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Abstract

Grey wolf (Canis lupus) has recovered its population in Kysce and Orava region in the Western
Carpathians, Slovakia, in 1980’s, but the species has not been locally studied in detail, although
it is a subject of legal hunting in the region. Field mapping of tracks and scat, howling records,
extensive camera trapping and genetic monitoring was used to assess the species distribution,
reproduction events and pack dynamics in years 2011-2017. Reproduction was confirmed in
10 of 13 squares of 10 x 10 EEA grid, two squares were evaluated as permanently occupied
without reproduction and one square as sporadically occupied. In total, 13 reproduction events
were recorded since summer 2012. Number of pups in six well-documented events varied
between 2 and 6 (avg. 3,7 +1.5). We identified 55 unique genotypes in 65 successfully analysed
samples using genetic profiles on 18 microsatellite loci (55 scat and 10 tissue samples mostly
from hunted individuals). Kinship analyses revealed seven closely related groups of 2-12
individuals, most likely corresponding to pack members. The members of the same packs were
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sampled 1-3 years before they were replaced by other unrelated individuals. Although number
of samples analysed during 5-year period (2011-2015) was rather low, preliminary results
indicate a high turn-over in the population. Since hunting was the main source of the known
mortality in the study area, we discuss the impact of hunting on pack dynamic. More intensive
sampling of population is needed to access the pack structure and to study processes taking
place at local and regional level.

Uvod

Piestoze Zapadni Karpaty jsou izemim velmi atraktivnim z hlediska vyskytu velkych Selem a
zajimavym pro studium jejich souziti s lidmi v kulturni krajing, vlkim na okraji jejich trvalého
roz$ifeni na Slovensku zatim nebyla vénovana dostateéna pozornost.

Trvala ptitomnost vlki je v oblasti Zapadniho Slovenska zaznamenavana od pocatku 80. let 20.
stoleti (Hell, 2003), ovSem podrobn&jsi studie ze zajmového tzemi s ambici odhadnout
charakter vyskytu, pocet smecek ¢i frekvenci reprodukce byly zatim provadény jen v omezené
mife (Kutal et al., 2016). To je z velké casti zpusobeno obtiznosti studia Selmy S nizkou
populac¢ni hustotou a rozsahlymi teritorii. Vzhledem k tomu, ze vlk je ohrozovany fadou
antropogennich faktord vcetné legalniho lovu, je monitoring zaloZeny na vérohodnych datech
nezbytnou podminkou managementu, aby bylo zajisténo, ze se populace je Zivotaschopna a
nachazi se tzv. pfiznivém stavu z hlediska ochrany (favorable conservation status).

Cilem pfispévku je vyhodnotit soucasny vyskyt vlka obecného a piispét k poznani souc¢asného
stavu vI¢i populace na okraji Zapadnich Karpat pomoci kombinaci tradi¢nich i modernich
metod, jako je neinvazivni vzorkovani populace, molekularné-genetické analyzy a vyuziti
fotopasti. Tyto nastroje umoznuji zdokumentovat rozmnozovani, identifikovat jedince ¢i poznat
ptibuzenské vztahy v populaci.

Metodika

Zajmové uzemi

Zajmové Uzemi zahrnuje horské celky Kysucké Beskydy, Kysucka vrchovina, Oravskd Magura
a Krivanska Mala Fatra o rozloze zhruba 950 km?. Vétsina terénnich praci probéhla na tizemi

CHKO Kysuce a mimo tizemi NP Mala Fatra, ale vzhledem k pfimé navaznosti parku na
Oravskou Maguru a Kysuckou vrchovinu hodnotime vyskyt vika i pro Malou Fatru.

Lesnatost zajmového uzemi je 65% a vétsinu porostd tvoii hospodaisky vyuzivané lesy, pouze
nepatrna ¢ast je chranéna v pfirodnich nebo narodnich piirodnich rezervacich, mimo tzemi
narodniho parku je v rezervacich chranéno jen zhruba 8 km?, tedy méné nez 0,9% plochy
zdjmového tzemi (1,3% z plochy lesit).

