- Oponentsky posudok

na spravu z vyskumu

Odhad pocetnosti populace medvéda hnédého (Ursus arctos) analyzou DNA

(autori: Nikola Tkacova, Jana Srutova, Barbora Cerné Bolfikova, Veronika Kornova, Maria -
Apfelova, Michal Kalas, Vladimir Antal, Slavomir Findo, Marién Hletko a Pavel Hulva) .-

1 Uvodné prehlasenie A

Posudzovany vyskum (dalej len ,vyskum” alebo ,&tadia”) je predkladany ako sprava k
projektu: Zistovanie pocetnosti velkych Seliem a zistovanie stupfa hybridizacie vlka dravé-
ho na zaklade analyz DNA (Referen¢né &islo: SOP SR/1159/2017). O vypracovanie oponent-
ského posudku sme boli poziadani Statnou ochranou prirody SR dna 30. 11. 2022. Vsetky
pripomienky sa tykaju verzie spravy ako bola spracovana v danom case. Na tomto mieste
tiez vyhlasujeme, Ze nie sme v danom vyskume nijako zainteresovani-a nie sme v konflikte
zaujmov vodi autorom tohto vyskumu. Vzhladom na celospolocenské aspekty spojené s
uvedenou problematikou a v zaujme otvoreného, transparentného a reprodukovatelného
vedeckého badania prosime, aby bol tento posudok zverejneny v plnom zneni spolu s final-
nou verziou vyskumnej spravy.

2 Prehlad spracovanla

Stadia sa zaoberd velkostou populaue medveda hnedého (Ursus arctos) na Slovensku v
rokoch 2019 az 2021, ktoré boli pre Géely analyz rozdelené do dvoch sezén, a to jednotne
od augusta do septembra nasleduj(lceho'roka. Vedecké spracovanie 3tdie je standardné.
Prezentovany text spravy je deleny do klasickych kapitol (Gvod, material a metodika, vy-
“sledky, diskusia) a spolus 19 tabulkami, 23 obrazkami a rozsiahlym zoznamom pouzite;j lite-
rattry zabera celkovo 80 stran. Vysledky su zaloZzené na analyze mikrosatelitovych genoty-
“pov ziskanych hlavne z neinvazivne zozbieranych vzoriek trusu a srsti, ktoré si doplnené o
* vzorky krvi a tkaniv z uhynutych alebo usmrtenych jedincov. Z tychto vzoriek su stanovené
vybrané parametre genetickej diverzity a demografie populacie medveda na Slovensku. Au-
“tori vyuzili konvenéné analytické (laboratérne, statlstlcke) prostriedky na spracovanie dat a
- dosiahnutie stanovenych cielov.

Hlavnym cielom 3tadie bolo (i) uréenie velkosti populdcie tohto druhu na danom
. Uzemi. V abstrakte véak autori uvadzaja aj dalie tri oblasti problematiky (ii, stanovenie
~ trendov zmien velkosti populacie; iii, stanovenie potencidlneho premnozenia; iv, analyza

- pravdepodobnosti stretnutia medveda s ¢lovekom). Okrem stanovenia zmeny velkosti
populacie sa daldimi bodmi (jii, iv) v samotnej tudii uz nezaoberali. KedZe v zmluve o dielo,
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zverejnenej v Centralnom registri zmlayv, je predmet zmluvy Specifikovany iba ako vypraco-
vanie komplexnej stidie odhadu pocetnosti populédcie medveda analyzou DNA, nie je jasné,
¢i je mozné chépat tieto ciele ako sUcast ,komplexnej studie”. V studii sa vsak nachddzaja
viaceré nezrovnalosti a nepresnosti, ktoré mézu nezainteresovaného Ccitatela nabadat k
nadmernému zovseobecnovaniu publikovanych vysledkov (typicky porovnavanie celkového
odhadu pocetnosti z predchadzajiceho genetického monitoringu z rokov 2012-2015 s vy-
sledkami tejto Studie). Z vysledkov ako sU teraz prezentované by sa citatel mohol napr.
jednoducho domnievat, ze pocetnost populdcie medveda sa medzi sledovanymi obdobiami
nezmenila.

