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Uvod
Velké Selmy se vyznacuji nizkou populaéni hustotou, velkymi domovskymi okrsky, skrytym
zplisobem Zivota a soumracnoU nebo no¢ni aktivitou, coz Cini jejich monitoring naro¢ny na
lidské kapacity, technku a finance. Oblast stfedni Evropy pfedstavuje kitZovatku
potencionalnich biokoridorti, kterymi mohou komunikovat relativné velké zdrojové populace
vika z vychodu a fragmentované populace ze zipadu. Tuto roli mohou hrat napt. sudetska
pohoti. Karpaty mohou slouzit jako most mezi populacemi z vychodni Evropy a Balkanu.
Dale se v oblasti stiedni Evropy véetnd CR mohou setkavat riizné ekotypy téchto druht,
napiklad populace vlki specializovanych na horské a nizinné prostiedi (Czarnomska et al.
2013). Dophnéni vérohodnych dat z Ceské Republky a jejich integrace se zjisténimi ze
sousednich stati ma zasadni vyznam pii pochopeni populacni dynamiky Selem v ramci
Evropy.

Genetickd analyza nemnvazivné zskanych vzorki je mimofadné vhodny nastroj
k feSeni této problematky. Krom& Setrnosti tohoto pfistupu ke studovanym zvifatim
umoziiuyji genetickd data zjistit fadu parametri zkoumanych populaci, napf. mnformace 0
genealogické struktue, prostorovém chovani, roli antropogennich zmén krajiny, Umrtnosti a
potencidlni hybridizaci. Poskytnuti piesnych dat o struktufe a dynamice populaci Selem v CR
pak mize slouzit jako platforma nutnd pro kvalifkovand rozhodnuti v oblasti managementu
cilovych druhi. Klasické paradigma ochranaiské genetiky piedpokladd ztratu a zmény
genetické variability u malych populaci vzniklych fragmentaci plivodnich areali a negativni
dopad téchto jevli v oblasti fitness a adaptivntho potencidlu (Frankel & Soulé, 1981). U
hyperkarnivornich zastupctu Selem, tedy pomérné velkych savcd, kteti maji diky své pozici na
vrcholu potravnich pyramid malé populaéni denzity a navic jsou ovlivnéni habitatovymi
zménami probihajicimi v antropocénu 1 piimym prondsledovanim, maji tyto teze evidentni
platnost. Napiiklad diky efektu hrdla ldhve a genetickému driftu dochdzi ke ztraté casti

genetické variability a vlivem mbreedingu miize dochazet k poklesu heterozygozity a nbredni
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depresi. V populacich s nizkou hustotou c¢asto hraje roli Allee efekt (zplsobeny napf.
nemoznosti najit partnera). K vySe zminénym jevim mize dochdzet na okrajich areal, tedy v
pripadé¢ velkych Selem Casto v oblastech reexpanze do mist, kde byly tyto druhy vyhubeny. U
vlka obecného je v takovych regionech genofond ¢asto ohrozovan i nadmérnou hybridizaci s

feralnimi populacemi domestikovanych forem.

Material a metody

Vzorky trusu, srsti a piipadné tkani z jedinci uhynulych na silnici nebo ulovenych v ramci
legalniho odstielu na Slovensku byly sbirany v Zapadnich Karpatech (Oravska Magura,
Kysucké Beskydy, Kysuckda vrchovina, Moravskoslezské Beskydy a Javornky) v letech
2006, 2008, a 2010-2012 ve spolupraci s dobrovolniky VI¢ich hlidek a Fatranského spolku.
Vzorky byly uchovavany v Cistém ethanolu a po prevozu do laboratofe skladovany pfi -20°C.
Jako referencni geneticky material vlka obecného s ovéfenou druhovou identifikaci jsme
pouzli vzorky trusu ze Zoo Praha. Protoze u vzorkli ziskanych neinvazivnim zpiisobem miize
dochazet k zAméné se psem, navic v pifrodé se muze vyskytovat hybridizace mezi divokou a
domestikovanou formou, pro srovnani jsme pouzii i vzorky némeckych ovcaka a
Ceskoslovenskych vicakt ziskané jako bukalni stéry. Genomickd DNA byla izolovana pomoci
QIAamp DNA Stool Mini Kitu (Qiagen) nebo DNA Blood and Tissue Kitu (Qiagen). Jako
genetické markery pro tuto studii byly vybrany jaderné mikrosatelity, coz jsou useky DNA
tvofené opakovanim velmi kratkych sekvenCnich motivii (nejcastéji 2-4 baze). Piislusné
lokusy maji v piirodé¢ velkou délkovou variabilitu, jsou proto vhodné pro analyzy populacni
struktury,  genealogickych ~ vztahi a  individudlni identifikaci. Pouzili jsme  Canine
Genotypes™ Panel 1.1 (Finnzymes), ktery obsahuje 18 mikrosatelitovych lokust. Navic jsou
v kitu obsazeny primery pro amplifikaci amelogeninu, jaderného genu, ktery ma rizn¢ dlouhé
varianty na X a Y chromozomu a dd se proto pouzt k urceni pohlavi. Piipadné vicenasobné
vzorkovani stejného jedince bylo ziSténo pomoci analyzy identity v programu Cervus 3.0
(Kalinowski et al, 2007). Zakladni nahled na popula¢ni strukturu z vyslednych genotypovych
dat jsme ziskali pomoci programu Structure 2.3.3. (Pritchard et al., 2000; Falush et al., 2003).
Déle jsme pouzli piistup krajinné genetky (Manel et al. 2003), kterd umoZiuje studovat
genetickou variabilitu v kontextu geografické situace, a analyzovali zskané genotypy v
programu Geneland (Guillot et al., 2005).

