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1 UvOD

Evropska srna/srnjad (Capreolus capreolus) in divji prasi¢ (Sus scrofa) sta kot predstavnika
prostozivecih parkljarjev (sodoprstih kopitarjev) dve klju¢ni vrsti kopenskih ekosistemov in
najbolj pomembni lovskoupravljavski vrsti v Evropi in Sloveniji (Apollonio in sod. 2010;
Carpio 2021; Langbein in sod. 2011; Putman in Apollonio 2014). V Evropi Zivi okrog 15
milijonov prostozivec¢ih parkljarjev (s skupno biomaso 610.000 ton), ki pripadajo dvajsetim
vrstam (Apollonio in sod. 2010), najstevilénejsi med njimi pa sta ravno srnjad in divji prasic;
po ocenah v Evropi Zivi 10 milijonov osebkov srnjadi in Stiri milijone divjih prasicev (zbrano
v Apollonio in Chiricella 2016). Zaradi uspe$ne razmnozevalne strategije, velikega
razmnozevalnega potenciala, relativno visoke stopnje prezivetja in zmoznosti zasedanja
razli¢nih naravnih in antropogenih okolij se v zadnjih desetletjih prostorska razsirjenost in
Stevilénost vecine vrst prostozivecih parkljarjev vecata v celotnem evropskem prostoru, kar
velja za vec€ino vrst iz druZine jelenov (Apollonio in sod. 2010) in Se zlasti za divjega prasica
(Massei in sod. 2015). Posledi¢no se povecuje tudi njun vpliv na okolje (§koda na kmetijskih
povrsinah, poskodbe in Skoda v gozdovih ter vedno vec trkov z vozili), zato sta pogosto
poimenovani kot problemati¢ni/konfliktni vrsti (Buzan in sod. 2020a; Carpio in sod. 2021;
Langbein in sod. 2011). Kljub pogostemu negativnemu prizvoku teh dveh najbolj uspesnih
sinantropnih vrst parkljarjev (Barrios-Garcia in Ballari 2012), pa je potrebno poudariti, da
sta klju¢ni vrsti kopenskih ekosistemov, saj opravljata Stevilne ekosistemske storitve, kot so:
ustvarjanje pestrejSih habitatnih razmer in dolgoro¢no vec€anje biotske raznolikosti, vpliv na
krozenje in prostorsko premescanje hranil, razSirjanje rastlinskih semen z zoohorijo; poleg
tega sta tudi pomemben prehranski vir za velike zveri in mrhovinarje, zato je njuno
dolgorocno trajnostno upravljanje zelo pomembno z vidika ohranjanja zdravega kopenskega
ekosistema (zbrano v Csanyi in sod. 2014; Pokorny in sod. 2017).

Kljub temu pri nas do nedavnega (Bon¢ina in sod. 2019; Buzan in sod. 2019a,b; Sternad
2018) ni bilo sistemati¢nih genetskih raziskav teh dveh vrst, zato so genetska strukturiranost
in druge lastnosti, ki jih ugotavljamo z molekularnimi orodji (npr. pojav vecocetovstva,
prostorska zvestoba posameznih starostnih skupin, kompleksna struktura socialnih skupin
divjega prasica, sorodstvena razmerja in povezanost skupin/osebkov) domala nepoznane. V
pricujo¢i nalogi smo s pomoc¢jo integrativnega pristopa zdruzevanja prostorskih podatkov
(natancnih lokacij odvzema) in molekularne analize sorodstvenih razmerij s pomocjo
mikrosatelitnih oznacevalcev oz. genotipizacije posameznih osebkov divjega prasica
(n=58) in srnjadi (n = 61) pridobili vpogled v Stevilne prostorske, razmnozevalne in
socialne lastnosti teh dveh vrst. S tem smo pokazali, da lahko implementacija sodobnih
molekularnih analiz v raziskovanje divjadi pomembno prispeva k boljsemu poznavanju in
razumevanju ekoloskih znacilnosti vrst ter posledi¢no izboljSuje trajnostno, na znanstvenih
spoznanjih temeljece upravljanje prostozivecih parkljarjev.
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1.1 Evropska srna
1.1.1 Opis vrste in varstveni status

Evropska srna (Slika 1) sodi v red sodoprstih kopitarjev oz. parkljarjev (Artiodactyla;
Krystufek 1991), podred prezvekovalcev in je najmanjS$i predstavnik druZine jelenov
(Cervidae) in rodu srn (Capreolus; Groves in Grubb 2011; Lovari in sod. 2016). Srnjad je
najstevilénejsi predstavnik cervidov. Je domorodna in pogosto razsirjena vrsta Evrope, kjer
po ocenah zivi 6,2 do 9,5 milijona osebkov te vrste (Burbaite in Csanyi 2009; Temple in
Terry 2007). Zaradi velike Stevil¢nosti in prostorske razsirjenosti je vrsta uvrSéena na rdeci
seznam Svetovne zveze za varstvo narave (IUCN 2021) kot vrsta zunaj neposredne
nevarnosti (angl. least concern).

o
-~ |
§
-
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Slika 1: Evropska srna (foto: Aja Bonéina)

Srnjad je visoka okrog 70 cm in zraste do 1,3 m v dolzino. Telesna masa srnjadi je odvisna
od habitata in koli¢ine dostopne kakovostne hrane in znaSa pri odraslih osebkih med 20 in
30 kg (Zive teZe oz. tehtano z notranjimi organi). Samci (srnjaki) so nekoliko tezji, vendar
praviloma ne tehtajo ve¢ kot 35 kg. Po zunanjem videzu je znacilen smukalec, saj izraza
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prilagojenost na zivljenje v gosti podrasti in visoki travi. Za smukalce je znacilno ¢vrsto telo
z vitkimi in dolgimi nogami, parklji pa so ozki in koni¢asti. Mo¢na stegna ji omogocajo
dolge in visoke skoke. Ima tanek vrat s kratko, topo in trikotno oblikovano glavo. Rep je
majhen oziroma skoraj odsoten. Glavno Cutilo je voh, zato ima srnjad dobro razvit in velik
smréek. Samci (srnjaki) imajo na ¢elu kostno tvorbo, rogovje, ki je spodaj odebeljeno.
Popolno razvito je sestavljeno iz veje, na kateri sta poleg zasiljenega vrha Se prednji in zadnji
odrastek, t. i. parozka. Na dnu veje je t. i. roZa, povrsina veje pa je grbicasta. Srnjacku zraste
prvo rogovje ze novembra ali decembra, odpade pa obicajno oktobra ali novembra
prihodnjega leta. Novo rogovje zac¢ne rasti takoj, ko odpade predhodno (pri odrasli srnjakih
praviloma decembra ali januarja), rast pa se zaklju¢i med marcem in aprilom. Izjemoma
zraste majhno rogovje tudi vecletnim, starejSim srnam. Barva dlake srnjadi se spreminja
skozi letne €ase; poleti je temno rjavo do rdeca, pozimi pa rjavkasto siva. Mladici so v osnovi
peséeno rjavi s ¢rnimi in belimi pegami po telesu. Pri starosti Sest tednov postajajo pege
manj opazne, popolnoma pa izginejo ob prvi menjavi dlake v oktobru (zbrano v Krystufek
1991; Krze 2000; Simoni¢ 1976).

1.1.2 RazSirjenost in taksonomija

Srnjad je splosno razsirjena vrsta po celotni Evropi (Slika 2), z izjemo Irske, Cipra, Korzike,
Sardinije, Sicilije in manjsih otokov (Stubbe 1999). Izven Evrope je domorodna tudi v delih
Turéije, Bliznjega Vzhoda in Kavkaza (Wilson in Reeder 2005). Kljub temu, da je vrsta
Siroko razsirjena po Evropi, je v nekaterih drzavah in obmo¢jih na robu izumrtja, in sicer na
obmogju obale Crnega morja, Egejskega dela Turéije ter nekaterih subpopulacijah na
obmoc¢ju Mediterana; izumrla je v Libanonu in Izraelu, kjer trenutno potekajo intenzivni
programi reintrodukcije 0z. ponovnega naseljevanja (ibid.). Naseljuje nadmorske visine do
2.400 m v Alpah (von Lehmann in Sdgesser 1986) in Pirenejih (Gonzalez in sod. 2013).
Najvecjo gostoto populacije dosega v centralni Evropi, s povpre¢jem od 1,5-2,2 Zivali na
km? (Burbaite in Csanyi 2009). Evropska srna poseljuje raznolike listnate, mesane in iglaste
gozdove z veliko podrasti, ekotone, travis€a, njive, primestna in kmetijska obmocja v
gorskih in nizinskih predelih (Danilkin in Hewison 1996; Randi in sod. 2004). Najraje
prebiva v mozaicni krajini s prepletom gozdnih in kmetijskih povrsin, a je prilagojena tudi
na precej bolj ekstremne razmere, kot so suha sredozemska in hladna borealna obmocja,
obcasno pa je prisotna tudi nad zgornjo gozdno mejo (Stubbe 1999). V juzni Evropi je zaradi
izgube habitata in intenzivnega lova v prvi polovici zadnjega stoletja skoraj izumrla, vendar
je v zadnjih 20 do 40 letih populacija eksponentno narascala (Gortazar in sod. 2000).

