Oponentsky posudok na spravu z vyskumu: Odhad pocetnosti populace
medvéda hnédého (Ursus arctos) analyzou DNA

(autori: Nikola Tkacova, Jana Srutova, Barbora Cerna Bolfikova, Veronika Kornova, Maria
Apfelova, Michal Kalas, Vladimir Antal, Slavomir Find’o, Marian Hletko a Pavel Hulva)

Uvodné prehlasenie

Posudzovany vyskum (d’alej len ,,vyskum* alebo ,studia®) je predkladany ako sprava k
projektu: Zistovanie pocetnosti velkych Seliem a zistovanie stupiia hybridizacie vlka dravého
na zéklade analyz DNA (Referenéné &islo: SOP SR/1159/2017). O vypracovanie oponentského
posudku sme boli poziadani Stitnou ochranou prirody SR dia 30. 11. 2022. Vsetky
pripomienky sa tykaju verzie spravy ako bola spracovana v danom ¢ase. Na tomto mieste tiez
vyhlasujeme, Ze nie sme v danom vyskume nijako zainteresovani a nie sme v konflikte zaujmov
voci autorom tohto vyskumu.

Angazmd autora recenze v predchozi (a v této zpraveé diskutované) studii (Paule 2015) a
zejména vybocovani posudku z védeckého zanru (viz nize) toto tvrzeni spiSe zpochybiiuji.

Vzhl'adom na celospolocenské aspekty spojené s uvedenou problematikou a v zaujme
otvoreného, transparentného a reprodukovatel'ného vedeckého badania prosime, aby bol tento
posudok zverejneny v plnom zneni spolu s findlnou verziou vyskumnej spravy.

Zpétnad vazba je ve védé dulezitd a recenzenti jisté upozornili na mnohé nepiesnosti nebo
nedorozuméni. Zvetejnéni recenzniho fizeni by mélo smysl, pokud by se odehravalo v
mantinelech védeckého Zanru. Tento text by ale jako recenze do védeckého ¢asopisu neobstal,
protoZe obsahuje emocionalné ladéné pasaze (napf. terminy jako “medvédi sluzba” aj.), které
pusobi spisSe jako uréené pro média. Bohuzel také navrh na zvefejnéni posudku na stavajici
studii bez zvefejnéni posudku na pfedchozi studii (kterd neproSla recenznim fizenim a je
nereplikovatelnd) o otevieném, transparentnim a reprodukovatelném piistupu pfili§ nesved¢i.

Prehlad spracovania

Studia sa zaobera velkostou populécie medved’a hnedého (Ursus arctos) na Slovensku v rokoch
2019 az 2021, ktoré boli pre ucely analyz rozdelen¢ do dvoch sezon, a to jednotne od augusta
do septembra nasledujiceho roka. Vedecké spracovanie Studie je Standardné. Prezentovany text
spravy je deleny do klasickych kapitol (tvod, material a metodika, vysledky, diskusia) a spolu
s 19 tabulkami, 23 obrdazkami a rozsiahlym zoznamom pouzitej literatary zabera celkovo 80
stran. Vysledky st zaloZené na analyze mikrosatelitovych genotypov ziskanych hlavne z
neinvazivne zozbieranych vzoriek trusu a srsti, ktoré¢ su doplnené o vzorky krvi a tkaniv z
uhynutych alebo usmrtenych jedincov. Z tychto vzoriek st stanovené vybrané parametre
genetickej diverzity a demografie populacie medved’a na Slovensku. Autori vyuzili konven¢né
analytické (laboratorne, Statistické) prostriedky na spracovanie dat a dosiahnutie stanovenych
cielov.
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Hlavnym cielom §tadie bolo (i) ur¢enie velkosti populédcie tohto druhu na danom uzemi. V
abstrakte vSak autori uvadzaju aj d’alSie tri oblasti problematiky (ii, stanovenie trendov zmien
vel'kosti populdcie; iii, stanovenie potencidlneho premnozenia; iv, analyza pravdepodobnosti
stretnutia medved’a s ¢lovekom). Okrem stanovenia zmeny velkosti populacie sa d’al$imi
bodmi (iii, iv) v samotnej $tadii uz nezaoberali. Ked'ze v zmluve o dielo, zverejnenej v
Centralnom registri zmluv, je predmet zmluvy Specifikovany iba ako vypracovanie komplexnej
Studie odhadu pocetnosti populacie medved’a analyzou DNA, nie je jasné, ¢i je mozné chapat’
tieto ciele ako sucast’ ,,komplexnej Stadie®.

Kazdy projekt je zastitén né&jakou smlouvou, ale ta fesi formdlni stranky projektu a byva
formulovéna administrativnimi a nikoli védeckymi pracovniky. Védecka napli projektu je
obsazena v navrhu projektu ,,Realizacia programov starostlivosti o vel'ké Selmy na Slovensku
(Velké Selmy 2)“, ktery je mnohem podrobnéjsi a komplexnéjsi nez je par fadki ve smlouvé.
Ano, kli¢ovy pojem je v tomto piipadé piivlastek komplexni. Zde si recenze ponékud protiteci,
na jiném misté¢ se piSe: ,,Ak maju byt vysledky aktudlnej Stidie vyuZité v programe
starostlivosti 0 medved’a hnedého na Slovensku, je potrebné ich interpretovat’ objektivne a
komplexne®, zde se vSak proti komplexnim interpretacim vymezuji a v fadé mist posudku
navrhuji redukcionisticky postup. Pfedmétem smlouvy neni védecky clanek ve védeckém
Casopise s cilovou skupinou uzkého okruhu specialistti, ale komplexni studie uréena pro
mnohem S$irSi okruh ¢tenafd, vysvétlovani nékterych zékladnich souvislosti je proto zcela na
misté. Vznikld nedorozuméni totiZ museji neustale znova vysvétlovat autofi zpravy a nikoli
oponenti.

V stadii sa vSak nachddzaji viaceré nezrovnalosti a nepresnosti, ktoré mozu
nezainteresovan¢ho Citatela nabddat’ k nadmernému zovSeobectiovaniu publikovanych
vysledkov (typicky porovnavanie celkového odhadu pocetnosti z predchadzajuceho
genetického monitoringu z rokov 2012-2015 s vysledkami tejto Stadie). Z vysledkov ako st
teraz prezentované by sa Citate mohol napr. jednoducho domnievat, Ze pocetnost’ populacie
medved’a sa medzi sledovanymi obdobiami nezmenila.

