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Vyznam ochranarskej genetiky

* ludia svojou ¢innostou ovplyviuju
zivotné prostredie, a tym
aj populacie organizmov v okoli,
ich geneticku diverzitu a tok génov
Bioabundance  Bioabundance medzi populaciami druhu.
Biodiversity Biodiversity

_ * Nadmerny lov, poskodzovanie a
Elotech

strata habitatov m6zu ohrozit
zivocCichy, rastliny a ostatné
organizmy.

S =

* Genetika sa zaobera dedicnymi
charakteristikami a génmi, ktoré
ich ovplyvnuiju.

-10K 0 10K
Years from Present Day Ensuring a Biodiverse Future



Ochranarska genetika
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Genetickd diverzita (premenlivost, variabilita) zaklad
pre adaptacie a evoluciu

=y y E
73 - i . ,\\.

Prevladajuci biely variant
motyla sa v dosledku
znecistenia ovzdusSia a smrti
lisajnikov prisposobil
tmavému pozadiu v dosledku
predacie = prirodzeného
vyberu.

Farebna vlastnost sa prenasa z
rodiCcov na potomstvo
prostrednictvom genetickej
dedicnosti, ktora je zalozena
na genetickej premenlivosti.



Evolucné mechanizmy efekt zahrdlenia, efekt
zakladatela

* Geneticka diverzita druhov sa neustale meni,

* Nie je dolezité kolko jedincov sa prave v populacii
vyskytuje, lebo iba jedince, ktoré odovzdaju svoje
alely dalSej generacii sa podielaju na zachovani
genetickej diverzity v buducnosti.

* Efektivna velkost populacie zdkladny parameter
sledovanych pri studiu genetickej diverzity

* Ak raz niektora alela zanikne, uz sa nikdy neobnovi.




Efekt
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(prirodna R
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Efekt m populacia m

zakladatela
(osidlovanie
novych oblasti)




CLIMATE CHANGE

HUMAN
MOVEMENT

BARRIERS TO
MOVEMENT

~N~ CONTACT BETWEEN
POLLUTION @@ @ WILDLIFE AND

DOMESTIC ANIMALS

e

SICK ANIMALS

http://www.wildlifegenetichealth.org/projects-research/wildlife-disease-
ecology/

Geneticky monitoring

a) odhad genetickej diverzity urcitej
populacie v minimdlne dvoch

casovych obdobiach.

b) Pravidelny Odhad pocetnosti a
denzity

Ciele:
* Genetické zdravie populacii v Case,
» |dentifikacia ohrozeni,

* Usmernenie ochranarskych

opatreni a stratégii.



Geneticky monitoring = komplexny pristup

Field Collected Samples PCR
R _ {(molecular xerox
\1-‘\, Ej‘t > - Y . machine)

- S

SR,

—
Primers

"Fingerprint"
gel

vvvvv

Genetické + ekologické + demografické udaje
Nastroj pre véasné manazmentové opatrenia

Informacie problémoch malych populacii
suvisiacich s efektom zahrdlenia a zakladatela

Informacie o zmenach pocetnosti, pomeru
pohlavie

O schopnostiach prekonavat bariéry v krajine
(izolacia vzdialenostou, prostredim,
schopnostou adaptacie)

Nizke naklady — postacuje 30-50 vzoriek
geneticky nepribuznych jedincov za Studovanu
populaciu resp. geneticku skupinu.



Geneticky monitoring v Europe a na Slovensku

nature ecology & evolution ‘ b
Article https://doi.org/10.1038/s41559-023-02260-0 ; a | i (:AEO
Monitoring of species’ genetic diversity .
in Europe varies greatly and overlooks Species
potential climate change impacts =
53 Sw
° Do roku 2021 My 0500 1,000 km
 jednorazoveé studie, sustredené na 40°N 1
genetické odhady pocetnosti I :
Seliem by
* potreba systematicky monitorovat c . d
menej charizmatické organizmy GME
(obojzivelniky, lesné dreviny, lesné =1°
kury a iné). 2

3

Species
absent

* potreba pravidelného vzorkovania
(30 jedincov/populacia)

50° N A

. otreba prijatia dlhodobej g
Etraté ie monitor j °N - “"‘!‘
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ohrozenych klimatickymi zmenami ~« %
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Invazivne a
neinvazivne =
metody
odberu
vzoriek

Velky vyznam maju tkaniva (svalovina) uhynutych jedincov!