3 Hlavné pripomienky

V Gvode autori podrobne identifikuj vyhody a limity vyuzitia CMR (Capture Mark Recaptu-
re) pristupu, kde cituja aj prdcu Tumendemberel at al. (2021), ktora okrem konzervativheho
CMR pristupu na odhad pocetnosti pouziva aj aktualne standardni metodiku SCR (Spatial
Capture Recapture) na odhad denzity populacie medveda. Pristup SCR v hodnotenej Stidii
chyba napriek tomu, Ze priestorovym narokom a interakcidm je v Gvode venovana znacna
¢ast textu a zozbierané Udaje su pre pouzitie SCR vo vybranych studovanych Gzemiach do-
stato¢né. Navyse, jednym zo zdkladnych predpokladov stidii zameranych na odhad pocet-
nosti pomocou CMR je ¢asovo a priestorovo rovhnomerny a systematicky zber zdznamov o
vyskyte konkrétnych jedincov, v tomto pripade genotypov. Celkovo viac ako dvojndsobny
pocet vzoriek (genotypov) v druhej sezéne ako aj rozdielna intenzita zbierania materialu v
réznych Uzemiach naznacuje, ze iSlo skdr o nahodny a nesystematicky zber. Taktiez nie je vy-
svetlené a diskutované ako mohlo déjst pri vyznamne rozdielnom pocte identifikovanych
jedincov v jednotlivych sezénach (Nsezonat = 233 VS. Nsezona2 = 412 unikatnych genotypov) k tak-
mer identickému odhadu velkosti populacie, vidy cca 1000 jedincov (s podobnymi 95% in-
tervalmi) bez ohladu na sezénu a pouzitu Statisticki metodu. Sicet 233 + 412 = 645 ale
sumarny pocet unikatnych genotypov (jedincov) za obidve sezény bol 632. Z toho vyplyva,
ze v kazdej sezdne sa vzorkovali fakticky iné medvede, pricom v druhej sezéne sa opatovne
zachytilo zjavne menej ako 6 % jedincov z prvej sezény (zial obrazok znazornujici zachyty
jednotlivych zvierat v priebehu ¢asu celej stidie je necitatelny). Bolo by urcite zaujimavé,
dosadit tieto hodnoty do klasického CMR vzorca pre vypocet velkosti uzavretej populacie
(n = MxC/R)... Tato disproporcia vysvetluje asi aj skutocnost, preco zachytové obdobie v
CMR analyzach nebolo definované celou sezénou (co by bolo celkom logické pre velké a
dlhoveké Zivocichy). Namiesto toho autori rozdelili sezény do intervalov 25, resp. 20 zachy-
tovych udalosti a kazdu sezdnu analyzovali zvlast. Z metodiky nie je sice Gplne jasne, co tato
zachytova udalost predstavovala (v case), ale je ocakadvané, Ze s rozdelenim sezény do viace-
ro kratsich casovych intervalov stipa pravdepodobnost opdtovnych zdchytov medzi inter-
valmi. V kazdom pripade, podla tohto by sa autormi vyratané populacné odhady pre jednot-
livé sezény mali asi skor séitat ako spriemerovat. Zachyt prevazne inych jedincov v kazdej
sezéne tiez mozno naznacuje priestorovl otvorenost populacie v désledku velkej imigra-
cie/emigracie jedincov.

Pri odhade velkosti populécie je kriticky délezitejsia interpretdcia vztahu medzi po-
¢tom ziskanych genotypov a poctom identifikovanych unikatnych jedincov v sledovanej
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2. Podobnost rozlozenia vzoriek v priestore medzi aktualnou a predchadzajicou studi-
ou bola nizka (66 %). Narozdiel od prvého vyskumu, ked' sa zbierali vzorky najma v
jadre zapadokarpatského aredlu medveda, v aktualnom vyskume vzorky pochadzali
najma z jeho okrajovych casti. Kvoli nedostatku vzoriek nebolo mozné ani objektiv-
ne modelovat odhad velkosti populécie v klicovych jadrovych Gzemia ako NAPANT a
TANAP.