Zde doslo pravdépodobné k nedorozuméni ohledné Zanru. Autofi recenze tento Zanr oznacuji
ambivalentn¢ jako ,,vyzkum® nebo ,,Stadia”, coz jsou dva rizné pojmy. Co se ty¢e zanru, asi
nejlepsi termin by byl zdvérecnd zprdva. Zprava nema format védeckého ¢lanku, ten je psan v
anglicting a pouziva tak specializovany Zargon, Ze je pro aplikovanou sféru obtizn¢ pouzitelny.
Ve zpravé se drzime védeckého stylu textu, ale ve srozumitelnéjsi form&. Bohuzel srozumitelny
zpusob milZze zvySovat rizika nékterych nedorozuméni, k cemuz doslo i v tomto ptipadé€. Snazili
jsme se pfislusnd mista textu upravit, aby se riziko nedorozuméni snizilo. Co se tyce
porovnavani s predchozim monitoringem, k nemoznosti ptimého srovnani se ve zpravé
vyjadiujeme, stejné tak jako v tiskové zpraveé vydané v loniském roce - ,,Vysledky obou studii
nejsou v tuto chvili pfimo porovnatelné, protoze pouzivaji ponékud jiny zplisob sbéru dat 1
statistiky. VSechny metodické detaily starSi studie nebyly zatim publikovany ve védeckém
casopise, novejsi studie ji proto zatim nemize presné zreplikovat, navic statistické metody se
vyvijeji atd. V soucasnosti probihd spoluprace ceskych i slovenskych molekularnich ekologii
se snahou sjednotit statistickou analyzu obou studii tak, aby vysledky byly srovnatelné
bezprostiednéji (stoprocentné se to ale asi nepodafi, nebot’ ob¢ studie maji pon€kud odlisny
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prubéh vzorkovani).”“ - 1 v komentafich v médiich, napt. 4.9.2022: St medvede naozaj
premnozené? (noviny.sk) (17:45).

Hlavné pripomienky

V uvode autori podrobne identifikuji vyhody a limity vyuzitia CMR (Capture Mark Recapture)
pristupu, kde cituju aj pracu Tumendemberel at al. (2021), ktora okrem konzervativneho CMR
pristupu na odhad pocetnosti pouziva aj aktualne Standardni metodiku SCR (Spatial Capture
Recapture) na odhad denzity populacie medveda.

Zde doslo k nedorozuméni co se ty€e zékladniho designu projektu. Existuji stovky typli modela
pouzivanych pti CMR pfistupu (v tomto ohledu je oznaceni jednoho z nich jako standardniho
velmi problematické). Jako u novych a matematicky komplikovanych metod je u fady z nich
problém s testovanim goodness of fit. VétSina stakeholderd se shoduje na tom, Ze interpretace
¢isla udavajiciho cenzni velikost populace je obtizna, ne-li nemozna. Proto byl zvolen
nasledujici design, ktery:

Pti odhadu cenzni velikosti populace pouzivd metody co nejpodobnéjsi k predchozi studii z let
2013-2014 (Paule 2015), aby bylo po sladéni detailti metodiky mozné stanovit trend zmény
velikosti populace, coz byl pfistup stanoveny pii inicialnim sestaveni védeckého tymu. VéEtSina
pfipominek k metodice tedy méla byt vznesena pii recenzi predchozi studie, které zatim
neprobehla. Metody pouzité v praci Paule 2015 jsou zdkladni a tedy pomémé jednoduché.
Vyuziti analogickych metod je tedy v sou€asné situaci jedinym zplsobem, jak stanovit trendy
vyvoje populace. Do prace nebyly prostorové explicitni metody piivodné zahrnuty, na ptani

vvvvvv

Upozoriiujeme ovSem na potiebu zabyvat se efektivni velikosti populace, kterd umoziuje
vztdhnout ziskané hodnoty ke konceptu minimalni Zivotaschopné populace. Tato hodnota je

vvvvvv

Explicitni analyza Zivotaschopnosti populace byla také zatazena.

Budoucim nedorozuménim v tomto ohledu jsme se pokusili pfedejit podrobnéjsi formulaci cila
studie.

Pristup SCR v hodnotenej §tadii chyba napriek tomu, Ze priestorovym narokom a interakciam
je v ivode venovana znacnd Cast’ textu a zozbierané udaje su pre pouzitie SCR vo vybranych
Studovanych uzemiach dostato¢né. NavySe, jednym zo zékladnych predpokladov Stadii
zameranych na odhad pocetnosti pomocou CMR je €asovo a priestorovo rovhomerny a
systematicky zber zdznamov o vyskyte konkrétnych jedincov, v tomto pripade genotypov.

Ptistupt k CMR je nepieberné mnozstvi, kazdy ma své vyhody a nevyhody. Kromé zakladniho
modelu, srovnatelného s predchozi studii, byl realizovan i SCR model a na ptani recenzenti byl
do studie zafazen.

Celkovo viac ako dvojnasobny pocet vzoriek (genotypov) v druhej sezone ako aj rozdielna
intenzita zbierania materidlu v roéznych tzemiach naznacuje, ze iSlo skor o ndhodny a
nesystematicky zber.


https://plus.noviny.sk/24podcast/704148-su-medvede-naozaj-premnozene
https://plus.noviny.sk/24podcast/704148-su-medvede-naozaj-premnozene
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Usili nebylo méfeno ani v piedchozi studii, ke které se nova studie vztahuje (Paule 2015). Na
druhou stranu neni definovano, co se mysli vyrazem ,ndhodny a nesystematicky zber.
Stochasticita sbéru vzorki je jednim z hlavnich ptedpokladi pouzité metody.

Taktiez nie je vysvetlené a diskutované ako mohlo dojst’ pri vyznamne rozdielnom pocte
identifikovanych jedincov v jednotlivych sezonach (nsezonat = 233 VS. Nsezona2 = 412 unikatnych
genotypov) k takmer identickému odhadu velkosti populécie, vzdy cca 1000 jedincov (s
podobnymi 95% intervalmi) bez ohl'adu na sezonu a pouzitu statistickti metodu.

Vysvétleni je ilustrovano vysledky simula¢ni studie na Obr. Al. Tento graf ukazuje jak se vyviji
spravnost a presnost odhadu se vzristajicim po¢tem vzorkl a pro¢ vzorky 302 genotyptu (1.
sezona) a 696 genotypt (2. sezéna) dospivaji k podobnym odhadiim velikosti populace. Pii
zohlednéni prubéhu grafu pro model TIRM je dokonce mozné, ze odhad pro 1. sezonu (971
jedincit) je blize redlné velikosti populace nez odhad pro druhou sezénu (1056 jedincti)! Dotaz
ale obsahuje podivnou interpretaci konzistence metody - konvergence riznych variant modeld
k podobnému vysledku je diikaz sily metody a kyzeny vysledek kazdé modelovaci procedury.
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Obr. Al. Odhad velikosti populace pomoci softwaru CAPWIRE (model TIRM, osa y) pii fixni
velikosti populace 1000 jedincti a daném poctu vzorki (osa x). Vlevo jsou zobrazeny vysledky ze
simulovanych datasetli vytvofenych na zaklad€ uniformni distribuce s pravdépodobnosti zdchytu
jedince 1-100% a vpravo pro gamma distribuci z parametrt ziskanych na zakladé realnych dat.