Zapadni Karpaty jsou pod silnym antropogennim tlakem lidi. Na uizemi CHKO Kysuce a NP
Mala Fatra leZi 25 obci, kde v roce 2016 Zilo 60 tis. obyvatel (Statisticky urad SR, 2017).
Priimérna hustota obyvatelstva je 72 obyvatel na 1 km?).



Sbér materialu

Terénni vyzkum probihal od zimy 2010/2011 do zimy 2016/2017 zejména pomoci monitoringu
pobytovych znaki, zaznamu hlasovych projevu (vyti) a extenzivniho pouziti fotopasti. Od zimy
2010/2011 probéhlo 351 terénnich pochiizek, kdy bylo zaznamenéno 630 pobytovych znaki
vlka (nejCastéji trus a stopni drahy), 23 hlasovych projevl (vyti) a 11 ptimych pozorovani. Od
1éta 2012 byly pro sledovani pouzivany fotopasti, kazdoro¢né na 4—40 lokalitach, pti kterych
bylo ziskano 896 zabért vlki. Nékteré zabéry byly ziskany diky soubézné probihajicimu
fotomonitoringu rysu, ¢ast fotopasti byla vSak instalovana na specificka mista vyuzivana jako
mista prichodu vlkii nebo shromazdisté, kde se v prubéhu srpna-zati zdrzuji vi¢ata.

Pfi vyhodnoceni charakteru vyskytu byla vyuzita data za poslednich pét let (od zimy 2012/2013
do zimy 2016/2017), aby byla zachovana stejna metodika (SPOIS 2017), vyuzita i pfi
hodnoceni vyskytu rysa ostrovida a roz¢lenéni na tyto kategorie vyskytu: sporadicky, trvaly bez
reprodukce a reprodukce (detailngjsi popis v Dul’a et al., toto vydani).

Izolace DNA a amplifikace markert

Pro genetické analyzy bylo vyuzito 134 neinvazivnich vzorkd (vétSinou trusu), které byly
ziskany v ramci terénniho monitoringu a 10 tkanovych vzorka z legalniho odstfelu nebo
nalezenych mrtvych jedinct. Vzorky byly uchovany v ¢istém 96% ethanolu a po pfevozu do
laboratote skladovany pfi -20°C. Genomickd DNA byla izolovana pomoci QIAamp DNA Stool
Mini Kitu (Qiagen), DNA Blood and Tissue Kitu (Qiagen), nebo Genomic DNA Mini Kit
Tissue kitu (Geneaid).

Jako genetické markery byly pouzity jaderné mikrosatelity. Jedna se o iseky DNA tvotfené
opakovanim velmi kratkych sekvencnich motivil (nejcastéji 2—4 baze). Prislusné lokusy maji v
ptirod¢é velkou délkovou variabilitu, protoZze maji vysokou muta¢ni rychlost, a jsou proto
vhodné pro analyzy populaéni struktury, genealogickych vztaht a individualni identifikaci. Byl
pouzit Canine Genotypes™ Panel 1.1 (Finnzymes), ktery obsahuje 18 mikrosatelitovych lokust
(AHTKk211, CXX279, REN169018, INU055, REN54P11, INRA21, AHT137, REN169D01,
AHTh260, AHTk253, INU005, INU030, FH2848, AHT121, FH2054, REN162C04 AHTh171
a REN247M23). V kitu jsou obsazeny primery pro amplifikaci amelogeninu, jaderného genu,
ktery ma rizné dlouhé varianty na X a Y chromozomu a da se proto pouZit k ureni pohlavi.

Analyza dat

Pro spravné ureni genotypu jedince byl pouzit tzv. ,,multiple-tubes approach” (Adams and
Waits, 2007; Taberlet, 1996), kdy kazdy vzorek byl amplifikovan nékolikrat nezavisle na sob¢.
Vzorek, ktery se nepodatilo amplifikovat ve dvou nezavislych PCR (polymerdzova fetézova
reakce) na celkem osmi mikrosatelitovych lokusech, byl z analyzy vyfazen. VSechny ostatni
vzorky byly na kazdém lokusu amplifikovany nejméné dvakrit a nejvice osmkrat.
Heterozygotni genotyp byl potvrzen, pokud byl pozorovan nejméné ve dvou amplifikacich,
homozygotni genotyp byl potvrzen po nejméné tfech pozitivnich opakovanich. Pokud se
genotyp nepodafilo ziskat po osmi opakovanich na vice nez dvou lokusech, byl vzorek téz
vytazen. Pro sestaveni genotypu tedy bylo potieba alespon 86 % uspéSné amplifikovanych
lokusti.