Do 19. stoletja je bila srnjad v Sloveniji maloStevilna in je naseljevala predvsem iglaste
gozdove v kontaktni coni med Alpami in severozahodnimi Dinaridi (t. i. osrednje-slovenska
populacija); nekatere manjSe kolonije so bile prisotne tudi na severu in jugu, v ostalih
predelih drzave pa je bila bolj ali manj odsotna. Na zacetku 20. stoletja oz. po I. svetovni
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vojni so izboljSani habitatni pogoji omogocili hitro populacijsko rast srnjadi. V tem Casu se
je iz centralne osrednjo-slovenske populacije vrsta §irila proti jugu v subpanonska in kraska
obmodja, proti hribovitim predelom na severu in nazadnje v velikih skupinah (t. i. nizinskih
ekotipih) naselila odprte kmetijske krajine (sub)panonske regije (Krystufek 1991; Simonié¢
1976). Najvecjo velikost populacije je srnjad v Sloveniji dosegla sredi devetdesetih let
prejSnjega stoletja (Pokorny 2009). Danes je srnjad kljub nekaterim lokalnim
zmanjSevanjem populacij Siroko razSirjena po vsej drzavi (Stergar in sod. 2012),
populacijska velikost pa je ocenjena na >200.000 osebkov (Jerina in sod. 2010; povzeto po
Buzan in sod. 2020).

Norwegian Sea

KAZAKHS

Cairo
O 4

Slika 2: Razsirjenost evropske srne. Oranzna barva oznacuje obmocdje, kjer je vrsta prisotna, rde¢a pa obmocja,
kjer je izumrla (vir: Lovari in sod. 2016).

Rod Capreolus (srne) sestavljata dve morfolosko in genetsko razli¢ni vrsti: evropska srna
(C. capreolus) in sibirska srna (C. pygargus), ki sta se evolucijsko lo¢ili pred priblizno tremi
milijoni leti (Groves in Grubb 2011; Randi in sod. 1998); nedavne molekularne $tudije
nakazujejo, da je na obmocju srednje Evrope hibridizacijski pas med tema dvema vrstama
(Matosiuk in sod. 2014; Olano-Marin in sod. 2014). Molekularne analize so potrdile tudi, da
poleg stevilénih centralno-evropskih populacij evropske srne (C. c. capreolus), obstajajo Se
Stiri podvrste evropske srne. Omejeno obmocje juzne Toskane poseljujejo malostevilne
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populacije (cca. 10.000 osebkov) podvrste C. c. italicus, ki so pod hudim pritiskom
hibridizacije s C. c. capreolus (Lorenzini in sod. 2002; Lorenzini in Lovari 2006; Lovari in
sod. 2016; Mucci in sod. 2012; Randi in sod. 2004). Juzno Evropo poseljuje tudi podvrsta
C. c. garganta, in sicer na jugu lberijskega polotoka (Lorenzini in sod. 2014).
C. c. caucasicus zaseda gorovje Kavkaz (Lister in sod. 1998), C. c. coxy pa Bliznji vzhod
(Harrison in Bates 1991).

Genetska struktura srnjadi v Sloveniji je podrobno predstavljena v Poglavju 1.1.5.
1.1.3 RazmnoZevanje

Srne so monoestri¢ne zivali, kar pomeni, da imajo letno en ovulacijski cikel (Andersen in
sod. 1998). Spolno dozorijo razmeroma zgodaj, praviloma pri starosti 14 mesecev, na
zaCetek reprodukcije pa vplivajo predvsem telesna masa in vitalnost samic (FlajSman in sod.
2017a, 2018; Prior 1995). Parjenje (t. i. prsk) srnjadi se pri¢ne v sredini julija in traja do
konca avgusta, kar je odvisno predvsem od vremenskih razmer (Krze in sod. 2000; Prior
1995). Z razmnozZevalnim obdobjem so povezane tudi nekatere spremembe v vedenju
srnjadi, kot so agresivno vedenje samcev do drugih (konkuren¢nih) srnjakov, t. i. teritorialno
vedenje, in daljsi paritveni izleti samic (Bocci in sod. 2013; Debeffe in sod. 2014). Le-te si
svoj teritorij izberejo nekaj tednov pred kotitvijo mladic¢ev, praviloma do konca aprila oz.
zacetku maja. Mladici se intenzivneje zacnejo premikati pri treh do Stirih tednih starosti in
od takrat predvsem sledijo materi, s ¢imer prenehajo Sele naslednjo pomlad, nekaj dni preden
srna poleZze mladi¢e naslednje kohorte (Krze in sod. 2000).

Pri srnjadi povprecna brejost traja 290 dni ali priblizno 10 mesecev. Brejost lo¢imo na dva
dela: obdobje zadrzane brejosti oz. embrionalne diapavze (traja priblizno pet mesecev;
oplojena jajéna celica se ugnezdi v maternicno steno s ¢asovnim zamikom) in obdobje
aktivne brejosti (opisano v Flajsman in sod. 2013). Embrionalna diapavza, ki se je pojavila
kot sekundarna spolna prilagoditev, samicam omogoca parjenje v obdobju ugodnih
klimatskih razmer (v poletnem casu), mladie pa zaradi zadrzane brejosti srna poleze
spomladi, ko so razmere za prezivetje mladiCev in za energetsko potraten proces laktacije
ugodnejse (Andersen in sod. 1998). Srna v maju ali juniju (v mediteranskemu obmocju ze
aprila), skoti praviloma enega do tri mladice, pri nas najpogosteje dva (Krze in sod. 2000),
redkeje pa so lahko v leglu tudi stirje in celo pet mladi¢ev (Flaj$man in sod. 2017b). Velikost
legla je poleg populacijske gostote (Nilsen in sod. 2004), vremenskih razmer in kakovosti
habitata (Nilsen in sod. 2004; Toigo in sod. 2006), v mo¢ni povezavi s telesno maso srn;
vecje in tezZje samice imajo po navadi ve¢jo leglo mladic¢ev (Flajsman in sod. 2014), in sicer
tako znotraj istih populacij kot tudi med razli¢nimi populacijami (Flajsman in sod. 2018). V
Sloveniji in Evropi imajo samice srnjadi visoko raven plodnosti, saj so v vecini populacij
oplojene skoraj vse odrasle srne in tudi vecina enoletnih srn (FlajSman in sod. 2017a; 2018),
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poleg telesne mase pa na razmnoZzevalni potencial vsaj delno vplivajo tudi genetske
znacilnosti osebkov (Buzan in sod. 2020b).

1.1.4 Prehranjevalne, socialne in prostorske znacilnosti srnjadi

Evropska srna je tipi¢en predstavnik gozdnega roba (Cederlund 1983; Konig in sod. 2020);
gozd, gozdne jase in gozdne zaplate predstavljajo njihov prvotni Zivljenjski prostor
(Vospernik in Reimoser 2008; Wolfel 2005). Danes srnjad ne naseljuje le znacilnih gozdnih
habitatov, temve¢ je zaradi svoje vse ve¢je populacijske velikosti, Sirjenja zivljenjskega
prostora in izjemne okoljske plasti¢nosti uspesno kolonizirala tudi razli¢ne antropogene
habitate, kot so urbana in kmetijska krajina (Morellet in sod. 2011; Sempéré in sod. 1996;
Buzan in sod. 2020a). Izbira habitatov srnjadi je odvisna predvsem od dostopnosti
prehrambnih virov in gostote vegetacijske pokrovnosti (Keten 2016).