3. Zo ziskanych dat nie je mozné urobit odhad pocetnosti medveda pre celé Slovensko,
ale len vo vybranych Uzemiach areélu, avsak relativne porovnanie s predchadzajicou
stidiou v kontexte metodickych rozdielov naznacuje zvacsenie populécie na Sloven-
sku za necelt dekadu.

Osobitnym prinosom realizovaného vyskumu je poznanie, ze takto navrhnuty monitoring
medveda nie je dalej zmysluplné aplikovat pre relativne velkl populaciu. V tejto faze, uz asi
nie je uzitocné ani minat energiu na vyladovanie pouzitych metodik a opitovné analyzova-
nie vzoriek. Do buddcna navrhujeme aby sa zber dat vykonaval systematicky iba na obme-
dzenom pocte vybranych pléch (napr. kvadraty 10x10 km) reprezentujicich variabilitu iden-
tifikovanych genetickych sub-populacii, ich biotopov a environmentalnych charakteristik.
Tymto sp6ésobom sa dosiahne dostatocne presny odhad trendu zmien poéetnosti (Mumma
et al. 2015, Kendal et al. 2019), pricom sa vyrazne znizi ¢asova aj finanéna narocnost vy-
skumu. Taktiez kombinacia viacerych metodickych pristupov poskytne komplexnejsiu infor-
maciu o demografii druhu. Na zaver sa chceme podakovat vedeniu Statnej ochrany prirody
SR, ze sme boli pocteni moznostou oponovat tuto stddiu a verime, Ze spolocné Usilie v
hladani ,pravdy o medvedovi“ poslizi na prospech druhu a celej spolo¢nosti.

Ex scientia, veritas!

S Uctou,

AL F P—
Ing. Peter Klinga, PhD. Magr. Peter Kanuch, PhD.
vyskumnik v oblasti ochranarskej genetiky ~ samostatny vedecky pracovnik,
Lesnicka fakulta TU vo Zvolene odd. evolu¢nej a behavioralnej ekoldgie

Ustav ekolégie lesa SAV vo Zvolene

Zvolen, 12.12. 2022
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bude aj miera sexualne selektivnej infanticidy nizsia (McLellan 2005). Tento mecha-
nizmus infanticidy je diskutabilny najma z dévodu, Ze samec nema istotu Uspednej
kopulacie neskér pocas ruje a teda otcovstva, obzvlast v pocetnej populacii. Aktual-
nu prevahu samic potvrdzuje tiez zisteny nepomer v odhadovanej pohlavnej
struktdre (samce:samice = 1:1,2 az 1:1,5 podla metddy a sezény). Efekty dalsich po-
tencidlnych mechanizmov infanticidy ako prilezitostnd potrava a redukcia kompeti-
cie v prosperujlcej populdcii s dostatkom zdrojov sU este menej pravdepodobné
(Steyaert et al. 2013).

* Kapitoly ,Vztah populacie k nosnej kapacite prostredia” a ,Zmeny spravania med-
vedov"” je potrebné vypustit z diskusie. Autori tieto problematiky neanalyzovali.

* Niektoré obrazky a tabulky opakuju td istd informaciu. Navyse v duplicitnom obraz-
ku 16 k tabulke 11 nesedia Udaje pre Polanu. Podobne v tabulkdch 11 a 17 nesedia
pocty jedincov pre NP Velka Fatra, TANAP, CHKO Ponitrie a CHKO Kysuce.

* V zaverecnom podakovani sa nelogicky dakuje spoluautorom vyskumu za zber vzo-
riek a uvadza sa tiez, kto z autorov realizoval laboratérne prace a viedol vyskum.
Tieto informéacie by mali byt uvedené pod ndzvom kapitoly ,Autorsky podiel” (aut-
hor contributions).