Vysledky a diskuse

Piedbéma analyza odhalila ve zpracované ¢asti materidlu 23 jedinci (Obr. 1). Celkem bylo
analyzovano 58 vzorkl, piicemz Uspésné se podatilo ziskat DNA profil v 31 pifpadech,
uspéSnost  genotypizace zvi¢tho trsu byla 54 %. Tii jedinci byl vzorkovani dvakrat, jedno

zvite Ctyfikrat, ostatnich 20 jedinci bylo zaznamenano jen jedenkrat.



Zajimavym vystupem je potvrzeni druhové identifkace u pobytovych stop (trusu) z
listopadu 2006 ze Vsetinskych vrchi, 2008 ze Smrku a u mladé vi¢ice srazené autem 8.
Cervence 2012 na sinici u Krhové u ValaSského Mezitici (Obr. 2). 1 kdyz se od druhé
poloviny 90. let staly udaje o vyskytu vlka v Beskydech oproti minulym dekddam mnohem
CastéjSimi (napf. Andéra et al (2004) uvadi v oblasti Beskyd v letech 2000-2003 trvaly
vyskyt 2-3 smecek), skute¢né verohodny dikaz o recentnim vyskytu (fotografie, nalez
uhynulého jedince nebo genetickd analyza) nebyl zUzemi dosud publikovan (Andéra &
Cerveny, 2009). Jedna se tak o prvni piimé dikazy vyskytu vlka obecného v oblasti Beskyd
od roku 1914, kdy je datovan posledni dolozeny zistiel u Bukovce (Hosek, 1976).

Analyza celého datasetu nenaznacuje vetsi piitomnost psi DNA v genotypech
zapadokarpatskych vlkl, a tudiz se da predpokladat, ze v soucasnosti nedochazi ve veétsi mire
ke kiizeni pst a vkt v této oblasti Jen u dvou vzorki (zJavornkd a Horni Oravy)
Bayesianské analyzy naznacuji mozny hybridni piivod. Urceni hybridniho statusu je pomerné
komplikované (napt. Randi et al, 2014), v souCasnosti proto probihaji analyzy dalSich lokust,
které mohou tyto vysledky zpfesnit. Pomér pohlavi u analyzovanych exemplaia byl
vyrovnany, coZ neukazuje na vyznamné pohlavni rozdily v disperzi ve zkoumané oblasti (a je
v protikladu s teoretickym predpokladem vyssi filopatrie samic typické pro savce). Analyzy
populaéni  genetky indikwyji diferenciaci populace ve zkoumané oblasti, piistuSnici
jednotlivych subpopulaci vSak nejsou geograficky lokalizovani. Takovy vysledek ukazuje na
rozriznéni  populace v dasledku genealogické (smeckové) struktury spie nez kvl
geografické izolaci D& se tedy predpokladat, Ze disperze v ramci oblasti neni zasadné
omezena, a ze fragmentace krajiny neni zatim hlavnim faktorem ovlivijicim strukturovani
populace vlka obecné¢ho v oblasti Zapadnich Karpat. To odpovidd ptedpokladané vysoké
pohyblivosti vika v riznych typech terénu (Randi, 2011). Podobné vysledky byly zistény i v
polskych Karpatech (Gula et al, 2009). Zvysena pohyblivost mize byt vSak také dusledkem
ruSeni zvifat, problémy s nalezenim vhodného prostiedi, source-sink dynamiky zplsobené
odstfelem a dalSich antropogennich faktord. Tomu by odpovidala i pom&mé znacnd obména
jedinci na lokalitdich v nasledujicich letech. Detekovand populacni substruktura miize
poukazovat i na fenomén ekotypii u zkoumané¢ho druhu. U vlka obecného byla zjiSténa
relativné vyznamna korelace genetické variability s typem prostfedi, naznacujici adaptivni
odpovéd’ jednotlivych populaci na podminky prostiedi (Pilot et al, 2006; Musiani et al.,
2007). Je mozma i specializace jednotlivych genealogickych linii na rizny typ kofisti
(Carmichael et al, 2001). Oblast Karpat je z tohoto hlediska pomémé malo prozkoumana,
navic mize slouzit jako most a disperzni koridor mez vychodoevropskymi a balkanskymi

populacemi. V této oblasti se navic mohou setkavat vici obou haploskupin, coz skytd dalsi



moznost zvétSeni genetick¢ variability. Analyza vétStho mnozstvi vzorkl spolu s pouzitim
dalsich (zejména mitochondridlnich) markert mize v budoucnu zpiesnit tyto hypotézy.
Podobn¢ bude srovnanim s dalsimi populacemi analyzovan efekt okraje aredlu, fragmentace
perifernich populaci, metapopulacni dynamiky a dalSich faktori na genetickou strukturu vlka

obecného.
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Obr. 1: Mapa zajmového uzemi. A) Lokality, kde byly odebrany vzorky trusu nebo srsti,
pripadné tkaiové vzorky vika obecného. Cervenou barvou jsou zvyraznény lokality, kde se
podarilo ziskat genotyp zvirete. Otaznik oznacuje jedince mozného hybridniho piivodu. Tvar
bodii oznacuje pohlavi, bylo-li uréeno pomoci genetickych metod. B) Jednotlivymi barvami

Jjsou odliseny lokality s vyskytem vilka obecného zaznamenanym v jednotlivych letech.



Obr. 2: Mlada vicice srazena 8. cervence 2012 na silnici u Krhové u Valasského Meziiici

(foto: Michal Bojda)