Srnjad glede na prehranjevalno strategijo uvrS¢amo med izbiralce (angl. concentrate
selector), ki se od pasnih vrst (npr. govedo) razlikujejo predvsem po tem, da objeda oz. is¢e
prehranske vire z ve¢jo hranilno vrednostjo oz. z visoko vsebnostjo beljakovin (Hofmann
1989); zaradi odsotnosti mikroorganizmov, odgovornih za razgradnjo celuloze v prebavnem
traktu, se izogibajo prehranjevanju z viri z visoko vsebnostjo vlaknin (zbrano v Kénig in
sod. 2020). Prehrana srnjadi je zelo raznolika; vkljucuje >300 taksonov gliv, rastlin, mahov
in mnogih kritosemenk (Latham in sod. 1999). Sestava prehrane srnjadi je pogojena s
sezonsko dostopnostjo virov; v zimskem obdobju objedajo predvsem popke in poganjke
razli¢nih rastlinskih vrst, posegajo pa tudi po razli¢nih vrstah trav, enoletnic in geofitov. V
poletnem in spomladanskem casu pride do popolnega preobrata v sestavi prehrane. V tem
Casu posega srnjad predvsem po plodovih, sadju, cvetovih in popolnoma opustijo paso na
manj kvalitetni prehrani (travnicah, geofitih in enoletnicah; Minder 2012; Wallach in sod.
2010). Srnjad vecino leta zivi solitarno; v jesenskem in zimskem ¢asu pa srne oblikujejo
matriarhalne zimske prehranjevalne skupine/trope, ki jih sestavljajo Stevilne odrasle srne
(obcasno tudi manj Stevil¢ni srnjaki), mladi¢i in enoletne srne. Ve¢je formacije se oblikujejo
predvsem pri srnjadi, ki poseljuje odprto kmetijsko krajino (Kjellander in sod. 2004).

Prostorski premiki srnjadi so pogojeni s kvaliteto habitata, sezonsko dostopnostjo
prehrambnih virov in obdobjem razmnoZevanja ter se razlikujejo med spoloma in razli¢nimi
Zivljenjskimi obdobji (mladiéi, enoletni osebki ali odrasli; Morellet in sod. 2011, 2013;
Pagon in sod. 2017). Srnjad je znacilno teritorialna vrsta (Vanpé in sod. 2008, 2009); velikost
zivljenjskega okolisa je pogojena predvsem s koli¢ino prehrambnih virov v razli¢nih sezonah
(Lovari in sod. 2017). Srnjaki odrazajo teritorialnost le na obmocju vzpostavljenega
zivljenjskega prostora in odrazajo prostorsko zvestobo prvotno izbranemu teritoriju, ki ga
osvojijo med t. i. mladostno disperzijo (obdobjem iskanja in vzpostavljanja novega teritorija
stran od starSevskega teritorija); meje teritorija zlasti starejSih srnjakov se med leti praviloma
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ne spreminjajo (Melis in sod. 2004). Srne imajo manj izrazito teritorialno vedenje od
srnjakov (Chapman in sod. 1993; Lamberti in sod. 2006), kljub temu pa v casu
razmnozevanja in poleganja mladiCev izrazajo mocno prostorsko navezanost posameznem
zivljenjskemu okolisu (Danilkin in Hewison 1996; Lamberti in sod. 2006; Nilsen in sod.
2004; Wahlstrom in Liberg 1995). Novejse Studije prostorskega vedenja kazejo, da je
teritorialno vedenje prisotno tudi med srnami pri izbiri srnjakov med razmnozevalnim
obdobjem, ko se srne pogosto odpravijo na daljSe paritvene izlete (Lovari in sod. 2008).
Daljsi paritveni izleti srn imajo pomembno genetsko ozadje, saj s prostorskimi premiki in
iskanjem partnerjev na daljSih razdaljah zmanjSujejo verjetnost parjenja v sorodstvu in
prispevajo k povecanju genetske variabilnosti populacij v domacem okolisu (Debeffe in sod.
2014). Daljsi prostorski premiki, ki lahko presegajo razdaljo tudi ve¢ 10 km od starSevskega
zivljenjskega prostora (To6th in sod. 2010, 2016), so znacilni predvsem za enoletno srnjad v
¢asu mladostne disperzije (Rossi in sod. 2003). V iskanje novega teritorija stran od
starSevskega se odpravijo predvsem enoletni samci (lans¢aki); kljub temu pa sodobne
prostorske Studije kazejo, da mladostna disperzija najbrz ni spolno pogojena, temvec je
odvisna od Stevilnih populacijskih in okoljskih dejavnikov, kot so gostota populacij v
domacem okoliSu, koli¢ina dostopnih virov ter prisotnosti teritorialnih srnjakov v neposredni
blizini (Biosa in sod. 2015; Coulon in sod. 2006; Gaillard in sod. 2008).

1.1.5 Upravljanje in dosedanje molekularne $tudije srnjadi v Sloveniji

Ocenjeno je, da v Sloveniji Zivi okrog 200.000 osebkov srnjadi; gostota populacij srnjadi pri
nas tako znaSa povprecno okoli 10 osebkov/km (Jerina in sod. 2017). V Sloveniji je bilo v
obdobju 20102020 iz lovis¢ odvzetih (t. i. skupna registrirana smrtnost) >445.000 osebkov
srnjadi 0z. med 37.912 in 41.869 zivali letno (Oslis 2021) (Preglednica 1). Zaradi velike
StevilCnosti srnjadi in njene razsirjenosti po skoraj celotni drzavi, pomembnega lovsko-
upravljavskega pomena, vloge in vplivov v gozdnih ter agrarnih ekosistemih je za
uravnoteZen razvoj kopenskih ekosistemov in trajnostno rabo njihovih potencialov zelo
pomembno ucinkovito upravljanje z vrsto v skladu z ekosistemsko, ekonomsko ter socio-
politi¢no nosilno zmogljivostjo okolja (Pokorny 2008, 2009).
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Preglednica 1: Podatki o letnem odvzemu srnjadi po strukturi in spolu (m/Z) v obdobju od leta 2010 do 2021
(vir: Oslis 2021).

Struktura

/leto 2020 2019 2018 2017 2016 2015 2014 2013 2012 2011 2010

vecletne (Z) 7978 8154 8667 8982 8645 8887 8778 8888 8480 8054 8591

vecletni (m) 7975 8256 8295 8570 8455 8653 8680 8422 8595 8522 8530

mladici (Z) 6545 6939 6635 7575 7355 7335 7573 7310 8246 7856 8140

mladi¢i (m) 5328 5746 5312 6102 5962 5881 6175 5938 7213 6556 7072

enoletni (m) 5904 5576 6407 6221 6169 6432 5963 6042 5229 5583 5091

enoletne (Z) 4182 4085 4472 4419 4363 4482 4239 4436 4005 4001 @ 4244

VSOTA 37912 38756 39788 41869 40949 41670 41408 41036 41768 40572 41668

Upravljanje s srnjadjo v Sloveniji, ki temelji na nacelu trajnostne rabe divjadi kot
obnovljivega naravnega vira (Hlad in Skoberne 2001), je sistemati¢no, dobro na¢rtovano in
kontrolirano (Pokorny 2009). Zbiranje Stevilnih atributnih podatkov, okoljskih in
populacijskih kazalnikov, kot so telesne mase, objedanje gozdnega mladja, struktura in
Stevilo odvzema ter kazalnikov o posameznih osebkih (npr. natanc¢ne lokacije odvzema), ki
jih pri nas zbiramo za trajnostno adaptivno upravljanje populacij oz. za namene t.i.
kontrolne metode (Adami¢ in Jerina 2006; Stergar in sod. 2012a,b), zelo pomembno
prispevajo k boljSemu poznavanju vrste, vklju¢no z lastnostmi, ki so pomembne za
premisljene upravljavske odlocitve. Kljub temu, da Slovenija po zbiranju Stevilnih
kakovostnih vhodnih populacijskih in ekoloSkih podatkov srnjadi ter razvoja celostnih
podatkovnih baz, ki so na voljo v upravljavskem procesu, sodi med vodilne drZave na svetu
(Putman 2008), pa se pri upravljanju pojavljajo tudi Stevilne dileme, in sicer zaradi
preslabega poznavanja nekaterih bioloSkih in genetskih znacilnosti te vrste v lokalnem
okolju (Buzan in sod. 2020b; Pokorny 2009).

Molekularne $tudije se v zadnjih letih pogosto vkljucujejo v vsakdanjo prakso upravljanja
divjadi v Evropi (npr. Apollonio in sod. 2017; lacolina in sod. 2021; Martchenko in sod.
2018), saj so dragoceno orodje za spremljanje genetskih sprememb, strukture in viabilnosti
populacij divjadi, omogocajo pa tudi natancnejSe ugotavljanje velikosti/Stevilcnosti
populacij (Giglio in sod. 2016). ZdruZevanje molekularnih $tudij in prostorskih podatkov,
dostopnih v lovsko upravljavskih podatkovnih bazah, omogoca vpogled v populacijsko
dinamiko, odpornost, viabilnost in raznolikost populacij, prepoznavanje potencialnih ovir za
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disperzije in migracije, ocenjevanje Stevilénosti ter stopnje hibridizacije med sorodnimi
vrstami. Tako njihova implementacija v upravljanje divjadi pomembno prispeva k boljsSemu
razumevanju ekoloskih, vedenjskih in prostorskih znacilnosti ter adaptivnega prilagajanja na
spreminjajoce se okolje (Deyong in Honeycutt 2005; Skrbinsek in sod. 2019; Waits in sod.
2016).