5 Celkové zhodnotenie a odporicania

Vedecky Udaj bez interpretacie v kontexte okolnosti ako sa k nemu dospelo zostava iba nié¢
nehovoriacim cislom, akym je aj medializovany (daj o odhade velkosti populacie zisteny
touto Studiou. Zial vedeckému béadaniu sa tymto (pod politickym tlakom) urobila doslova
~medvedia sluzba”. Vznesenim viacerych - viac ¢i menej — zavaznych pripomienok k predlo-
zenej Stuadii sme urcite nechceli kritizovat odborné schopnosti autorov, ktori sa pokusili z
nazbieraného materidlu vytazit maximum informacii. Hlavnou pri¢inou problému je jedno-
znacne nedostatoéné vzorkovanie populacie v teréne. Musime len sthlasit s tvrdenim auto-
rov, ze napriek pouzitiu rovnakych laboratérnych postupov a Statistickych analyz, kvéli od-
lisnostiam v metodike nie je mozné vysledky porovnavat absoldtne. Ale naopak, myslime si,
ze vysledky je mozné a potrebné porovnavat relativne s ohladom na okolnosti zberu vzo-
riek. Po detailnom prestudovani pouzitej metodiky a prezentovanych vysledkov sme pre-
svedceni, ze v predkladanej studii je dostatok nepriamych dékazov o néaraste poetnosti
medveda na Slovensku v porovnani s poslednym genetickym monitoringom v rokoch 2012-
2015.

Ak maju byt vysledky aktualnej studie vyuzité v programe starostlivosti o medveda
hnedého na Slovensku, je potrebné ich interpretovat objektivne a komplexne. Zvlast je d6-
lezité aby interpretacia vysledkov bola konzistentna uz v abstrakte, ktorému bude asi dr-
vivd vacsina Citatelov venovat najvacsiu pozornost. Preto navrhujeme aby sa vo finalnej ver-
zii spravy (aj v abstrakte) jasne uviedlo, Ze:

1. Jednalo sa o ndhodny a nesystematicky zber, pricom v druhej sezéne s dvojnasob-
nym poctom vzoriek sa opdtovne zachytilo menej ako 6 % unikatnych jedincov z
prvej sezoény. Pocet identifikovanych jedincov Umerne stUpal s pribadajicimi
genotypmi, co svedci o nedostato¢nom ovzorkovani populacie.
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* V texte sa okrem abstraktu nikde nespecifikuji ciele. Tie by bolo vhodné uviest ako
samostatnu kapitolu za Gvodom.

» Autori pouzivaji terminy Zapadné a Vychodné Karpaty. Celé Gzemie Slovenska viak
geograficky aj bio-geograficky patri do provincie Zdpadnych Karpat (Vychodné Kar-
paty je len nazov jednej CHKO). Pre sub-populacie medveda odporicame radsej po-
uzivat terminy stredné, resp. vychodné Slovensko.

* Autori v metodike uvadzaji odhad velkosti populacie pre Gzemia na zaklade jedin-
cov z druhej sezény, ale vo vysledkoch uvadzaji odhady zo sezdny, kde identifikovali
viac genotypov. Vypocet hustoty pre plochy kompetenénych Gzemi SOP SR je zava-
dzajuci, nakolko zahfna aj plochy nevhodnych biotopov. Druhym problémom tohto
pristupu je nerespektovanie behaviordlnych a priestorovych narokov medveda roz-
delenim stvislého Uzemia bez migraénych bariér medzi dve kompetencné Gzemia aj
ked'sa s urcitostou jedna o jednu populaciu (napr. Veporské vrchy patria pod CHKO
Polana aj NP Muranska Planina). Preto odporticame pouzit aktualne pristupy pries-
torovych odhadov SCR (napr. Royle et al. 2008, 2011, Tumendemberel et al 2021).

* V kapitole ,Demografia” sa pojednava iba o velkosti populacie a pomere pohlavi,
pricom pojem demografia zahfna tiez parametre ako napr. natalita, mortalita, ve-
kové struktura, prezivanie (survival rate). Vhodnejsie by bolo kapitolu premenovat.

* Pre odhad pocetnosti sa pouzili modely uvaZujice o uzavretej populdcii, ale na za-
klade testov pre spojené sezdny bola hypotéza uzavretej populécie zamietnuta.