Sucet 233 + 412 = 645 ale sumarny pocet unikatnych genotypov (jedincov) za obidve sezony
bol 632. Z toho vyplyva, Ze v kazdej sezone sa vzorkovali fakticky iné medvede, priCom v
druhej sezone sa opdtovne zachytilo zjavne menej ako 6 % jedincov z prvej sezony (Zial
obrazok znazornujici zdchyty jednotlivych zvierat v priebehu ¢asu celej Studie je necitatelny).

V celkovém poctu 632 jedincii jsou zahrnuti 1 jedinci z CHKO Vychodné Karpaty a NP
Poloniny a jednotlivé vzorky pochazejici z obdobi pfed obdobim uréeném pro odhady
pocetnosti. Celkovy pocet unikétnich jedincti za ob€ sezony byl tedy 601, soucet za obé sezony
233+412 = 645 odpovida. Nicméné v prvni sezon€ bylo zahrnuto i 21 tkanovych vzorka z
uhynulych jedincu. Tito jedinci tedy nemohli byt znovu zachyceni ve druhé sezoné. Pro urceni
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prunikt byly simulovany vybéry o velikosti 233 (pocet jedincii v prvni sezoné) a 412 (pocet
jedinct ve druhé sezon€) z 1000 (piiblizny odhad pocetnosti). Bylo provedeno celkem 10
simulaci a vysledny prinik se pohyboval v rozmezi 3,5-7,9 % jedinct z populace (1000
jedincit). Prosim uvédomte si, jak tento prinik zmensi bézna natalita a mortalita v populaci.

Bolo by urcite zaujimavé, dosadit’ tieto hodnoty do klasického CMR vzorca pre vypocet
vel'kosti uzavretej populacie (n = MxC/R)...

Zde uz zafiname byt skutecné na rozpacich. Komplexni modelovaci ptistupy byly pouzity z
toho divodu, Ze pomoci trojélenky se zadany ukol vyfteSit nedd (naptiklad proto, nebot’
»znacenych* jedincti ubyva a ,,neznacenych® ptibyva)... Podminkou pouziti zminéného vzorce
je uzaviena populace - dveé rocni sezony, mezi kterymi dochézi k natalit¢ a mortalité, takové
podminky zdsadné porusuji. V tom také spocivd odpovéd’ na vzniklé nedorozuméni.

Tato disproporcia vysvetl'uje asi aj skuto¢nost’, pre¢o zachytové obdobie v CMR analyzach
nebolo definované celou sezoénou (¢o by bolo celkom logické pre vel'ké a dlhoveké zivocichy).
Namiesto toho autori rozdelili sezény do intervalov 25, resp. 20 zachytovych udalosti

S télesnou velikosti design studie nesouvisi, dlouhovékost je pak relativni pojem - v populacich
velkych savcl existuje kromé pfirozené natality a mortality je$té velmi proménliva a
neprediktabilni antropogenni mortalita (dopravni kolize, lov, pytlactvi aj.). Zde odkazujeme na
metodiku pouzivanou v programu MARK a provedenou power analyzu.

a kazdu sezonu analyzovali zvlast.
V obou studiich bylo hlavnim kritériem v pozadi zahrnuti uzaviené populace.

Z metodiky nie je sice Uplne jasné, ¢o tato zachytova udalost’ predstavovala (v Case), ale je
ofakavané, Ze s rozdelenim sezony do viacero kratSich casovych intervalov stipa
pravdepodobnost’ opitovnych zachytov medzi intervalmi. V kazdom pripade, podl'a tohto by
sa autormi vyratané populacné odhady pre jednotlivé sezony mali asi skor scitat’ ako
spriemerovat’.

Tato interpretace zjevné neodpovida realit€ (viz simula¢ni analyzy). Pfesto jsme provedli
explorativni analyzu obou sezon dohromady, ktera dospéla k ¢islu 1385 (1487 - 1716), a to
pfitom takové nastaveni neodpovidd uzavienosti populace, tj. tento odhad je znacné
nadhodnocen.

Zachyt prevazne inych jedincov v kazdej sezone tieZ moZzno naznacuje priestorovll otvorenost’
populécie v dosledku velkej imigracie/emigracie jedincov.

Prostorové uzavienost populace byla matematicky testovana, coz je v praci uvedeno (napt. v
abstraktu ,,Na zaklad¢ statistickych testl byla populace hodnocena jako uzaviena.)“

Pri odhade velkosti populédcie je kriticky doleZitejSia interpretacia vztahu medzi poctom
ziskanych genotypov a poctom identifikovanych unikéatnych jedincov v sledovanej vzorke. Pri
dostatocnom pocte genotypov pre objektivnu analyzu odhadu pocetnosti s narastajucim
mnozstvom genotypov nedochddza uz k zvySovaniu poctu identifikovanych jedincov a
takzvana rarefak¢na krivka sa priblizuje k asymptote. Tu vSak s poctom vzoriek stale stipal
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(takmer priamo umerne) aj pocet identifikovanych jedincov. Rarefak¢na krivka (celkovo aj pre
sezony osobitne) teda naznacuje stale vysoky pocet (nezachytenych) jedincov vo vzorkovanej
populacii (Engel et al. 2021). Tato skutocnost ma zdsadny vplyv na nasledné odhady
pocetnosti.

Analyza matematickych zavislosti ,,od oka“ skryva uskali. Primérny recapture rate je v této
studii vy$$i nez ve studii Paule 2015. Ve starsi studii ovSem rarefakéni kiivka neni zobrazena,
je zobrazeno rozlozeni vzorkl v Case, kde je plato kiivky zpisobeno malym poctem vzorkd v
zimnim obdobi. Citovana prace (Engel et al. 2021) sice obsahuje kli¢ové slovo rarefaction,
ovSem se studovanou problematickou nema mnoho spole¢ného (zabyva se indexy biodiverzity).
Tato zp€tna vazba je pro nas dulezita, k tomuto nedorozuméni (a srovnani s obr. 7 z Paule 2015)
by pravdépodobné dochazelo Casto, rarefakéni kiivky jsme proto do findlni verze zpravy
nezaradili. Co se tyce sily metody, prosim podivejte se na grafy v kapitole ,, Testovani spravnosti
odhadi velikosti populace pomoci simulaci®.

Hoci stanovenie zmeny vo velkosti populacie je mozné riesit’ skor modelovanim parametrov
natality a mortality (prezivania) ako indikatorov trendov vyvoja pocetnosti a nie empirickym
porovnanim vysledkov dvoch nezavislych genetickych stadii, autori sa o to predsa len pokusili.

Teoreticky ptistup je jist¢ mozny, ale tato studie byla od zacatku pojata jako empiricka.

Sice konstatuju, ze porovnanie aktudlnych vysledkov s predchadzajucou stadiou (Paule 2015)
kvoli odlisnostiam v metodike nie je mozné, avSak jednym dychom dodéavajt, ze datasety su
viacmenej analogické a je pravdepodobné, Ze obidve prace [po zjednoteni metodiky] by
nedospeli k dramatickym rozdielom vo vysledkoch.