Zber srsti, trusu s neviditelnou DNA
tazko zdielat na soc. sietach




Efektivna velkost
populacie (NE)

SMART indikator

Specific,
Measurable,
Achievable,
Realistic,

Timely.

.

Ne
=100

~Indicators:
(1) Ne >500 vs. Ne <500

of
@frr:g‘ommpops

(3) No. pops with DNA
based status/trends




Design monitoringu

Jednorazovy geneticky skrining abundancie a
denzity nie je monitoring genetickej
premenlivosti

vyhnut sa nahodnému zberu na velkej ploche!!!

zachytit lokalne podmienky prostredia a
Studovanej populacie

systematicky, pravidelne opakovany (napr.
rovnaké plochy kazdych 14 dni pocas napr. 3
mesiacov = 6ks 14-dnovych udalosti, vysoka
pravdepodobnost opatovnych zachytov =
uzavreta populdcia)

abundancia a denzita, pomer pohlavia vo
vhodnom biotope modelového Uzemia a
nasledne sa reprezentativna denzita prerata na
vymeru vhodnych biotopov celkového
studovaného uzemia.
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Conservation Genetics (2020) 21:329-340 E
https://doi.org/] 0.1007/510592-020-01253-x =
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Geneticky monitoring v zachrannych

programoch
- >

Genomic metrics for
source selection:
 High genetic diversity
» Alleles matched to
local environment

Pre-translocation
data collection to
maximize success

U\

\
Population metrics of

Forecasting models translocation success:
to evaluate success/<@== . Apundance

post-translocation « Size structure
» Genetic diversity

\e_Population growth rate

Strategic
planning to
match source
populations to
translocation
sites

Factors that influence
translocation success:

Post-translocation * Demographic

) <=
data collection to structure
evaluate e Barriers to movement
success * Introgression




Geneticky monitoring v zachrannych
programoch
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STAKEHOLDER
REPORTS

AAGGGAAGATGA
GAACGATGAGCC
CGEGTAACCGAT
AACCGAAGATGA
unccnmﬁccc
CGAGTAACCGAT

DATA
ANALYSIS

lll3;

DNA
EXTRACTION

ﬂ-t

WILDLIFE
POPULATIONS

WILDLIFE
SAMPLES



Hluchan horny(Tetrao urogallus)

« Kurovity vtak

- dazdnikovy druh borealnych ihlicnatych lesov

- Ohrozenia: strata habitatu, globdlne oteplovanie, predacia- =

==




Priestorova Struktura vhodného biotopu:
Nizky korunovy zapoj

Bohata vegetéacia

Stromy zavetvené po zem.

Typicka struktura horskych alebo raseliniskovych
smrekovych lesov



ountains: the importance of post glacial expansions and habitat c...

The “ N,
ey 8 POLOCA. S

Biological Journal of the Linnean Society, 2015, 116, 873-889. With 5 figures.

Genetic differentiation of western capercaillie in the
Carpathian Mountains: the importance of post glacial
expansions and habitat connectivity

Eastern (g, eal pirin, Rhodope

Carpathians forests| Southern
Northern lineage lineage

Western Carpathians

PETER KLINGA'*, MARTIN MIKOLAS?3, PETAR ZHELEVY, JACOB HOGLUND?® and
LADISLAV PAULE!
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Efektivna velkost populacie 50/500

Populacia N K Ne Cl 95% Df
Tatry a Spisska Magura 67 K1 615 32.6- 170.3 238
V. Fatra, N. Tatry, Murdnska Planina, 17

K2 153.6 84.7 - 384.5 220
Stolické a Volovské vrchy 9
Orava (K3) 65 K3 249 13.2-52.4 115
Spolu 240 130.5 - 607.2