* Vkapitole ,Efektivna velkost populacie a minimalna zivotaschopna populécia” pozi-
tivne hodnotime snahu o stanovenie tychto parametrov. Dovolujeme si viak navr-
hnat aktualizaciu tradi¢nej definicie efektivnej velkosti populacie (Ne) v zneni, Zze Ne
vyjadruje odhad genetickej velkosti populacie, ktora je nepriamo Gmerna rychlosti
genetickej erézie; mensia Ne spésobuje vacsie pribuzenské krizenie a stratu genetic-
kej rozmanitosti. Tento vztah je nelinedrny: strata genetickej diverzity sa zrychluje s
poklesom Ne a je obzvlast rychla vo velmi malych populacidch (Hoban et al. 2020).

* Autori reportuju styri homogénne genetické klastre (K) v populdcii pri odhade efek-
tivnej velkosti populacie, ale v metodike a vysledkoch sa tato informacia nenacha-
dza. Navrhujeme doplnit analyzu identifikacie K do metodiky a vysledkov a nasledne
urcit parametre diverzity a pocetnosti pre kazdy klaster zvlast. Informécie k Ne na-
vrhujeme presuntt z kapitoly ,Demografia” do ,Geneticka diverzita".

* K parametrom genetickej diverzity je potrebné doplnit hodnoty smerodajnej od-
chylky (SD) po bonferroniho korekcii.

* Uvadzanie minimalnej zivotaschopnej populacie (MVP, Minimum Viable Population)
nema podporu vo vysledkoch, takze navrhujeme vynechat z nadpisu kapitoly aj tex-
tu alebo doplnit o prislusné analyzy nie porovnanim empirickych hodnét dvoch $tu-
dii, ale doplnenim o aktudlne analyzy na modelovanie Zivotaschopnosti populacie
(Gerber & Gonzalez-Suarez 2010).

e Uvazovat o efekte autoregulacnych mechanizmov v populacii ako to robia autori v
diskusii je nemozné, kedZe neexistuju relevantné data pre skimand populaciu. Z
evoluéného hladiska je mozné ocakavat, Ze pri nadbytku dospelych rujnych samic
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identifikaciu jedinca ja mozné povolit nezhodu na 2 lokusoch mikrosatelitového genotypu.
Toto kritérium vsak bolo v predchadzajicej studii (Paule 2015) nastavené nizéie (1 lokus), ¢o
mohlo viest k vyraznému nadhodnoteniu vtedajsieho odhadu poctu jedincov. Pri sade 8 lo-
kusov rozdielne nastavenie tohto parametru moze spdsobit aj viac ako 50% (sic) rozdiel v
odhade velkosti populacie (Creel et al. 2003). Ak sa maji vysledky tychto dvoch studii
akokolvek porovnat, toto je nevyhnutné v danom kontexte spravne interpretovat.

2012-2015 2019-2021

o ik

N

L/

\R_‘_)v—

Obr. 1. Podobnost intenzity zbierania vzoriek v rokoch 2012-2015 a 2019-
2021. Stvorce (10x10 km), kde bola Statisticky vyznamne (p < 0.05) vicsia
relativna intenzita vzorkovania pocas prvého vyskumu s modré a Stvorce,
kde bola intenzita vzorkovania vaésia v druhom vyskume s cervené. Stvorce,
kde sa relativna intenzita zberu statisticky nelidila sa biele.

Ostatné pripomienky

* V ,Abstrakte"” sa uvddza amplifikacia 12 mikrosatelitovych lokusov, ale z vysledkov a
naslednej diskusie vyplyva, Ze pre finalne analyzy bol pouzity nakoniec set iba 8 lo-
kusov plus pohlavny SRY lokus (identicky so stidiou Paule 2015). Tuto skuto¢nost je
‘potrebné uviest v abstrakte na spravnu mieru.
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vzorke. Pri dostatoénom pocte genotypov pre objektivnu analyzu odhadu pocetnosti s
narastajucim mnozstvom genotypov nedochadza uz k zvySovaniu poctu identifikovanych
jedincov a takzvana rarefakéna krivka sa priblizuje k asymptote. Tu viak s poctom vzoriek
stale stupal (takmer priamo Umerne) aj pocet identifikovanych jedincov. Rarefakéna krivka
(celkovo aj pre sezény osobitne) teda naznacuje stale vysoky pocet (nezachytenych) jedin-
cov vo vzorkovanej populacii (Engel et al. 2021). Tato skutocnost ma zasadny vplyv na na-
sledné odhady pocetnosti.