V nasprotju z genetskimi lastnostmi srnjadi, ki jih tudi v SirSem evropskem prostoru dodobra
spoznavamo $ele v zadnjih dveh desetletjih (npr. Baker in Hoelzel 2013; Hewison in
Danilkin 2001; Lorenzini in sod. 2014; Matosiuk in sod. 2014; Olano-Marin in sod. 2014),
so druge bioloske znacilnosti srnjadi v Evropi relativno dobro poznane; to velja tudi za rabo
prostora, prostorsko vedenje in odnose (interakcije) med osebki ter populacijami (zbrano v
Andersen in sod. 1998). Tudi v Sloveniji do nedavnega (Bon¢ina in sod. 2019; BuZan in sod.
2019, 2020b; Sternad 2018) genetskih raziskav srnjadi sploh ni bilo, zato nismo imeli
relevantnih podatkov o genetski strukturi, genetskem pretoku in sorodstvenih razmerjih;
slednja, npr., omogocajo poznavanje in razumevanje morebitnega vecocetovstva znotraj
istin legel in/ali dejanskega razmnozevalnega potenciala posameznih samcev ter samic.
Poznavanje nastetih lastnosti je zelo pomembno, saj odlocilno vplivajo na populacijsko
dinamiko vrste oz. na najpomembnejSe znake zivljenjskih strategij (angl. life-history traits),
kot so prirastek, zgodnja smrtnost mladicev ali prostorsko vedenje osebkov in vrste (npr.
Jarnemo 2004; Linnell in Andersen 1995; Panzacchi in sod. 2009).

Stevilne $tudije, ki temeljijo na mitohondrijski DNK (mtDNK), so potrdile, da populacije
srnjadi v Evropi pripadajo trem filogenetskim kladam: zahodni, centralni in vzhodni (Randi
in sod. 2004; Vernesi in sod. 2002); Slovenija predstavlja kontaktno cono vzhodne in
centralne filogenetske klade (Plis in sod. 2015). Na genetske znacilnosti srnjadi v Sloveniji
je vplivala predvsem pestra zgodovina vrste, Ki je podrobneje opisana v Poglavju 1.1.2.

Prvo sistemati¢éno molekularno $tudijo srnjadi v slovenskem prostoru so izvedli Buzan in
sod. (2020Db), ki so dolocili genetsko pestrost, populacijsko strukturo in dejavnike genetske
pestrosti, ki vplivajo na fitnes oz. telesno maso in stopnjo reproduktivnega potenciala srnjadi
v Sloveniji (Slika 3). S pomoc¢jo genotipizacije mikrosatelitnih lokusov so ugotovili, da na
prostorske razlike v genetski pestrosti vrste vplivajo predvsem populacijska zgodovina
naseljevanja/razSirjanja vrste, razli¢ni pristopi upravljanja populacij in razli¢na stopnja
povezanosti med (sub)populacijami v topografsko pestri prostorski krajini Slovenije.

Studija genetske strukture in ostalih genetskih znacilnosti srnjadi v Sloveniji sta pokazali
(Buzan in sod. 2020b):
i) visoko stopnjo prostorske navezanosti vrste, a hkrati obstoj kontaktnih con
pretoka/mesanja genov med populacijami v razli¢nih geografskih obmocjih;
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i)

vi)

pozitivno korelacijo med genetskimi znacilnosti (t. I. stopnjo heterozigotni na ravni
osebkov) in fitnesom posameznih osebkov, ki potrjuje, da visja stopnja
heterozigotnosti pozitivno vpliva na fitnes in viabilnost populacij srnjadi;

zmerno genetsko pestrost populacij (Ho = 0.57-0.65) slovenske srnjadi v

primerjavi  z evropskimi populacijami;

populacije  srnjadi se po genetski strukturi glede na prostorsko
umescenost/razporeditev delijo na tri gruce: juzno mediteransko-krasko, osrednje-
slovensko in subpanonsko v severovzhodnem delu Slovenije (Slika 3);

prostorske razlike v genetski pestrosti populacij srnjadi, ki so posledica populacijske
zgodovine naseljevanja vrste, uporabe razli¢nih upravljavskih pristopov v Sloveniji

in razlicno stopnjo povezanosti med (sub)populacijami v topografsko razli¢nih

geografskih obmocjih;
genetske razlike v pestrosti populacij so pogojene z obstojem naravnih geografskih

in antropogenih ovir, kot so urbana obmocja in avtoceste.

Slika 3: Genetska struktura evropske srne v Sloveniji, dolo¢ena na podlagi analize mikrosatelitnih lokusov;

populacijska analiza je potrdila obstoj treh genetskih gruc: osrednje slovenske (rdece), subpanonske (zeleno)
in mediteransko-kraske (modro) (vir: Buzan in sod. 2020b).



Boncina A. Dolocitev znacilnosti evropske srne in divjega prasica z analizo genetske povezanosti osebkov.
Univerza na Primorskem, Fakulteta za matematiko, naravoslovje in informacijske tehnologije, 2021 11

1.2 Divji prasic¢
1.2.1 Opis vrste in varstveni status

Divji prasi¢ (Sus scrofa) sodi v red sodoprstin Kkopitarjev (Artyodactila), podred
neprezvekovalcev (Agnarsson in May-Collado 2008; Frantz in sod. 2016; Krystufek 1991)
in je edini predstavnik druzine prasicev ali svinj (Suidae) v Sloveniji (Slika 4). Divji prasi¢
je eden izmed najstevilénejsih prostozivecih parkljarjev v Evropi (po oceni v Evropi zivi >4

milijjonov divjih prasicev) in je sesalec z enim najvecjih arealov razSirjenosti na svetu
(Barrios-Garcia in Ballari 2012). Ker se populacijska velikost in prostorska razsirjenost po
svetu kot tudi celotnem evropskem prostoru v zadnjih treh desetletjih povecujeta (Bieber in
Ruf 2005; Massei in sod. 2015), je vrsta uvr§¢ena na rdeci seznam Svetovne zveze za varstvo
narave (IUCN) kot vrsta zunaj neposredne nevarnosti (angl. least concern) (Keuling in Leus
2019).

Slika 4: Divji prasi¢ (foto: Aja Bon¢ina).

Za divjega prasica je znacilen ozek in stisnjen, klinast trup, ki meri do 200 cm (Krze 1982,
1983). Telesna masa odraslih divjih prasicev je med 70 do 250 kg (Mehle in sod. 2003); ta
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je predvsem odvisna od medletnih nihanj v letnih padavinah in predvsem od koli¢ine obroda
plodonosnih listavcev ter deleza kmetijskih in travnatih povrSin (Stergar in sod. 2011). Ima
do 20 cm dolg rep, ki se konca s Copom dlak (Krystufek 1991). Za divje prasice je znacilen
izrazit spolni dimorfizem; samci so veliko tezji in od 1,3- do 1,5-krat vec¢ji od samic (Krze
1982). Divji prasi¢ ima kratke in mo¢ne noge (LZS 2021) s po Stirimi prsti; prednja prsta sta
zelo mocna, zadnja dva pa zakrnela (Krze 1982). Prosti ¢lenek prsta je ovit v rozevinasti
parkelj. Glava je znacilno klinaste oblike in se postopoma zozuje v konicast rilec, na katerem
se nahaja t. i. ril¢eva plosca z nosnicama (Krystufek 1991). Za divjega prasic¢a so znacilni
veliki, ostri, navzven izvihani ¢ekani, ki so pri samcih vecji in mocnejsi (KrysStufek 1991;
Krze 1982). Povrsinsko in globinsko ritje, ki je znacilno za divjega prasica, omogoca mocan
miSicast rilec ter zelo gibljiva in mocna spodnja Celjust (Krze, 1982). Ima majhne oci, uhlji
so §iroki, kratki in pokon¢no naravnani (Krystufek 1991; LZS 2021). Ker ima razmeroma
majhne o¢i, se zanasa predvsem na odli¢en vonj in dober sluh (Fulgione in sod. 2017
Sheaton in Standford 2009). Telo ima poraslo z rumenkastimi, rjavkastimi in sivo ¢rnimi
S¢etinami, ki so v poletnem Casu redkejse, pozimi pa dodatno ojacane z gosto podlanko (Krze
1982). Za mladice so znacilne rjavkasto rumene $¢etine, po zgornjem delu trupa pa svetlo
rjave do temnorjave vzdolzne proge (Krze 1982; LZS 2021).