Vyskyt nulovych alel a dalSich potencidlnich artefakti v mikrosatelitovych datasetech byl
analyzovan v programu MicroChecker 2.2.3 (Van Oosterhout et al., 2004). Za tcelem zjisténi
spolehlivosti zvolenych markerti pro bezpecnou identifikaci jedinci byly v programu Cervus
(Kalinowski et al., 2007) identifikovany shodné genotypy a nasledné byla zjisténa genealogicka
struktura populaci.

Teritoria smecek (blizce piibuznych jedincii) jsme odhadovali v piipadé, Ze jsme méli
k dispozici geneticka data z vice nez 5 lokalit. Vytvofili jsme minimalni konvexni polygon
(MCP) na zéklad¢ pozic vSech jedinct z téZe smecky. Velikost téchto MCP se pohybovala od
22 do 52 km? a protoze bylo ziejmé, Ze nékolik bodli neumozZiiuje sestavit redlnou velikost
vleiho teritoria, kterd se napiiklad v Tatrach pohybovala od 146-191 km? (Findo and
Chovancova, 2004), vytvofili jsme kolem MCP obalovou zénu o Sifce 2 km, ktera slouzi ke
veérohodnéjsi vizualizaci, neni vSak ambici odhadovat ptesnou velikost teritoria.

Vysledky

Pfi hodnoceni vyskytu v kvadratech 10 x10 km byla reprodukce potvrzena v 10 z 14 kvadrata,
trvaly vyskyt bez reprodukce a sporadicky vyskytvzdy ve dvou kvadratech (Obr. 1).
Kombinaci zaznamu vyti a dat z fotopasti se podafilo v zajmovém tizemi od 1éta 2012 prokazat
celkem 13 reprodukénich udalosti. 5 v Kysuckych Beskydech, 3 v Kysucké vrchoving, 2
vV Oravské Maguie 3 na Malé Fatie. V 7 ptipadech bylo mozné pomoci fotopasti se znacnou
jistotou urcit pocet mlad’at, ktery se pohyboval od 2 do 6 (praimérné 3,7 +1.5).
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Obr. 1. Charakter vyskytu vlka obecného v zajmovém tzemi na zaklad¢ dat od 1.5.2012 do
30.4.2017.

Genotyp se podafilo ziskat u 55 neinvazivnich vzorkl (40% tGspé&sSnost) a 10 tkanovych vzorki
(100%), ve kterych bylo celkem identifikovano 55 riznych jedinct. Analyzy ukazaly celkem 7
blizce ptibuznych skupin (vztah rodi¢-potomek nebo sourozenecky vztah) o velikosti od dvou
do 12 jedincu (Tab. 1, Obr. 2). Tyto skupiny povazujeme za Cleny stejné smecky. U deviti
jedinct byl zjistén vztah dal§iho stupné k nékterym z identifikovanych skupin, tii jedinci
nevykazali ptibuznost kK zadnému vlku ze sledovaného uzemi. Pouze jeden z péti vika, kteti
byli zjisténi vice nez jednou, byl vzorkovan v riznych letech (samec ze smecky Javorinka,
ktery emigroval na uzemi smecky Malad Raca, Obr. 2). Blizce ptibuzné skupiny byly
identifikovany béhem Ctyt let a povazujeme je tedy za piislusniky téze smecky.