Hoci stanovenie zmeny vo velkosti populacie je mozné riesit skor modelovanim pa-
rametrov natality a mortality (prezivania) ako indikitorov trendov vyvoja pocetnosti a nie
empirickym porovnanim vysledkov dvoch nezévislych genetickych stadii, autori sa o to
predsa len pokausili. Sice konstatujy, ze porovnanie aktualnych vysledkov s predchédzajicou
stadiou (Paule 2015) kvéli odlidnostiam v metodike nie je mozné, aviak jednym dychom do-
davaju, ze datasety sU viacmenej analogické a je pravdepodobné, Ze obidve prace [po zjed-
noteni metodiky] by nedospeli k dramatickym rozdielom vo vysledkoch. Taktiez sa odvola-
vaju na biologické vlastnosti cicavcov a priemerné rocné prirastky u inych druhov. Potom sa
ale naskyta otazka zmysluplnosti uréenia velkosti populécie ako hlavného ciela prace po tak
relativne kratkom obdobi od realizacie prvého genetického scitania.

Autori v kapitole ,Zmena velkosti populacie” urcili podobnost dvoch datasetov na
zaklade prekryvu MCP (Minimum Convex Polygon) geometrie a predpokladali, ze sa Uzemie
kde prebiehal vyskum nijako zasadne nelidil od Gzemia v predchadzajicej stadii (Paule
2015). Zial MCP geometria nijako nesuvisi s intenzitou vzorkovania v priestore ale iba s
polohu okrajovych vzoriek. Preto sme pouzitim GPS sdradnic véetkych vzoriek porovnali
priestorovi podobnost v intenzite vzorkovania na Studovanom uzemi v dvoch réznych ob-
dobiach. Pouzili sme test rozlozenia bodov v priestore (spatial point pattern test), ktory
umoziuje $tatistické porovnanie podobnosti dvoch takychto datasetov bez zatazenia kon-
ceptom nahodnosti, uniformity a zoskupovania bodov (Andresen 2016, Steenbeek et al.
2022). Bez ohladu na skutoénost, Ze pocet zozbieranych vzoriek v aktualnej studii bol oproti
Paule (2015) 0 27% mensi (Nzo12-2015 = 2977 VS. Nao1s2021 = 2172), Z danej analyzy vyplyva, ze
vyznamne sa liila aj priestorova intenzita vzorkovania populacie medzi obdobiami. Robust-
na verzia globalneho indexu podobnosti S identifikovala zhodu iba na 66 %. Zatial ¢o v
prvom vyskume sa zbieralo najmé v jadre zapadokarpatského arealu medveda, v aktuidlnom
vyskume vzorky pochadzali najmé z jeho okrajovych casti (obr. 1). Z prezentovanych vysled-
kov je zrejmé ze zo zozbieranych vzoriek nebolo mozné spracovat odhady celkovej pocet-
nosti, resp. denzity na 100 km? najma pre TANAP a NAPANT a tiez dalsich 7 Gzemi v kompe-
tencii narodnych parkov a chranenych krajinnych oblasti. Relevantné sa javia odhady pre
Styri viacmenej periférne oblasti vyskytu: Mala Fatra, Velka Fatra, Polana, Muranska Plani-
na. Ak chybaju vzorky z vymerou najrozsiahlejsich Gzemi povazovanych za jadrovd oblast vy-
skytu medveda v Zapadnych Karpatoch, mézme hovorit o odhade velkosti populacie pre
Zapadné Karpaty?

Zavaznym faktorom,. ktory je potrebné brat tiez v Gvahu pri porovnavani populac-
nych odhadov z réznych tadii zalozenych na neinvazivnych vzorkach je aj rozdiel v Statistic-
kom spdsobe analyz identit jedincov. Vzorky trusu sG vysoko nachylné na chyby pri genoty-
povani (chybajica amplifikacia alel). Autori urcite spravne vyhodnotili, Ze pre spolahliva
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