1.2.2 Razsirjenost in taksonomija

Divji prasi¢ je ena najuspeSnejSih sinantropnih (na Zivljenje z ljudmi prilagojenih) vrst
prostoZivecih Zivali in je ena izmed najStevilénejSih in najbolj razSirjenih vrst sesalcev na
svetu (Barrios-Garcia in Ballari 2012; Keuling in Leus 2019). Ta vrsta zgodnjega Pleistocena
izvira iz Jugovzhodne Azije (Bosse 2019; Chen in sod. 2007), od koder je svoj naravni areal
raz$irila skozi celotno obmocje Palearktike, vse od Zahodne Evrope, Sredozemlja in Severne
Afrike oz. vzhodne Rusije, Indije in Japonske (Bosch in sod. 2017; Keuling in Leus 2019)
(Slika 5). S pomocjo ¢loveka se je vrsta razsirila Se v nekatere druge predele Afrike, Severne
in Juzne Amerike, Avstralije in Oceanije (Long 2003; zbrano v Stergar in Jerina 2019).
Evolucija vrste sega od 5 do 1,2 milijonov let nazaj, najverjetneje pa je speciacija potekla
pred 4,2 milijoni let; primarna kolonizacija je vkljucevala Azijski kontinent, v zgodnjem
Pleistocenu (pred 1,5 — 1 milijonov let) pa se je razsirila po evrazijskem in severno-
ameriSkem kontinentu in diferencirala v obdobju Pleistocena zaradi temperaturnih fluktuacij
in podnebnih sprememb na ve¢ evolucijskih linij (zbrano v Bosse 2019).

Divji prasic je zelo prilagodljiva vrsta; zaseda Siroko paleto habitatov zmernega in tropskega
pasu, od polpuscav, tropskih dezevnih gozdov, zmernih gozdov, mokris¢, stepskih in
alpinskih traviS$¢, do odprtih habitatov urbanih in suburbanih obmocij. V Evropi najraje
izbira listnate gozdove, Se zlasti zimzelene hrastove gozdove, najdemo pa ga tudi v bolj
odprtih habitatih, kot so stepe, sredozemska grmicevja in kmetijska zemljis¢a (Abaigar in
sod. 1994; Acevedo in sod. 2006, 2014; Schley in Roper 2003). Naseljuje nadmorske viSine
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do 2.400 m v Pirenejih (Palomo in Gisbert 2002), Se na visjih nadmorskih viSinah pa ga

najdemo v Aziji (Keuling in Leus 2019).
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Slika 5: Razsirjenost divjega praSi¢a. Na zemljevidu je vidna izvorna prostorska razsirjenost divjega prasica
(oranzno) in obmocje ponovne naselitve divjega prasica (zeleno) (vir: Keuling in Leus 2019).

V zadnjih treh desetletjih sta se Stevil¢nost in prostorska razsirjenost divjega prasi¢a v Evropi
in svetu obCutno povecéali (Massei in sod. 2015), kar je posledica njegove izjemne
prilagodljivosti (Johann in sod. 2020; Podgorski in sod. 2013), odpornosti in vzdrzljivosti
(npr. Torres in sod. 2020), visoke stopnje plodnosti in razmnozevalnega potenciala, ki velja
v odnosu s telesno maso za najvecjo med parkljarji (Fonseca in sod. 2011; Frauendorf in
sod. 2016; Jelenko in sod. 2014a,b) ter izjemno hitre populacijske rasti, ki ponekod presega
r > 2, oz. se lahko letna populacijska rast pri divjem prasi¢u podvoji v primerjavi s

vrednostmi preteklega leta (Bieber in Ruf 2005; Keuling in sod. 2013).
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Taksonomija divjega praSica je kompleksna; vrsta je diferencirala skozi evolucijsko
zgodovino v razli¢ne podvrste, ki jih je glede na morfoloske znacilnosti ve¢ kot 20 podvrst
o0z. evolucijskih linij (Groves 1981; Mayer in Brisbin 1991; zbrano v Albarella in sod. 2009).
Sodobnejse molekularne analize mitohondrijskega genoma kazejo jasno filogeografsko
porazdelitev genetskih kladov divjega prasica v Evropi (Vilaga in sod. 2014), ki pa ne
sovpadajo nujno z opredelitvijo podvrst, dolocenih na podlagi morfoloskih znaéilnosti
(Larson in sod. 2005, 2007).

V Evropi so se izoblikovali trije genetsko razli¢ni kladi divjega prasica (Slika 6):

i) edinstven genetski klad (E2) v Italiji, ki predstavlja genetsko najbolj pestre populacije
divjih prasi¢ev v Evropi;

i) evrazijski, splosno razsirjen genetski klad (E1);

iii) genetski klad vzhodnoazijskega haplotipa (A), ki ostaja le Se v italijanskih populacijah
divjih prasicev in je po vsej verjetnosti posledica introgresije alelov pasemskih domacih
prasic¢ev (Scandura in sod. 2008, 2011; Vilaga in sod. 2014).
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Slika 6: Porazdelitev populacij divjega prasi¢a v Evropi, Aziji in Severni Afriki na podlagi mitohondrijskega
genoma (haplotipov) na tri genetske gruce: splosno razsirjen evropski klad E1, edinstven genetski klad
italijanskih populacij (E2) in azijski genetski klad (A) (vir: Vilaga in sod. 2014).

Oblikovanje genetsko razli¢nih kladov divjega prasica v Evropi je posledica obdobja
izrednih fluktuacij v temperaturi in klimatskih razmerah v ¢asu poledenitev Paleozoika. V
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tem Casu je bila juzna Italija zaradi milej$ih klimatskih razmer ledenodobni refugij
(zatocis€e) populacijam divjih prasSicev. Po poledenitvi so se vse populacije (z izjemo
juznoitalijanskih) razsirile po celotni Evropi, zato je evrazijski genetski klad E1 razSirjen
skozi celoten evropski prostor. V ltaliji pa sta se zaradi obstoja naravne bariere (Alp)
ohranila edinstvena genetska klada (endemicen juzno italijanski genetski klad E2 ter azijski
genetski klad Al); po drugi strani pa je prostorska bariera Alp onemogocila razsirjanje teh
populacij na ostala obmocja (Slika 7). Tako so italijanske populacije genetsko najbolj pestre,
saj so zaradi obstoja naravne ovire ohranile visoko stopnjo izvorne jugovzhodno-azijske
genetske pestrosti (Scandura in sod. 2008; Vilaga in sod. 2014). Gradient genetske pestrosti
se zmanjSuje v smeri od najbolj genetsko pestrih populacij na obmocju refugijev Juzne
Evrope proti manj pestrim populacijami Severne Evrope (Slika 8), kar je sploSna znacilnost

zivalskih vrst (Buzan in sod. 2010; Krystufek in sod. 2007; Vilaca in sod. 2014).

. klada E1 %ﬁ/ ongl /f‘_);é:z

N

() Klada E2

= D5

‘ klada A1 :? _"_.; 3. scrofa .
&

\( rofa

Mrp f
lSoe

S, scrofa
meridionalis

S~ ISar

S. scrofa
baeticus

SCot

4

Ww{«z Qi;

Slika 7: Filogeografska porazdelitev genetskih kladov divjega prasi¢a v Evropi (klad E1, E2, A1; vir: Scandura
in sod. 2008). Z rdeco so oznaceni edinstveni genetski kladi italijanskih populacij divjega prasica (E2 in Al).
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Slika 8: Ocenjena porazdelitev genetske pestrosti mitohondrijskega genoma (mtDNK) populacij divjega

prasi¢a v Evropi. Rdeca barva prikazuje veliko genetsko variabilnost mtDNK, modra pa majhno (vir: Vilaga
in sod. 2014).