Formulace byly upfesnény - analogii bylo minéno pouziti stejnych markerti a srovnatelnych
metod (vymezeni sezon, statisticky pfistup k CMR modelovéni), tudiZz potencidlni moznost
srovnat oba datasety (zdrahali jsem se pouzit termin homologie kvuli rozdilim v oSetfeni
primarnich dat). Dale doSlo k nedorozuméni ohledné definice pojmu dramatické rozdily.
Vztahovali jsme tento obrat k idajim bézné publikovanym ve slovenskych periodikéach (napf.
,»1 ked’ sa medzi nami urcit€ ndjdu aj taki, pre ktorych nie je a priori nepripustnych ani
hypoteticky nevidanych 8000 ks medvedov. Mia vratane...“ Ing. Jaroslav Durik, Nase
polovnictvo), coZ jsme dostali od SOP SR i za tikol.

Taktiez sa odvolavaju na biologické vlastnosti cicavcov a priemerné ro¢né prirastky u inych
druhov. Potom sa ale naskyt4 otdzka zmysluplnosti urcenia vel'kosti populacie ako hlavného
ciel'a prace po tak relativne kratkom obdobi od realizécie prvého genetického s¢itania.

Je relevantni vztahnout v diskusi vysledky studie ke znamym empirickym hodnotdm. U fady
populaci velkych savct je standardem kontinudlni monitoring, atd.

Autori v kapitole ,,Zmena vel'kosti populdcie* urcili podobnost’ dvoch datasetov na zaklade
prekryvu MCP (Minimum Convex Polygon) geometrie a predpokladali, ze sa izemie kde
prebichal vyskum nijako zasadne nelisil od Gizemia v predchadzajucej §tadii (Paule 2015). Zial
MCP geometria nijako nesuvisi s intenzitou vzorkovania v priestore ale iba s polohu okrajovych
vzoriek.
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Prostorové analyzy nebyly piivodné cilem této studie (touto problematikou se zabyva jina
aktivita projektu Velké selmy 2). MCP byly ptivodné pouzity pro ilustraci shody zkoumaného
uzemi (kapitola ,,Porovnani studovaného uzemi*). Nicméné na podnét recenzentli byly
vysledky této metody ze zpravy odstranény a srovnani vzorkovaciho designu je komentovano
obecngéji.

Preto sme pouzitim GPS suradnic vSetkych vzoriek porovnali priestorovii podobnost’ v
intenzite vzorkovania na Studovanom tzemi v dvoch réznych obdobiach. Pouzili sme test
rozlozenia bodov v priestore (spatial point pattern test), ktory umoziiuje Statistické porovnanie
podobnosti dvoch takychto datasetov bez zatazenia konceptom ndhodnosti, uniformity a
zoskupovania bodov (Andresen 2016, Steenbeek et al. 2022). Bez ohl'adu na skuto¢nost’, ze
pocet zozbieranych vzoriek v aktudlnej $tadii bol oproti Paule (2015) o 27% mensi (n2012—
2015 = 2977 vs. n2019-2021 = 2172), z danej analyzy vyplyva, Ze vyznamne sa liSila aj
priestorova intenzita vzorkovania populacie medzi obdobiami.

Recenzenti sice srovnavaji ¢isla pomoci statistického testu, ovSem bez jakéhokoli oSetfeni
porovnatelnosti ptislusnych dat. Zaprvé, nebyla analyzovana intenzita vzorkovani, ale prosty
pocet vzorki (ani v jedné studii nebylo méteno vzorkovaci Gsili). Zadruhé, pocet vzorki je pro
CMR studii irelevantni - podstatny je pocet genotypll. ProtoZe filtrovani kvality dat nebylo v
obou studiich standardziovano, je takové srovnani zatim nemozné. Zatieti, pfedpoklad, ze
jakékoli rozdily v poctu a distribuci vzorki mezi obéma studiemi jsou duisledkem jen rozdila
intenzity vzorkovani, je chybny. Za ub&hlou dobu doslo také ke zménam v lokalni distribuci a
pocetnosti. Tyto zmény na lokalni Grovni jsou Casto vyrazné vlivem dramatickych zmén v
krajing, jako jsou kirovcova tézba, zmény zemédélského hospodareni, zmény v prikrmovani
zvéte - napf. ukonceni krmeni jadrovym krmivem, zmény turismu (napf. v souvislosti s
opatfenimi proti Sifeni Covid-19), jak ukazuje i empirickd evidence z jednotlivych CHKO.
Vzhledem k tomu, Ze vzorkovaci usili ani v jedné studii nebylo méteno, explicitni odliSeni obou
faktorii neni mozné.
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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 st modré a Stvorce, kde bola intenzita vzorkovania viacSia v druhom
vyskume st &ervené. Stvorce, kde sa relativna intenzita zberu $tatisticky neligila su biele.

Robustna verzia globalneho indexu podobnosti S identifikovala zhodu iba na 66 %. Zatial’ ¢o
v prvom vyskume sa zbieralo najmé v jadre zapadokarpatského aredlu medved’a, v aktudlnom
vyskume vzorky pochédzali najmi z jeho okrajovych Casti (obr. 1).

vvvvvv

pocetnost nez poloha. Nicméné jiz Rigg & Adamec (2007) zmitnuji napi. NP Mala Fatra a
CHKO Polana jako jadrové oblasti s nejvyssi hustotou populace. Na zakladé nami vytvorenych
odhadli velikosti jednotlivych subpopulaci je prave subpopulace na uzemi CHKO Polana
nejpocetnéjsi. Na tomto izemi se mohlo po popula¢nim ubytku v pribéhu 19. stoleti vyskytovat
refugium, odkud se po zavedeni ochrany tamni populace mohli jedinci $ifit do okolnich
orografickych celkll (Straka et al. 2012). Dal$im moZnym vysvétlenim mize byt atraktivita
CHKO Polana. Toto vulkanickou ¢innosti vzniklé pohoti nabizi pro medvédi populaci dostatek
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vhodnych tkrytl a pfirozené potravy. Historicky je zde také zakoienéno ptikrmovani zvére,
které medvédim rozsifuje potravni nabidku (Skuban et al. 2016) a z téchto diivodi se na toto
uzemi mohou stahovat jedinci z okolnich pohofi.

Z prezentovanych vysledkov je zrejmé Ze zo zozbieranych vzoriek nebolo mozné spracovat’
odhady celkovej pocetnosti, resp. denzity na 100 km2 najma pre TANAP a NAPANT a tiez
d’alsich 7 izemi v kompetencii narodnych parkov a chranenych krajinnych oblasti. Relevantné
sa javia odhady pre Styri viacmenej periférne oblasti vyskytu: Malé Fatra, Vel'ka Fatra, Pol’ana,
Muranska Planina. Ak chybaji vzorky z vymerou najrozsiahlejSich uzemi povazovanych za
jadrovu oblast’ vyskytu medved’a v Zapadnych Karpatoch, mézme hovorit’ o odhade velkosti
populacie pre Zapadné Karpaty?