V Kysuckych Beskydech byla reprodukce vérohodné prokazana v 1éte 2012 a 2013 a
predpokladame, ze toto izemi obyvala smecka Mald Raca. Jeji ¢lenové byly v predpokladaném
jadrovém uzemi teritoria (v Sir§im okoli Velké Raci) zjisténi naposledy v listopadu 2013.
V lednu 2014 zde byli zjisténi jini dva blizce piibuzni jedinci (smecka Srubitd) a v 16t 2014
zde byla opét potvrzena reprodukce, ovsem jiné smecky (Horska smrcina). Jeden z potomku
smecky Mald Raca byl jesté v listopadu 2014 zjistén v severni ¢asti nékdejsiho teritoria této
smecky.

V oblasti Kysucké vrchoviny byla pomoci fotopasti a zaznamu vyti potvrzena reprodukce v 1été
2012, 2013 a 2014. Genetické analyzy zde od biezna 2011 az do fijna 2013 identifikovaly
skupinu 8 blizce pfibuznych jedinct, o kterych pifedpokladame, ze byli ¢lenové stejné smecky
Javorinka. V zim¢ 2015 zde byly nalezeny stopni drahy 5 jedinci, ovS§em geneticky vzorek
ukazal na pfibuznost se ¢leny zcela jiné smecky (Mald Raca). Od léta 2015 v Kysucké
vrchoviné reprodukce nebyla potvrzena a v izemi nebyl nikdy pozdéji nalezen zadny dalsi
vzorek, ktery by vykazoval blizkou ptibuznost s touto smeckou. Mezi bieznem 2012 a bieznem
2013 jsme zaznamenali rozptyl jedince D454 z této smecky do Kysuckych Beskyd (Obr. 2).

Na Oravské Maguie byla od inora 2011 do bfezna 2013 identifikovana skupina celkem 9 blizce
ptibuznych jedinct Mincol (vetné 2 jedinct identifikovanych z tkanovych vzorki z legalniho
odstelu v roce 2013). Tato skupina vykazala vzdalengjsiho piibuzenské vazby ke smecce
Javorinka. Reprodukce zde byla potvrzena jen v 1ét€ 2012 a 2013. Je zajimavé, Ze 3 vici legalné
odstfeleni Vv zapadni ¢asti Kysucké vrchoviny (v prosinci 2014) vykazali blizky ptibuzensky
vztah se Cleny této smecky. Na Oravské Magure byli v zimé 2013/2014 identifikovani jesté dveé
jiné skupiny blizce piibuznych viki — v severni (Pardc) a jizni &asti (Zaskov).

V oblasti Malé Fatry se pomoci fotopasti podafila potvrdit reprodukce vlka v letech 2014
2016. V roce 2015 byl prokazan vyskyt 2 dospélych a 3 vicat a v roce 2016 se v dané oblasti
pohybovala smecka v poc¢tu 3 dospélych a 6 vl¢at. Na zdklad€ nalezenych Cetnych pobytovych
znakl,, zaznamenanych pifimych pozorovani (2011) lze predpokladat, ze zde dochazelo
k reprodukci i v predchozich letech. ZMalé Fatry se nepodafilo ziskat zadny genotyp,
ptibuzensky vztah s dalSimi smeckami tak neni znamy.

Tab. 1 Geneticky identifikované skupiny blizce pfibuznych jedincti a v Zapadnich Karpatech
v letech 2011-2015



Smecka Obdobi n
Mala Raca 1/2012-11/2013 7
Srubitd 1/2014 2
Horska smrcina 7/2014-11/2014 3
Javorinka 3/2011-10/2013 8
Mincol 2/2011-3/2013 9*
Parac 2-5/2014 2
Zaskov 12/2013-11/2014 3

* Tti vlci blizce ptibuzni s touto smeckou byli uloveni v prosinci 2014 v zapadni ¢asti Kysucké
vrchoviny (Obr. 2)
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Obr. 2. Skupiny blizce ptibuznych jedinct a odhadovana teritoria tii smecek S vy$§im poctem
vzorkovanych jedincti (blize v Tab. 1). Byl zaznamenan pifesun jedince ze smecky Javorinka
do teritoria smecky Mald Raca mezi 3/2012 a 3/2013).