Podrobny opis
metodiky

 Babia hora
e Pilsko

* Parag,

15

SNEEL

[ Biotopy_HO
[ EFP_hluchan
8 EFP bez vyskytu hluchana

15 2235 30 km




Zber 534 vzoriek podla zaujmovych skupin

= Lesy SR = urbére = SOP SR = dobrovofnici




Geneticky monitoring
hluchana na Hornej
Orave

odhad pocetnosti

stanovenie parametrov
genetickej premenlivosti

zhodnotenie prepojenosti
populacii

Casova a priestorova uzavretost populacie (5km)

bez prirastku novej generacie jedincov, aj preto je

zber realizovany v zimnych a jarnych mesiacoch
prevladajuce stabilné suché mrazivé pocasie
potreba viacnasobnej genetickej identifikacie

potrebné je zaznamendavat GPS koordinaty pre

krajinarske analyzy

jedinca v priestore, zaloZzena na principoch SCR

(spatial capture-recapture)



Prehl'ad poctu kusov zozbieranych vzoriek, identifikovanych genotypov a jedincov zo zozbieranych vzoriek v
sezdnach 2022-2023.

400
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Babia hora Babia hora Pilsko Pilsko Paraé Paraé Spolu Spolu
2022 2023 2022 2023 2022 2023 2022 2023
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B N vzoriek BN Genotypov B N jedincov



Uspeéno

Uspednost

o y
. N % Uspesnot st identifikacie Focet
Populacia N Z0 . . per o - vzoriek na
sy Rok . v genotypovania . . identifikacie jedinca z . ,
hluchana vzoriek vSetkych Genotypov o jedincov . . jedného
vzoriek [%] jedinca zo genotypov iedinca
vzoriek [%] [%]
2022 45 26.01 42 93.33 9 20.00 21.43 5.00
Babia hora
2023 63 17.75 60 95.24 9 14.29 15.00 7.00
2022 68 39.31 57 83.82 14 20.59 24.56 4.86
Pilsko
2023 161 45.35 131 81.37 24 14.91 18.32 6.71
2022 60 34.68 49 81.67 14 23.33 28.57 4.29
Parac
2023 131 36.90 116 88.55 18 13.74 15.52 7.28
2022 173 NA 148 85.55 37 21.39 25.00 4.68
Spolu
2023 355 NA 307 86.48 51 14.37 16.61 6.96




Domovské okrsky vybranych jedincov na Pilsku s datumami zberu (rok, mesiac, den)
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Domovské okrsky vybranych jedincov na Paraci s datumami zberu (rok, mesiac,
den)
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Domovské okrsky jedinca ,,sss“ na Babej hore s
datumami zberu (rok, mesiac, den)
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Krajinarske modelovanie biotopov zo 696 GPS bodov

Environmentalna premenna

Environmentalna premenna

« nadmorska vyska
e orientacia svahu

 sklon svahu

« Hrebenové a udolné formy, zohfadnuje
nadmorsku vysku v kontraste k jej priemeru

e jesenna priemerna teplota

e jarna priemerna teplota

krajinna pokryvka

nocné osvetlenie

EVI vegetaCny faktor: median vegetacnej sezony
NDVI vegetacny faktor: median vegetacnej
sezony

NDVI vegetacny faktor: 5ty percentil vegetaCnej
sezony

NDVI vegetacny faktor: 95ty percentil vegetacnej
sezony

NDVI vegetacny faktor:: Standardizovana
odchylka vegetacCnej sezony

vyska vegetacie




Model rezistencie krajiny

alue
High : 1000

Low : 1

Koridory

Kilometersk
20
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Low : 0,0275
==== Statna hranica

Kilometers
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yznamnost’ pre konektivitu z hFadiska bozicie biotopu
" CF_Central

6.724295

% AR 7.419055

; 8.524198

9.261923
9.660321
12.240062
14.130861




.

Priradenie jedina do geneti\ckej skupiny,

w
K1

K2
Biotopy
Koridory

Kilometers R, Statna hranica
20 :




Geneticka premenlivost

N NA AR AR,, Ho He Fg Cl 95% NE Cl 95%

. 407 411 028 0.56 0.6
Babia hora 14 0.10 (-0.08 - 0.18) 10 (2.1-20)

+0.57 +0.57 036 =*0.18 =+0.11

| 445 417 013 055 059
Pilsko 29 0.09  (-001-014) 88 (3-22.3)

+096 +0.95 +0.18 =*0.14 =+0.11

N 440 439 142 064 061
Parac 23 003  (-0.15- 0.05) 16.8 (7.4-62.4)