1.2.3 RazmnoZevanje

Divji prasi¢ je izjemno prilagodljiva vrsta (Johann in sod. 2020; Spencer in sod. 2005), z
visoko stopnjo plodnosti in razmnozevalnega potenciala (Mayer in Brisbin 2010; Jelenko in
sod. 2014a,b), ki velja za najvecjo med parkljarji (Fonseca in sod. 2011; Frauendorf in sod.
2016). Velika sposobnost razmnozevanja pri divjem prasicu je posledica zelo zgodnjega
spolnega dozorevanja, razmeroma kratkega ¢asa brejosti (praviloma od 118 do 140 dni) in
velikega Stevila zarodkov/mladi¢ev pri posamezni brejosti (zbrano v Jelenko in sod. 2013a).
Svinje postanejo paritveno sposobne Ze pri telesni masi nekje med 27 in 33 kg (Servanty in
sod. 2009), kar pomeni, da se lahko prvi¢ parijo Ze v starosti od 8 do 10 mesecev oz. po
nekaterih ugotovitvah lahko spolno dozorijo Ze pri petih mesecih (Gethdffer in sod. 2007).
Na reprodukcijo in reproduktivni potencial divjih prasi¢ev vplivajo Stevilni dejavniki
(Hebeisen 2007), kot so razpolozljivost hrane, vklju¢no s kmetijskimi kulturami, obrodom
plodonosnih listavcev in krmljenjem (Bieber in Ruf 2005; Geisser in Reyer 2005; Gethoffer
in sod. 2007; Jerina 2006), letni ¢as ter vremenske razmere (Gethoffer in sod. 2007; Pokorny
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in sod. 2010; Servanty in sod. 2009), zemljepisna $irina (Bywater in sod. 2010; Fonseca in
sod. 2004) ter intenzivnost in Cas lova (zbrano v Jelenko in sod. 2013a; Spencer in sod.
2005).

RazmnoZevalna strategija divjega praSi¢a je na podlagi prostorske razporeditve
reproduktivnih osebkov in stopnje spolnega dimorfizma tradicionalno opisana kot
poligamna (Poteaux in sod. 2009). Samice tvorijo t. i. »druzinske« trope, sestavljene iz
sorodnih enoletnih in odraslih svinj s potomci, obi¢ajno solitarno zive¢i merjasci pa se
tropom pridruZzijo le v obdobju razmnozevanja. Obicajen letni reproduktivni cikel odraslih
svinj je prikazan na Sliki 9. Parjenje ali bukanje poteka najbolj intenzivno v jesenskem ¢asu,
obi¢ajno med oktobrom in decembrom. Z razmnoZevanjem je povezano tudi znacilno
reproduktivno vedenje; merjasci se v tem ¢asu pogosto odpravijo na daljSe paritvene izlete
in izrazajo znacilno spolno teritorialnost proti ostalim samcem (Fernandez-Llario 2005;
Pérez-Gonzalez in sod. 2014). Brejost samic traja od 114 do 130 dni pri mlajSih samicah, ki
so prvi¢ sodelovale v reproduktivnem ciklu, oz. 113 do 140 dni pri starejSih svinjah.
Poleganje mladicev je najbolj intenzivno med marcem in majem, ¢eprav so posamezna legla
lahko tudi v vseh drugih mesecih (Pokorny in sod. 2010); pri tem breja svinja pogosto zapusti
matriarhalno skupino in zgradi posebno gnezdo iz okoliSkega rastlinja, za poleg mladicev, v
neposredni bliZini tropa. Ponovno se tropu pridruzi obi¢ajno po Stirih do Sestih dneh po
poleganju (zbrano v Tack 2018).
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Slika 9: Najbolj pogost reproduktivni letni cikel odraslih svinj. Rde¢a pus¢ica oznacuje viSek obdobja parjenja
ali bukanja (prirejeno po Tuck in sod. 2018).

Samice divjih prasSic¢ev v Sloveniji imajo velik razmnoZevalni potencial. Povpre¢na velikost
legla pri ozimkah (mladici do starosti 12 mesecev) in lanS¢akinjah (osebki med starostjo 12
in 24 mesecev) je npr. v letu 2012/13 v Sloveniji znaSala 3,9, pri odraslih svinjah pa 6,0
plodov (Jelenko in sod. 2013a; 2014b). Legla divjih prasi¢ev pa lahko $tejejo tudi do 12

mladicev, pri ¢emer je Stevilo zarodkov oz. velikost legla v tesni povezavi s telesno maso in
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starostjo svinj: z vec€jo starostjo in/ali z vecjo telesno maso matere se skoraj linearno
povecuje velikost legla (zbrano v Jelenko in sod. 2014a). To pomeni, da imajo bolj vitalne
in telesno mocne samice ve¢jo razmnozevalno sposobnost. V zadnjih letih pa je vedno
pogostejsi pojav celoletnega poleganja mladicev, pri nas Se zlasti v primorski Sloveniji
(Pokorny in sod. 2010); to pomeni, da so lahko samice divjih praSi¢ev v eni od faz
razmnozevanja skoraj vse leto, od pozne zime do pomladi pa so skoraj vse enoletne in
odrasle svinje breje (Jelenko in sod. 2014b). Rezultati raziskav reproduktivnega potenciala
divjega prasica pri nas so pokazali visoko stopnjo plodnosti in reproduktivnega potenciala
svinj, saj je bilo v letu 2012/13 kar 37 % mladic¢ev starosti od osem do deset mesecev
oplojenih, kar je veljalo tudi za skoraj vse lans¢akinje (ibid.). Ta podatek ni presenetljiv, saj
samice divjih praSi¢ev v zadnjem obdobju praviloma spolno dozorijo pred prvim letom
starosti (lahko celo pri petih mesecih; Bieber in Ruf 2005; Gethoffer in sod. 2007). Spolna
zrelost je sicer bolj kot od starosti odvisna od telesne mase svinje — mejna vrednost je
ocenjena nekje med 27 in 33 kg (Sabrina in sod. 2009).

1.2.4 Prehranjevalne, socialne in prostorske znacilnosti divjega prasica

Socialno zivljenje, velik reprodukcijski potencial, velika gibljivost, generalisticna vsejeda
prehranjevalna strategija ob zmoznosti specializacije na energetsko bogate vire hrane in
inteligenca so vrstne znacilnosti, ki omogocajo uspesnost, prostorsko §irjenje in povecevanje
velikosti populacij divjega prasica tako v celotnem evropskem prostoru kot tudi v Sloveniji
(zbrano v Jerina 2006).

Sezonske, medletne in regionalne razlike v prehrani divjih prasiev nakazujejo, da je
prehranjevalna strategija divjega praSi¢a izjemno pestra in je odvisna predvsem od
dostopnosti razli¢nih virov hrane v razli¢nih sezonah in geografskih legah (Schley in Roper
2003). Prisotnost dolocenih talnih Zzivalskih taksonomskih skupin, kot so dezevniki
(Lumbricidae), polzi (Gastropoda), hrosci (Coleoptera), predvsem li¢inke majskih hros¢ev
(Melolontha melolontha) (Baubet in sod. 2003; Cocca in sod. 2007; Drenik in Kos 2007) oz.
zelo pogosto tudi ¢ebulice pomladanskega zafrana (Crocus vernus) (Veternik in Mehle
2010), pomeni izjemno pomemben vir hrane za divjega prasica, ki je po svoji prehranski
strategiji oportunisticni omnivor (vsejed) z afiniteto do lahko dosegljivih, a tudi energetsko
bogatih virov predvsem rastlinske hrane (zbrano v Jelenko in sod. 2013b), kot so plodovi
(zir, zelod in kostanj), gomolji in ¢ebulice, korenike, sadje ter semena (Baubet in sod. 2004;
Herrero in sod. 2005; Massei in sod. 1996; Schley in Roper 2003). Pogosto (predvsem v
zimskem casu) pa posega tudi po razlicnih energetsko bogatih nevretencarskih vrstah, zlasti
insektih (Herrero in sod. 2006). Divji prasici so tudi fakultativni mrhovinarji, ki se ob¢asno
prehranjujejo s trupli razliénih vretencarskih vrst (npr. srn in krav) (DeVault in Rhodes
2002).
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Prehranjevalno vedenje divjega prasica delimo na Stiri nacine prehranjevalnih strategij in
sicer:
)] pasa razli¢nih trav, zeli$¢, stebel in listov;
i) iskanje in prehranjevanje ob tleh z razli¢nimi vrstami sadja, gliv in Zivalskih virov;
iii)  ritje oz. prehranjevanje z rizosomi, koreninami rastlin in razlicnimi vrstami
nevretencarjev;
1v) plenjenje vretencarskih vrst (zbrano v Ballari in Barrios-Garcia 2014).