Tvrzeni, Ze vzorky chybéji, je chybnd interpretace. Je jich mensi pocet nez v ptedchozi studii,
pfi¢emzZ srovnani poctu ani kvality genotypl nezname. Dale neni s jistotou moZzné interpretovat,
jaka ¢ast rozdilu jde na vrub rozdilim ve vzorkovani a jakd zm&nam pocetnosti. Pokud by
vzorkovani bylo nedostate¢né, projevi se niz§im recapture rate, ktery se zase projevi zvysenim
odhadu. Ve skute¢nosti je ovSem recapture rate v nové studii vyssi.

Dale, vysokohorské prostfedi TANAP a dalSich oblasti zapadnich Karpat, které zahrnuji
nejvyssi pohoii Karpatského oblouku, ptedstavuje suboptimalni habitat pro medvéda hnédého
(Obr. A2). Ani z toho diivodu neni vécné spravné nazyvat takova uzemi “jadrem arealu”.

[ =

Hodnoceni poc¢etnosti medvéda
ve vztahu k habitatové vhodnosti

o

4 = 3
. = T

L

{ Legenda
+ poéty vzorkl (Hulva et al. 2022)
,f: I voimi vhodny habitat (nad 75%)

L~
A = [ vhodny habitat (nad 50%)
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Obr. A2. Mapa zobrazujici vhodnost habitatu pro medvéda hnédého na uzemi Slovenska.
Svétle zelenou barvou je zobrazen vhodny habitat pro vyskyt medvéda vytvotreny na zékladé
modelovani habitatu. Pro vhodny habitat byl stanoven interval vhodnosti habitatu 50-75 %.
Tmavé zelenou barvou je zobrazen kli¢ovy habitat, tzn. izemi potencialniho vyskytu medvéda
hnédého, ve kterém je vhodnost habitatu vyssi nez 75 %.

Ovsem hlavni problém tohoto argumentu je jak jiz bylo zminéno v tom, Ze recenzenti viibec
neberou v uvahu fakt, Ze rozdily v poctu vzorkli nemusi byt zpiisobeny jen rozdilnym
vzorkovacim usilim, ale také zménou velikosti ¢i distribuce lokalni populace v souvislosti se
zménami v prostiedi. Tyto procesy probihaji v obdobi Velkého Zrychleni velmi intenzivné.
Praveé fragmentace a ztrata vhodnych habitatli predstavuje v souc¢asné dob¢ jedno z nejvétSich
parametrem jsou pak zmény kvality habitatu. Analyza téchto faktor probihd nad ramec této
studie.

Zavaznym faktorom, ktory je potrebné brat’ tiez v uvahu pri porovnavani populacnych odhadov
z rdznych stadii zalozenych na neinvazivnych vzorkach je aj rozdiel v Statistickom spdsobe
analyz identit jedincov. Vzorky trusu st vysoko nachylné na chyby pri genotypovani
(chybajuca amplifikécia alel). Autori urite spravne vyhodnotili, zZe pre spol'ahlivi identifikéciu
jedinca ja mozné povolit’ nezhodu na 2 lokusoch mikrosatelitového genotypu. Toto kritérium
vSak bolo v predchadzajucej stadii (Paule 2015) nastavené nizSie (1 lokus), ¢o mohlo viest’ k
vyraznému nadhodnoteniu vtedajSieho odhadu poctu jedincov. Pri sade 8 lokusov rozdielne
nastavenie tohto parametru moze sposobit’ aj viac ako 50% (sic!) rozdiel v odhade velkosti
populacie (Creel et al. 2003). Ak sa maju vysledky tychto dvoch studii akokol'vek porovnat’,
toto je nevyhnutné v danom kontexte spravne interpretovat’.

Tato zaleZitost byla ve studii identifikovdna, podrobné analyzovéana a diskutovdna (rovnéz
diskutovana v médiich, napf. 4.9.2022: Su medvede naozaj premnozené? (noviny.sk) - 8:45),
neni tedy jasné, pro¢ tyto argumenty recenze opakuje.

Ostatné pripomienky

* V ,Abstrakte” sa uvadza amplifikdcia 12 mikrosatelitovych lokusov, ale z vysledkov a
naslednej diskusie vyplyva, Ze pre findlne analyzy bol pouzity nakoniec set iba 8 lokusov plus
pohlavny SRY lokus (identicky so Stadiou Paule 2015). Tuto skutoc¢nost’ je potrebné uviest’ v
abstrakte na spravnu mieru.

Formulace byla uptfesnéna.

* V texte sa okrem abstraktu nikde neSpecifikuju ciele. Tie by bolo vhodné uviest’ ako
samostatnu kapitolu za uvodom.

Kapitola “Cile” byla doplnéna.

* Autori pouzivaju terminy Zipadné a Vychodné Karpaty. Celé tizemie Slovenska vsak
geograficky aj bio-geograficky patri do provincie Zapadnych Karpat (Vychodné Karpaty je len
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nazov jednej CHKO). Pre sub-populacie medved’a odporicame radsej pouzivat terminy
stredné, resp. vychodné Slovensko.

To je velmi sporné tvrzeni - (viz napt. Divisions of the Carpathians - Wikipedia, Kliment et al.

2016, aj.). Hranice mezi Zapadnimi a Vychodnimi Karpaty prochazejici Slovenskem je
dokonce mnohymi autory vniména jako nejvyraznéjsi biogeograficky zlom v rdmci Karpat
(Obr. A3).

——
(@]

Obr.A3. Mapa zobrazujic
al. 2016).

lenéni Karpatského pohoii a jeho podjednotek (zdroj: Kliment et

* Autori v metodike uvadzaji odhad velkosti populdcie pre uzemia na zéklade jedincov z druhej
sezony, ale vo vysledkoch uvadzaji odhady zo sezony, kde identifikovali viac genotypov.
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Odhady velikosti populace pro jednotliva tzemi jsou stanoveny z dat, kterd byla ziskana ve
druhé sezoné. V tabulce s vysledky jsou uvedeny i pocty genotypd pro 1épe ovzorkovanou
sezonu na daném Uzemi. V nékterych oblastech byl pocet genotypti vyssi v prvni sezoné, ale
pro tyto oblasti nejsou uvedeny odhady pocetnosti.

Vypocet hustoty pre plochy kompetenénych tizemi SOP SR je zavadzajici, nakol’ko zahffia aj
plochy nevhodnych biotopov. Druhym problémom tohto pristupu je nerespektovanie
behaviordlnych a priestorovych narokov medveda rozdelenim stvislého uzemia bez
migracnych bariér medzi dve kompetencné tizemia aj ked sa s urcitostou jednd o jednu
populaciu (napr. Veporské vrchy patria pod CHKO Pol'ana aj NP Muranska Planina). Preto
odpori¢ame pouzit' aktudlne pristupy priestorovych odhadov SCR (napr. Royle et al. 2008,
2011, Tumendemberel et al 2021).