+1.41 132 +0.72 +0.15 +0.12




Odhad pocetnosti metodou viachasobych
odchytov v priestore

Podmienky:
Uzavretost populacie = minimalna imigracia aj emigracia
Obdobie zberu rozdelenée do 6smich 7-driovych period

Viac zachytov rovnakého jedinca v jednej 7-dnovej periode sa povazuje iba za 1 udalost,

Pre viacnasobné zachyty je idealne zachytit rovnakého jedinca v o vSetkych Styroch periodach



5/2/2023

Datum (DMR) ID jedinca ID intervalu
3/8/2023 3,4
3/9/2023

3/10/2023

3/11/2023

3/12/2023 1,2

3/13/2023

3/14/2023

3/15/2023

3/16/2023

3/17/2023 10

3/18/2023 3,4,5,6,22

3/19/2023 2,3,6,7,8,9

3/20/2023

3/21/2023 7,11,12,13,14

4/26/2023

4/27/2023 53

4/28/2023

4/29/2023 3,4,26,27

4/30/2023 3,5
5/1/2023

[ V4 °

Uzavretost populacie
1 2 3 4 5 6 7/ 8
1 1 0) 0 0 1 0 0 1
2 1 1 0 0 0 0 0 0
3 1 1 0 1 0 0 0 0
4 1 1 0 0 0 0 0) 1
5 0 1 0 1 1 0 0 1
6 0 1 0 0 0 0 0) 0
7 o 1 0 0 0 0 1 o0
8 0 1 0 0 0 0 0) 0
9 0 1 0 0 0) 0 0) 0
_10 0 1 0 0 1 0 0) 0
11 o 1 0 0 0 0 1 o0
12 o 1 0 0 0 1 0 O
_ 26 0 0) 0 0 0 0 0) 1
27 0 0) 0 0 0 0 0) 1
28 0 0) 0 0 1 0 0 0




Pomer pohlavia v populaciach

Populacia Sezona neidentifikované Kohuty Sliepky Kohuty Sliepky

Babia hora 2022 2 3 2 1.00 0.67
2023 0 4 5 1.00 1.25

spolu 2 7 7 1.00 1.00

Pilsko 2022 1 9 4 1.00 0.44
2023 0 15 9 1.00 0.60

spolu 1 24 13 1.00 0.54

Parac 2022 3 8 3 1.00 0.38
2023 1 11 6 1.00 0.55

spolu 4 19 9 1.00 0.47




Zhodné genotypy jedincov zachytenych v roku 2022 a v roku 2023 v EFP

Populacia Pocet alel v

ID jedinca 2022 ID jedinca 2023 Skére Zhoda alel
genotype
Babia hora T4306_SSS OB4953_2SSS 100.00% 18 18
(327/9) T4312 MMM 0OB5210_6 100.00% 18 18
T4331SS OB4620_3 100.00% 18 18
Pilsko T4345D OB4721 13 100.00% 18 18
(7 zo 17/24) T4346QQQ OB4621 4 100.00% 18 18
T4352VV OB4631_8 100.00% 18 18
T4423A OB4994 15 100.00% 18 18
T4433WWW OB4722 14 100.00% 18 18
T4438RRR OB4668 11 100.00% 18 18
T4356TTT OB4569 2 100.00% 18 18
Parac T4163CCC OB4560_1 100.00% 18 18
(7 z14/18) T4413K OB464_15 100.00% 18 18
T4400GGG 0OB4772 2 100.00% 18 18
T4401HH OB4566 18 100.00% 18 18
T4407KKK OB4638 3 100.00% 18 18
T4402_59 OB4771 7 100.00% 18 18
T4255 26 OB5055 12 100.00% 18 18




Abun- Denzita Vymera Abundancia v EFP
ROK NS dancia SD  CI95% ind/km? SD Cl95% biotopu (C195%)

Parac 2022 14 18,64 %339 (14-25) 1,21 %022 (0,91-1,62) 2189 k , 26,40 (19,86-38,35)
82 km
2023 17 1837 #133 (17-21) 1,05 +0,08 (0,97-1,20) 22,91 (19,86-26,18)
Parac 2022 , | . Parac 2023