Socialna organiziranost divjega prasic¢a (Slika 10) obic¢ajno vkljucuje samce/merjasce, ki so
izolirani od preostalih socialnih skupin in Zivijo solitarno Zivljenje ter socialne skupine samic
z njihovimi potomci (Bon in sod. 1986; Rosell in sod. 2004). Tradicionalno oblikovanje
socialnih skupin divjega praSica temelji na kohezivnih, matriarhalnih druzbenih skupinah,
t. 1. »druZinskih« tropih, ki jih sestavljajo ena ali ve¢ odraslih svinj z eno ali ve¢ kohortami
potomcev (Briedermann 1986; lacolina in sod. 2009). Pogosto se formirajo vecje,
matrilinealne in vecgeneracijske druzinske enote, ki se obCasno razidejo, preoblikujejo ali
izmenjujejo posamezne zivali (Kaminski in sod. 2005; Poteaux in sod. 2009), najpogostejsa

velikost socialnih skupin pa predstavlja skupino s Stirimi zivalmi (Bon in sod. 1986;
Podgorski in sod. 2014b).

Slika 10: Socialna organiziranost divjega prasi¢a obi¢ajno vkljucuje odrasle samice s potomci. Na sliki so vidni
mladi¢i ve¢ kohort (foto: Aja Boncina).



Boncina A. Dolocitev znacilnosti evropske srne in divjega prasica z analizo genetske povezanosti osebkov.
Univerza na Primorskem, Fakulteta za matematiko, naravoslovje in informacijske tehnologije, 2021 20

Oblikovanje vecjih socialnih skupin je opazno predvsem v jesenskem Casu oz. v obdobju
bukanja, ko se matriarhalnim skupinam pridruzijo tudi samci (zbrano v Maselli in sod.
2014). Po kon¢anem dojenju, ki obicajno traja priblizno Stiri mesece, vecina mladi¢ev
zenskega spola ostane pri materah; le priblizno 20 % enoletnih samic zapusti rojstno socialno
skupino in se odpravi v natalno (mladostno) disperzijo oz. v iskanje novega zivljenjskega
okolisa (Kaminski in sod. 2005). Ko samice dosezejo spolno zrelost in se razmnoZzujejo,
obi¢ajno s svojimi potomci ostanejo v osnovni matriarhalni skupini (ibid.). Struktura
socialne organiziranosti divjega prasi¢a je predvsem odvisna od vodilnih odraslih svinj
(vodnic), ki so odgovorne za povezanost/kohezijo socialnih skupin (Sodeikat in Pohimeyer
2003; Thurfjell in sod. 2009), zato lahko smrt odraslih svinj popolnoma spremeni socialno
organiziranost skupine (Rosell in sod. 2004). Na stabilnost in socialne povezave divjega
prasica ima zato velik vpliv lov (odstrel), ki lahko povzroci spremembe med reproduktivnimi
samicami ter posledi¢no vecje razlike v spolnem razmerju potomcev (Maselli in sod. 2014;
Scillitani in sod. 2010).

Prostorski premiki divjega prasi¢a so pogojeni z dostopnostjo prehranskih virov,
populacijsko gostoto, reproduktivno aktivnostjo, kvaliteto in porazdelitvijo virov v habitatu,
sezono, socialno organiziranostjo in antropogenimi motnjami, zlasti lovnim naporom
(zbrano v Allwin in sod. 2016). Divji prasi¢ splo$no ne velja za teritorialno Zival, saj se
Zivljenjski okolisi tako samcev kot samic pogosto prekrivajo; kljub temu je teritorialnost
obcasno izrazita pri dominantnej$i merjascih, predvsem v Casu razmnoZevalnega obdobja
(Allwin in sod. 2016; Janoska in sod. 2018; Singer in sod. 2009). V tem ¢asu se merjasci
pribliZzajo matriarhalnim skupinam in izrazajo znacilno agresivno teritorialno vedenje proti
ostalim samcem, ki primarno izraza reproduktivno tekmovalnost, redkeje pa je med njimi
prisotna tudi tekmovalnost za prehranske vire (Allwin in sod. 2016; Fernandez-Llario 2004).

Velikost Zivljenjskih okoliSev variira v odvisnosti od prostorske porazdelitve virov, gostote
vegetacijskega pokrova ter dostopnosti vodnih virov in je pri divjem prasic¢u obi¢ajno spolno
pogojena (Allwin in sod. 2016). Povpre¢na velikost Zivljenjskega okolisa divjega prasic¢a
meri 10 km? oz. variira med 1 do 9 km? (ibid.); najveéja dokumentirana velikost meri tudi
vec¢ kot 3.500 ha (Fischer in sod. 2004; Janoska in sod. 2018). Obi¢ajno merjasci prepotujejo
vecje dnevne razdalje, ter imajo za 2,5- do 4-krat vecje Zivljenjske okolise od svinj (Allwin
in sod. 2016; Gaston in sod. 2011).

Pri divjem prasicu je pogosta tudi prostorska navezanost (socialnih skupin) na izbrane
zivljenjske okolise (Jezierski 2002; Keuling in sod. 2008; Scillitani in sod. 2010).
Dolgoroc¢na prostorska zvestoba/navezanost na relativno majhne Zzivljenjske okoliSe je
znacilna predvsem za samice; te imajo pogosto prekrivajoCe meje zivljenjskega okolisa z
ostalimi, bliZznjimi svinjami (Boitani in sod. 1994), kar v teoriji pomeni, da prekrivajoci
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zivljenjski okolisi svinj odrazajo skupno genetsko linijo ve¢jih samic ter da je genetska
povezanost pogojena s prostorsko oddaljenostjo osebkov (zbrano v lacolina in sod. 2009).
Svinje imajo zelo majhen Zivljenjski okoli§ predvsem v Casu poleganja oz. v ¢asu skrbi za
mladice (praviloma marec—maj; Slika 9); ta meri do starosti mladi¢ev priblizno treh tednov
le od 0,1 do 0,5 km? (Allwin in sod. 2016). Ko mladi¢i doseZejo spolno zrelost, se podajo
na natalno disperzijo oz. na iskanje novih prehranskih habitatov in zivljenjskega okolisa
stran od starSevskega. PogostejSa in daljsa disperzija je pri divjih prasicih znacilna zlasti za
samce (Casas-Diaz in sod. 2013; Keuling in sod. 2010), ki se v povprecju odpravijo na
razdaljo priblizno za 1-3 premere svojega zivljenjskega okolisa, lahko pa so daljse od 10 km
od starSevskega teritorija (Keuling in sod. 2010; Poteaux in sod. 2009; Truvé in Lemel 2003)
o0z. na dvakrat daljSo disperzijo od samic (Keuling in sod. 2010; Truvé in Lemel 2003).

Za samice je znacilna prostorska zvestoba in krajsa disperzija (<4,5 km; Truve in sod. 2004);
vendar novejSe prostorske raziskave iz slovenskega okolja kazejo, da lahko posamezne
svinje prepotujejo tudi zelo dolge (celo >100 km) razdalje, in sicer brez jasno znanega
vzroka/prozila (Jerina in sod. 2014). Poleg natalne disperzije so za divjega prasic¢a znacilne
tudi reproduktivne disperzije v ¢asu najbolj intenzivnega razmnozevalnega obdobja oz. ko
samci zapustijo svoje zivljenjske okoliSe in se podajo na iskanje matriarhalne skupine (ibid.).

1.2.5 Upravljanje in molekularne Studije divjega prasic¢a v Sloveniji

Zacetek zdajSnje populacije divjega prasic¢a v Sloveniji predstavlja leto 1913, ko so iz obore
na Gorjancih usli svinja in Stirje mladici; v prihodnjih letih se je vrsta prostorsko Sirila, vecala
se je tudi njena Stevil¢nost (zbrano v Krze 1982). Tako se je odstrel divjih prasicev, ki velja
kot dober kazalnik Stevil¢nosti vrste v Sloveniji, v obdobju 1970-2002 vecal s povprecno
letno stopnjo 12,3 % (Jerina 2006; Jelenko in Pokorny 2013). V zadnjih petdesetih letih se
je odstrel te vrste povecal za skoraj 30-krat, s 472 uplenjenih Zivali v letu 1970 na 13.432
zivali v letu 2019 (Oslis 2021). V Sloveniji je bilo v obdobju 2010-2021 iz lovis¢ odvzetih
(t. i. skupna registrirana smrtnost) >114.000 osebkov divjega prasica oz. med 7.304 in
13.432 zivali letno (Preglednica 2).

Divji praSi¢ ima znacilno medletno nihanje v Stevilénosti, ki je predvsem pozitivno odvisno
od obroda bukve in hrasta (vecji obrod, ve¢ji prirast divjih praSi¢ev) in negativno odvisno
od koli¢ine snega (ve¢ja koli¢ina snega, manjsi prirast v naslednjem letu). Za namene
nacrtovanja upravljanja s to vrsto se trenutno spremlja zgolj obseg skod v kmetijstvu, kar pa
ni ustrezen parameter za natanc¢no spremljanje populacijske dinamike (Flajsman in sod.
2019; Jerina in sod. 2013). Zaradi uspesne razmnozevalne strategije, nihajoCe populacijske
gostote, naCina prehranjevanja, no¢ne aktivnosti ter dolgih disperzij je ocenjevanje
Stevilénosti in upravljanje divjega prasi¢a nasploh izjemno zahtevno (Tack 2018).
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Preglednica 2: Podatki o letnem odvzemu divjega prasi¢a po strukturi in spolu v obdobju od leta 2010 do 2021
(vir: Oslis 2021).