Diskuze

Zapadni okraj Karpat sahajici od Kysuckych Beskyd az po Oravskou Maguru a Malou Fatru
byl ve sledovaném obdobi oblasti trvalého vyskytu a rozmnozovani vlki, coz je v souladu

zaloZeny na prokazatelnych datech, zejména o reprodukci.



Predbézné vysledky genetickych analyz naznacuji, Ze se jedna o velmi dynamické uzemi
s velkou fluktuaci jedinct. Bohuzel ziskany pocet vzorki neni dostateény k tomu, abychom
mohli odhadovat piesnou pocetnost nebo sestavit rodokmeny. Napiiklad Stenglein et al. (2011)
doporucuje pro dostate¢né vzorkovani vSech jedinct ve smecce o velikosti 5-8 jedincit 50-100
vzork.

Pravdépodobna doba perzistence smecek v zajmovém tizemi trvala pouhé 1-3 roky. V oblasti
Bélovézského pralesa na severovychodé Polska rodicovské pary fungovaly 1-4 roky, zpravidla
do té doby, nez doslo k zabiti jednoho z rodica v dusledku lovu a pytlactvi (Jedrzejewski et al.,
2005). V Severni Americe byla ztrata rodicovského paru v 77% ptipadech pfi¢inou rozpadu
smeCky — predev§im u malo pocetnych smecek (Borg et al., 2014). Ptevzit Glohu jednoho
z rodi¢ovského paru muze néktery z dalSich piislusnika smecky (Jedrzejewski et al., 2005).
V nasi studii jsme rodicovské pary nebyli schopni pfesné identifikovat, ale je ziejmé, ze doba
jejich perzistence vzhledem k celkovym zménam ve struktuie smecek byla stejné nebo velmi
pravdépodobné jeste kratsi nez v jinych studiich.

Legalni odstiel v zajmovém uzemi je nepochybné jednim z hlavnich zdroji mortality. Pokud
predpokladame populacni hustotu vlka podobnou jako v polské ¢asti zajmového uzemi (Beskid
Zywiecki), tedy 1.7+2.5 jedincti /100 km? (Nowak et al., 2008), tak v $irsi oblasti Kysuc a
Oravy, kde vpruméru dochazi k odstielu 9,1 jedinct/ro¢né, legalni lov tvoii 30-44%
z odhadované populace (Kutal et al., 2016). Také mensi velikost smecek na slovensko-polskych
hranicich a stagnace rlstu ve srovnani se smeckami v polském vnitrozemi naznacuje podstatny
vliv legalniho odstielu na populaci vlka (Nowak et al., 2008).

Kromé¢ ¢asté obmény smecek byl pozorovan také obCasny vyskyt vzdalené ptibuznych nebo
zcela nepiibuznych jedinct (min. 22 %). Nemuazeme urcit, zda se jednalo o ¢leny smec¢ky nebo
imigranty ze vzdalengjSich oblasti, ovsem podrobnéjsi analyza by mohla ukazat, zda se nejedna
o disledek rozpadu socialni struktury smecek. Napftiklad po zavedeni zdkazu lovu vlkl v okoli
narodniho parku Algonquin v Kanadé¢ vyrazné poklesl podil jedincti nepiibuznych se zbytkem
smecky (z 80% na 6%) coz obnovilo ptirozenou rodinnou strukturu smeéek (Rutledge et al.,
2010). Zvysujici se poCty odstielenych vlka v oblasti Kysuc a Oravy vedly k ¢ast&jsimu
rozptylu jedincl na periferii vyskytu v CHKO Beskydy (Kutal et al., 2016), coz mohlo byt
zpusobeno rozpadem smecky po smrti jednoho z rodi¢ovského paru (Brainerd et al., 2008).

Predbézné vysledky monitoringu zatim pfinéseji stale mnoho otazek. Vétime Ze, intenzivnéjsi
monitoring a zvyseny zajem 0 vlka a jeho vyzkum Vv sou¢asném Programu péce (Antal et al.,
2016) umozni ptesnéjsi odhad struktury populace na lokalni urovni, detailnéjsi poznani jejich
rodinného Zivota a odpoveédnéjsi péci o tento evropsky chranény druh Selmy.
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