Podrobna analyza zahrnujici prostorova data probihd, nicméné nebyla planovana do této
zavérecné zpravy. Do revidované verze byly nicméné zakladni jednoduché analyzy (SECR)
zahrnuty.

* V kapitole ,,Demografia“ sa pojednava iba o velkosti populacie a pomere pohlavi, pricom
pojem demografia zahffia tiez parametre ako napr. natalita, mortalita, vekova Struktira,
prezivanie (survival rate). Vhodnejsie by bolo kapitolu premenovat’.

Z4dna studie nezahrnuje piistupy celého oboru, nicméné tato studie metodicky spada do oboru
demografie.

* Pre odhad pocetnosti sa pouzili modely uvazujice o uzavretej populdcii, ale na zdklade testov
pre spojené sezony bola hypotéza uzavretej populdcie zamietnuta.

Ano, prave proto byly sezony analyzovany zvlast. Bohuzel cely posudek provazi nepochopeni
pouzité strategie (viz napt. navrh pouziti vzorce pro uzavienou populaci).

* V kapitole ,,Efektivna vel'kost’ populacie a minimélna zivotaschopna populacia® pozitivne
hodnotime snahu o stanovenie tychto parametrov. Dovolujeme si vSak navrhnut’ aktualizaciu
tradicnej definicie efektivnej vel'kosti populécie (Ne) v zneni, Ze Ne vyjadruje odhad geneticke;j
vel'kosti populacie, ktora je nepriamo umerna rychlosti genetickej erozie; mensia Ne sposobuje
vicsie pribuzenské kriZenie a stratu genetickej rozmanitosti. Tento vztah je nelinearny: strata
genetickej diverzity sa zrychluje s poklesom Ne a je obzvlast’ rychla vo vel'mi malych
populaciach (Hoban et al. 2020).

Definic efektivni velikosti populace je mnoho, souhlasime s tim, Ze vymezeni tohoto terminu
pies spojeni s intenzitou genetické eroze je ndzornd, do ivodu byly tedy piidany piislusné
formulace inspirované Hoban et al. (2020).

* Autori reportuji Styri homogénne genetické klastre (K) v populécii pri odhade efektivnej
vel'kosti populacie, ale v metodike a vysledkoch sa tato informacia nenachadza. Navrhujeme
doplnit’ analyzu identifikacie K do metodiky a vysledkov a nasledne urcit’ parametre diverzity
a pocetnosti pre kazdy klaster zv1ast'.

Analyzy identifikace genetickych klastrii, parametry genetické diverzity a odhady pocetnosti
pro tyto klastry byly doplnény do jednotlivych kapitol.
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Informécie k Ne navrhujeme presunut’ z kapitoly ,,Demografia“ do ,,Geneticka diverzita“.
Vsechny odhady tykajici se velikosti populace byly soustfedény do jedné kapitoly.

» K parametrom genetickej diverzity je potrebné doplnit’ hodnoty smerodajnej odchylky (SD)
po bonferroniho korekcii.

U parametra genetické diverzity byly doplnény informace k bonferroniho korekci.

» Uvadzanie minimalnej zivotaschopnej populacie (MVP, Minimum Viable Population) nema
podporu vo vysledkoch, takze navrhujeme vynechat’ z nadpisu kapitoly aj textu alebo doplnit’
o prislusné analyzy nie porovnanim empirickych hodnot dvoch stadii, ale doplnenim o aktualne
analyzy na modelovanie Zivotaschopnosti populacie (Gerber & Gonzalez-Suérez 2010).

Zhodnoceni MVP se provadi srovnanim odhadii Ne se zndmymi thresholdy. Porovnani
empirickych hodnot je zase zcela jina otdazka stanoveni minulych demograrickych trendii. Do
studie byly nicméné doplnény analyzy Zivotaschopnosti populace pomoci matematického
modelovani, které piivodné byly povazovéany za spadajici nad ramec této studie.

» Uvazovat’ o efekte autoregulacnych mechanizmov v populacii ako to robia autori v diskusii
je nemozné, ked’ze neexistuju relevantné data pre skimant populaciu.

Z evolucného hl'adiska je mozné ocakavat, ze pri nadbytku dospelych rujnych samic bude aj
miera sexualne selektivnej infanticidy nizSia (McLellan 2005). Tento mechanizmus infanticidy
je diskutabilny najmi z dovodu, Ze samec nema istotu uspesnej kopulacie neskdr pocas ruje a
teda otcovstva, obzvlast’ v pocetnej populacii. Aktualnu prevahu samic potvrdzuje tiez zisteny
nepomer v odhadovanej pohlavnej Struktire (samce:samice = 1:1,2 az 1:1,5 podl'a metddy a
sezOny). Efekty d’alSich potencidlnych mechanizmov infanticidy ako prilezitostnd potrava a
redukcia kompeticie v prosperujiicej populacii s dostatkom zdrojov su eSte menej
pravdepodobné (Steyaert et al. 2013).

V ramci zanru diskuse je béZné srovnani s publikovanymi udaji, navic takto obecné parametry
se vztahuji k druhu, nikoli k populaci.

» Kapitoly ,,Vzt'ah populécie k nosnej kapacite prostredia“ a ,,Zmeny spravania medvedov* je
potrebné vypustit’ z diskusie. Autori tieto problematiky neanalyzovali.

Prosime recenzenty, aby brali v Gvahu, Ze zadanim dle smlouvy neni védecka publikace ve
specializovaném casopise, ale komplexni studie. Na jiném misté recenzenti sami uvadéji: ,,Ak
maju byt vysledky aktualnej Stadie vyuzité v programe starostlivosti o medved’a hnedého na
Slovensku, je potrebné ich interpretovat’ objektivne a komplexne.“ Nejednd se vSak o
podrobnou diskusi, coZ bylo v textu explicitné uvedeno.

* Niektoré obrazky a tabulky opakuju tu istli informaciu. NavySe v duplicitnom obrazku 16 k
tabulke 11 nesedia tidaje pre Pol'anu. Podobne v tabul'’kach 11 a 17 nesedia pocty jedincov pre
NP Velké Fatra, TANAP, CHKO Ponitrie a CHKO Kysuce.

Tyto neptesnosti byly korigovany.

13


Bockova
Zvýraznenie

Bockova
Zvýraznenie

Bockova
Zvýraznenie

Bockova
Zvýraznenie

Bockova
Zvýraznenie

Bockova
Zvýraznenie


* V zavereCnom pod’akovani sa nelogicky d’akuje spoluautorom vyskumu za zber vzoriek a
uvadza sa tiez, kto z autorov realizoval laboratérne prace a viedol vyskum.