60 vzoriek
49 genotypov

A 131 vzoriek |
116 genotypov -

* vzorky_ Parac_22

® genotypy_Paraé_22 T T i <

: detektory

Habitat_Parac
\7 ’ siet’' 50ha kvadratov

*  vzorky_Para¢_23

@ genotypy_Parac_23

D detektory

Habitat_Parac

siet' 50ha kvadratov

O mmw—— mmm Kilometers o eew—— wmm Kilometers
0051 2 3 4 0051 2 3 4




L Abun- o, Denzita 0 Vymera Abundancia v EFP
Populacia ROK NS dancia SD  Cl95% nd/km? SD Cl95% biotopu (C195%)
Pilsko 2022 14 1416 1,30 (13-17) 1,24 011  (1,14-1,49) , 43,46 (39,96-52,20)
,05 km
2023 24 2411 +114 (23-26) 1,54 0,07 (1,43-1,63) 63,09 (60,64-67,65)

e vzorky_Pilsko_22

@® genotypy_Pilsko_22

=detektory
Habitat_Pilsko

| siet 50ha kavdratov

2022

N

A

Kilometers

e vzorky_ Pilsko_23
@ genotypy_Pilsko_23

= detektory

Habitat_Pilsko

siet 50ha kavdratov |

2023 A

e .

LA Yd TV

e s Kilometers
0 05 1 2 3 4



Abun- Denzita Vymera Abundancia v EFP
ROK NS dancia SD Cl95% ind/km? SD Cl 95% biotopu (C195%)

Babiahora 2022 9 1105 +198 (915) 131 2024 (107-178) . 37.94(30985155)
96 km
2023 9 119 117 (11-14) 151 +014 (1,39-1,79) 43,72 (40,25-51,83)*

2022 2023 2

A

......... /\\ N .'/N et \\
\ g \
| )
‘ / ’ J :/
/ /
(\,_‘ {“
2
¥
_ ‘ * vzorky_Babia_h_22
‘ ® genotypy Babia_h_ 22 === | N EET.EESE | | gy 000 = $tatna hranica
| | ® vzorky
‘_ Ddetektory s
Kiloheters Habitat_Babia h aﬁshn e e
0051 2 3 4 | | siet 50ha kvadratov :; heble




Odhad abundancie a denzity

Abun- Denzita Vymera Abundancia v EFP
ROK NS dancia SD Cl95% ind/km? SD Cl195% biotopu (C195%)

Babiahora 2022 9 11,06 198  (9-15 1,31 +0,24 (1,07-1,78 237,94(30,98-51,55)

) )

28,96 km

2023 9 1196 117 (11-14) 1,91 014  (1,39-1,79) 43,72 (40,25-51,83)"

Pilsko 2022 14 1416 1,30 (13-17) 1,24 011  (1,14-1,49) 35 05 ki 43,46 (39,96-52,20)
05 km

2023 24 2411 +114 (23-26) 1,54 0,07 (1,43-1,63) 63,09 (60,64-67,69)"

Parac 2022 14 18,64 3,39 (14-25) 1,21 0,22 (0,91-1,62) 2182 k2 26,40 (19,86-38,39)
82 km

2023 17 18,37 +1,33 (17-21) 1,05 0,08 (0,97-1,20) 22,91 (19,86-26,18)"




Odporucania

« Zbierat Cerstve vzorky

* Nezbierat zbytoCne velké mnozstvo vzoriek na malej ploche,
ale vo vzajomnej vzdialenosti aspon 25m

« Zaznamenavat koordinaty a prejdené trasy

* \/Casne dorucenie do laboratoria

« Potreba nastavenia systematického monitoringu geneticke;

premenlivosti (10-15 jedincov za EFP rocCne).



Spolupracovali

Diana Krajmerova, TUZVO Gabriela Arendasova, TUZVO
(fragmentacCna analyza, genotypovanie) (extrakcia DNA)

Peter Smolko, TUZVO Jakub Kubala, TUZVO
(Statistickeé analyzy) (modely po&etnosti SCR)

Rébert Pazur, SAV

(modelovanie biotopov) Matus Buci,SAV

(extrakcia DNA)



Dakujem za pozornost

Peter Klinga, Lesnicka Fakulta, TUZVO, peter.klinga@gmail.com,

0948 474 975, https://kf.tuzvo.sk/sk/peter-klinga-homepage
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