Tieto informacie by mali byt uvedené pod nazvom kapitoly ,,Autorsky podiel* (author
contributions).

Ano to byly neptesnosti, spoluautoii studie byli odstranéni z pod€kovani, autorsky podil byl
specifikovan v odd€leném odstavci.

Celkové zhodnotenie a odporucania

Vedecky udaj bez interpretacie v kontexte okolnosti ako sa k nemu dospelo zostava iba nic¢
nehovoriacim ¢islom, akym je aj medializovany udaj o odhade velkosti populacie zisteny touto
stadiou. Zial’ vedeckému badaniu sa tymto (pod politickym tlakom) urobila doslova ,,medvedia
sluzba*.

Cim tedy bylo zvefejnéni &isel z minulé nerecenzované, nepublikované a nereplikovatelné
studie, kterého se ucastnil i autor posudku? V principu ovSem je takovy formalismus na
spoleCensky aktudlni témata aplikovatelny obtizné - realizace a publikovani védeckych praci
trva roky, mezitim informacni vakuum zaplni dezinformace, které vznikaji v fddu hodin... Popis
jakékoli védecké metodiky je tak specializovany, Ze ma cenu pro Uzky okruh expertii, oviem
nikoli pro Sirsi vefejnost, atd.

Bohuzel ale terminy jako je ,,medvédi sluzba“ se tento posudek dostava mimo védecky zanr.
Obrat doslova ,,medvedia sluzba* by zaslouZil pozastaveni. Piivlastek doslova naznacuje, ze
jej autofi berou jako terminus technicus. Ve skute¢nosti je to ale biofobni kulturni projekce ¢asti
industridlni spole¢nosti a tedy pfedsudek (detaily jsou nad rdmec tohoto dopisu, bylo by potieba
odkézat napf. na prace Frazera nebo Eliadeho). Z ptirodovédeckého hlediska je medvéd
klic¢ovym druhem temperatni zény se zasadni roli v fadé nenahraditelnych ekosystémovych
sluzeb. Oznaceni ,,medvédi sluzba* je tedy pro ptirodovédce kompliment a tak ho také bereme.
Pouziti zminéného obratu ve védeckém textu je freudovsky chybny tikkon, odhalujici nevédomy
emociondlni postoj k celé problematice (ktery je patrny 1 v jinych pasazich). Samoziejme
naprosto chipeme instinktivni obavy laické vefejnosti ze Selem a v zadném piipadé
nepopirdme, ze medvéd miize byt clovéku nebezpecny, ovSem ulohou profesiondlniho
ptirodovédce je byt advokatem racionalniho pfistupu, nezneuzivat projekce archetypalnich
obsahtl a neucastnit se Velkého regresu ve smyslu Geiselbergéra.

Co se tyce politického tlaku, opét se jedna o psychologickou projekci - studie vznikala za
absolvovani mnoha kol zpétné vazby, coz vyzadovalo zna¢nou rezistenci k politickému tlaku
(zodpovédnost védeii objektivné informovat vetejnost je véc zcela jind), zatimco posudek byl
psén evidentné narychlo jako Gstupek politickému tlaku.

Vznesenim viacerych — viac ¢i menej — zadvaznych pripomienok

Vyse ukazujeme, ze mnohé z téchto ptipominek jsou zaloZzené na chybnych nebo diskutabilnich
premisach.
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Odhadovany poéet jedinct

k predlozenej $tadii sme urcite nechceeli kritizovat’ odborné schopnosti autorov, ktori sa pokusili
z nazbieraného materidlu vytazit maximum informacii. Hlavnou pri¢inou problému je
jednoznacne nedostatoné vzorkovanie populacie v teréne.

Zaprvé, pro CMR studii neni rozhodujici pocet vzorki, ale pocet genotypli. Zde nezalezi jen na
jejich kvantité, ale i na kvalité (ta je pro urceni identit podstatnd). Soucasné studie pouzila
pravdépodobnéji ptisnéjsi filtrovani kvality dat (ale s jistotou to bude mozné tvrdit az po
sjednoceni metodiky). Pfedchozi komentat ma evokovat, ze zaleZi jen na kvantité dat, klicova
je ovsem i kvalita.

Zadruhé, posudek prostupuje nepochopeni mnohych aspekti matematické podstaty studie (viz
komentéte vyse). V Obr. A4 jsou uvedeny vysledky simulaéni studie, které ukazuji, jak by
vypadaly pii daném poctu vzorki odhady velikosti populace v programu CAPWIRE, pokud by
bylo vzorkovano z vyrazné vétsi populace, jak tvrdi recenzenti. Z grafu na Obr. Al vyplyva, Ze
spravnost konverguje k redlnym hodnotam pomérné brzy, excesivni vzorkovani mé pak spis
vliv na piesnost odhadu a nikoli jeho spravnost.

Poéet jedinel v populaci

Obr. A4. Odhad velikosti populace pomoci softwaru CAPWIRE model - TIRM (osa y) z fixni
velikosti poctu vzorkil (696) odpovidajici poctu vzorkli ziskanému ve druhé sezoné a dané
velikosti populace (osa x). Vlevo jsou zobrazeny vysledky ze simulovanych datasetl
vytvofenych na zaklad€ uniformni distribuce s pravdépodobnosti zachytu jedince 1-100% a
vpravo pro gamma distribuci z parametrii ziskanych na zakladé realnych dat.

Musime len stihlasit’ s tvrdenim autorov, Ze napriek pouzitiu rovnakych laboratornych postupov
a Statistickych analyz, kvoli odliSnostiam v metodike nie je mozné vysledky porovnavat
absolutne. Ale naopak, myslime si, Ze vysledky je mozné a potrebné porovnavat’ relativne s
ohl'adom na okolnosti zberu vzoriek. Po detailnom preStudovani pouzitej metodiky a
prezentovanych vysledkov sme presvedceni, ze v predkladanej $tiidii je dostatok nepriamych
dokazov o naraste pocetnosti medved’a na Slovensku v porovnani s poslednym genetickym
monitoringom v rokoch 2012-2015.

Zavery ve finalni verzi studie jsme se pokusili pfeformulovat tak, aby byly maximalné opatrné
a nedédvaly prostor pro vznik nedorozuméni. Oponenti ovSem nepiedkladaji zadna data ani
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analyzy, které by naznacovaly vySe uvedenou interpretaci. Stejné tak bychom mohli tvrdit, Ze
pokud by platilo uvadéné niz$i mnozstvi vzorkd v nové studii, zarovenn pozorovany vyssi
recapture rate, predstavuji nepiimé dliikazy o zmensSeni populace. Namisto zvefejiiovani
spekulaci znovu (po n€kolika netspésnych pokusech) navrhujeme védeckou spolupraci na
findlnim sjednoceni datasetii a metodik stavajici a pfedchozi studie, aby mohla byt vefejnosti
piedlozena fakta.

Ak maju byt vysledky aktudlnej Studie vyuzité v programe starostlivosti o medved’a hnedého
na Slovensku, je potrebné ich interpretovat’ objektivne a komplexne. Zvlast’ je dolezité aby
interpretacia vysledkov bola konzistentnd uz v abstrakte, ktorému bude asi drviva védcSina
Citatel'ov venovat najvacsiu pozornost. Preto navrhujeme aby sa vo findlnej verzii spravy (aj v
abstrakte) jasne uviedlo, ze:

1. Jednalo sa o ndhodny a nesystematicky zber,

Neni definovéano, co se mysli pojmem ,,ndhodny a nesystematicky sber. Metoda CMR ma
specifické pozadavky, nékteré modely prave vyZzaduji stochasticitu a odchylky od ni predstavuji
poruseni piedpokladu metody.

pricom v druhej sezone s dvojnasobnym poctom vzoriek sa opiatovne zachytilo menej ako 6 %
unikatnych jedincov z prvej sezony.

Viz odpovéd’ na toto téma vySe, toto neni platny argument.

Pocet identifikovanych jedincov umerne stupal s pribudajiicimi genotypmi,

To je nonsens - je evokovano, ze se jedna o pfimou uméru, coz ov§em neodpovida realité.
¢o svedc¢i o nedostatoénom ovzorkovani populécie.

To je mylny zavér, viz simulacni studie a dal$i odpovédi.

2. Podobnost’ rozloZenia vzoriek v priestore medzi aktualnou a predchadzajicou Stadiou bola
nizka (66 %). Narozdiel od prvého vyskumu, ked sa zbierali vzorky najmd v jadre
zapadokarpatského arealu medved’a, v aktualnom vyskume vzorky pochéddzali najma z jeho
okrajovych casti.

Viz komentaf vyse.

Kv6li nedostatku vzoriek nebolo mozné ani objektivne modelovat’ odhad velkosti populécie v
kl'a¢ovych jadrovych tizemia ako NAPANT a TANAP.

Viz komentai vyse.

3. Zo ziskanych dat nie je mozZné urobit’ odhad pocetnosti medved’a pre celé Slovensko, ale len
vo vybranych tizemiach aredlu,

Opét, neni mozné odlisit rliznou intenzitu vzorkovani a lokalni zmény pocetnosti. Jinak viz
komentate k pfistupu SECR.

avSak relativne porovnanie s predchadzajicou Studiou v kontexte metodickych rozdielov
naznacuje zvacSenie populacie na Slovensku za necelt dekadu.
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Oponenti neptedkladaji Zadnd data ani analyzy, které by naznaCovaly takovou interpretaci.
Zaveéry ve findlni verzi studie jsme se pokusili pfeformulovat tak, aby byly maximalné opatrné
a nedavaly prostor pro vznik nedorozuméni. Napt.: ,,Prozatim neexistuji data a analyzy, které
by naznacovaly zvétSovani populace medvéda na Slovensku. Piesnéjsi informace o trendech
této populace bude mozné zformulovat po findlnim sladéni metodiky studii z let 2013-2014 a

2019-2021%.

Osobitnym prinosom realizovaného vyskumu je poznanie, ze takto navrhnuty monitoring
medved’a nie je d’alej zmysluplné aplikovat’ pre relativne velku populaciu. V tejto faze, uz asi
nie je uzitocné ani minat’ energiu na vylad’ovanie pouzitych metodik a opitovné analyzovanie
vzoriek.

Hodnoceni jako smysluplné a uzZitecné jsou bohuzel ponékud subjektivni.

Do buducna navrhujeme aby sa zber dat vykonaval systematicky iba na obmedzenom pocte
vybranych pléch (napr. kvadraty 10x10 km) reprezentujucich variabilitu identifikovanych
genetickych sub-populacii, ich biotopov a environmentéalnych charakteristik. Tymto spdsobom
sa dosiahne dostatoéne presny odhad trendu zmien pocetnosti (Mumma et al. 2015, Kendal et
al. 2019), pri¢om sa vyrazne znizi ¢asova aj finan¢na naro¢nost’ vyskumu.

Kazda strategie ma sva pro a proti. Zaprvé, u mensich ploch existuje vétsi pravdépodobnost
imigrace - emigrace. Zadruhé, v tak heterogenni krajiné jako piedstavuje Slovensko existuje
problém s vybérem reprezentativnich ploch - kazdy typ prostfedi podléha jinym antropogennim
vlivim, které jsou v poslednich dekadidch pomérné dramatické (zmény v lesnickém a
zemédelském hospodateni, ptikrmovani, turismus) aj.

Taktiez kombinacia viacerych metodickych pristupov poskytne komplexnejsiu informaciu o
demografii druhu.

V ramci projektu Velké selmy 2 byly pouzity rizné metodické ptistupy, jejich integrace probiha
nad ramec této studie.

17


Bockova
Zvýraznenie

Bockova
Zvýraznenie

Bockova
Zvýraznenie

Bockova
Zvýraznenie


Na zaver sa chceme pod’akovat” vedeniu Statnej ochrany prirody SR, Ze sme boli pocteni
moznost’ou oponovat’ tito stidiu a verime, Ze spolo¢né usilie v hl'adani ,,pravdy o medved’'ovi®
poslizi na prospech druhu a celej spolo¢nosti.

Ex scientia, veritas!

S tctou,

Ing. Peter Klinga, PhD. Mgr. Peter Karnuch, PhD.

vyskumnik v oblasti ochranarskej genetiky samostatny vedecky pracovnik,
Lesnicka fakulta TU vo Zvolene odd. evolu¢nej a behavioralnej ekologie
Ustav ekologie lesa SAV vo Zvolene

Zvolen, 12. 12. 2022

Teatralni zvolani na zavér opét vzdaluje text védeckému zanru. O tom, zda je tento posudek v
souladu s uvedenym heslem, necht’ si ¢tenar udéla obrazek sam. Stiizlivy védec by mél ovsem
vefejnosti spiSe vysvétlovat, Ze sila moderni védy spociva i v tom, Ze neoperuje s pojmem
pravda, ale s pojmem hypotéza a i jinak vychazi z metodologie Poppera a jeho nasledovnikd.
Tim se véda 1i$i napt. od politiky nebo naboZenstvi.

O osudu medvédi na Slovensku samoziejmé rozhodnou obcané Slovenska pies své volené
zastupce. Nasi povinnosti je konat svou praci - tedy aplikovat postupy moderni pfirodovédy i
na toto téma a konstatovat, Ze populace medvédi na Slovensku je z evolu¢né genetického
pohledu populace mald, vliv stochastickych faktort je tedy velky a myslitelné jsou i negativni
scénafe vyvoje pocetnosti.

Za autorsky tym Mgr. Nikola Tkaéova, Mgr. Jana Srutova a doc. RNDr. Pavel Hulva, Ph.D.

Katedra zoologie, Pfirodovédecka fakulta, Univerzita Karlova
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