Struktura / 2020 2019 2018 2017 2016 2015 2014 2013 2012 2011 2010
IO_Zeitr?lci 2886 3915 2284 3503 2435 2281 2967 2281 3953 2083 2716
ozimke 2460 3547 2079 3258 2275 2135 2703 2214 3550 1908 2508
lanscaki 2583 2638 1712 2367 1879 1839 1658 1798 2432 1515 1601
lansc¢akinje 1655 1720 1295 1764 1295 1385 1239 1414 1847 1064 1222
svinje 743 1018 684 963 687 652 845 729 903 440 535
merjasci 526 594 427 605 476 288 519 380 472 294 375
VSOTA 1082 1343 8481 12460 9047 8580 9931 8816 13157 7304 8957

Kljub temu, da molekularne Studije omogocajo Sirok spekter raziskovanja prostozivecih
populacij (opisano v Poglavju 1.1.5), je bila do danes v slovenskem prostoru izvedena le ena
molekularna Studija divjega prasica (Velickovi¢ in sod. 2014), kjer so preucili: 1) raven
genetske variabilnosti in strukturiranje populacij primerjalno z drugimi populacijami na
Balkanu; ii) Sirjenje divjega prasi¢a na Balkanu in v Evropi; iii) vlogo genetskega sklada
balkanskega ledenodobnega refugija pri ponovni naselitvi Evrope po obdobju zadnjega
ledeniSkega maksimuma v Pleistocenu (v nadaljevanju: LGM); ter iv) filogenetski polozaj
divjega prasi¢a na Balkanu v primerjavi z ostalimi populacijami v Evropi. Vendar so
pomembne genetske znacilnosti vrste, kot so genetska strukturiranost, populacijska struktura
in ostale lastnosti, ki jih ugotavljamo z molekularnimi analizami (npr. preucevanje genetske
povezanost osebkov, pojav vecCocetovstva v leglih, prostorski vzorci in raba prostora
posameznih strukturnih razredov) v slovenskem prostoru do sedaj domala nepoznane.

1.3 Molekularne Studije genetske povezanosti in sorodstvenih odnosov

Molekularne Studije so v kombinaciji z drugimi znanstvenimi pristopi izjemno pomembno
orodje za preucevanje ekoloskih, vedenjskih in prostorskih lastnosti, ki so pomembne za
trajnostno upravljanje populacij (Deyong in Honeycutt 2005; Jones in sod. 2010). Uporaba
genetskih $tudij se v zadnjih 20 letih eksponentno povecuje, predvsem zaradi hitrega razvoja
novih genetskih markerjev in metodologij, zmanjSevanja cene genetskih analiz ter vse vecje
avtomatizacije laboratorijskih tehnik (Deyong in Honeycutt, 2005; Waits in sod. 2016). To
nam v 21. stoletju omogoca odgovore na cedalje SirSi spekter vprasanj, saj omogoca
preucevanje na medvrstnem (npr. razlikovanje med vrstami) in znotrajvrstnem nivoju
(preucevanje osebkov, populacij ter njihovih procesov). Genetske Studije zato v kombinaciji
z drugimi metodami prispevajo k boljSemu razumevanju ekoloskih, vedenjskih in
prostorskih znacilnosti ter prilagoditev vrst na spreminjajoce se okolje (Deyong in Honeycutt
2005; Skrbinsek in sod. 2008; Waits in sod. 2016).
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Poznavanje genetskih lastnosti vrst, kot je pojav ve¢ocetovstva ali vpliva na reproduktivni
potencial in povezanost populacij, je zelo pomembno, saj vplivajo tudi na populacijsko
dinamiko oz. na najpomembnejSe znake zivljenjskih strategij (angl. life-history traits), kot
je prirastek, ter na prostorsko vedenje vrste (npr. Barrett in sod. 2008; Benton in sod. 2018;
Jackson in Fahrig 2011). Podatki o strukturiranosti in raznolikosti populacij, prepoznavanju
potencialnih prostorskih barier, Stevil¢nosti, hibridizaciji med sorodnimi vrstami,
razmnozevalnih znacilnostih in drugih pomembnih parametrih za upravljanje, so bili do
nedavnega le predmet grobih ocen (npr. Iacolina in sod. 2018; Podgorski in sod. 2014a,b;
Poteaux in sod. 2009). Genetika pa nam lahko ponudi hitre in u¢inkovite odgovore na ta
vpraSanja, ki zagotavljajo trajnostno upravljanje populacij divjadi kot pomembnega
naravnega vira (Deyong in Honeycutt 2005; Skrbinsek in sod. 2019; Waits in sod. 2016).

V zadnjih dveh desetletjih smo prica razvoju sodobnih genetskih markerjev, kot so
mikrosatelitni oznacevalci (msat; Jarne in Lagoda 1996) in polimorfizmi posameznih
nukleotidov (SNP; Morin in sod. 2004), napredku analiticnih metod, razvoju genetske
programske opreme (Sunnucks 2000) in avtomatizaciji sekvenciranja (zbrano v Deyong in
Honeycutt 2005). Tako je molekularna ekologija, ki s pomoc¢jo molekularnih metod
odgovarja na Stevilna ekoloSka vprasanja, postala pomemben del ekoloskih $tudij. Analiza
sorodstvenih odnosov, ki je bila prvi¢ uporabljena v sedemdesetih in osemdesetih letih
prej$njega stoletja (Gowaty in Karlin 1984; Thompson 1975, 1976), je pomembno podrocje
molekularne ekologije. Poznavanje sorodstvenih odnosov in starSevstva omogoca
preucevanje spolne selekcije (Coltman in sod. 2002; Jones in sod. 2009), evalvacijo
uspesnosti vzreje ogrozenih vrst (npr. Haig 1998; Planes in sod. 2009), preuevanje
efektivne velikosti populacij (Araki in sod. 2007), speciacije in naravne selekcije (Muhlfeld
in sod. 2009). Analize genetske povezanosti in sorodstvenih odnosov omogocajo boljse
poznavanje reproduktivnih znacilnosti, saj omogocajo preucevanje vzorcev parjenja in
obstoj veCoCetovstva pri razlicnih taksonih (DeYoung in sod. 2002), uspeSnost
razmnoZevanja poligamnih vrst ter preucevanje vpliva demografskih dejavnikov na
razmnoZzevalnih uspeh (Deyong in Honeycutt 2005). Poleg analize starSevstva/sorodstvenih
razmerij je za doloCanje podrobne genetske strukturiranosti in spolno pogojenih vzorcev
disperzije (npr. Coltman in sod. 2003; Moore in sod. 2014) zelo pomembna tudi analiza
genetske povezanosti populacij (Deyong in Honeycutt 2005), ki pa za razliko od analiza
starSevstva omogoca prepoznavanje stopnje sorodnosti, ne pa dolo¢anja vrste sorodstvenega
razmerja med osebki (Blouin 2003; Van de Castelle in sod. 2001). Ta omogoca tudi
preucevanje strukture sorodnosti, kvantitativno oceno dedovanja in je nepogresljiva metoda

za preucevanje vedenjske ekologije prostozivecih populacij (Deyong in Honeycutt 2005).

Osnovni princip analize sorodstvenih odnosov in genetske povezanosti temelji na
Mendelejevih zakonih dedovanja. To pomeni, da pri diploidnih vrstah, kot sta srnjad in divji
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prasi¢, potomec podeduje en materinski in en ocetovski alel na vsakem lokusu (Slika 11);
genotipizacija osebka zato omogoca razlikovanje sorodnih od nesorodnih razmerij (zbrano
v Flanagan in Jones, 2019). Zato se za analizo sorodstvenih razmerij uporablja polimorfne
molekularne oznacevalce oz. oznaCevalce, ki imajo na posameznem lokusu vsaj dva alela.
Prve analize genetske povezanosti in sorodstvenih odnosov so bile izvedene po letu 1970 in
so temeljile na aloencimskih oznacevalcih (Selander 1976), desetletje kasneje pa na
mitohondrijskih (mtDNK) oznacevalcih (Avise 2004). Vrh porasta in splo$ne popularizacije
Studij genetske povezanosti je omogocil razvoj novih molekularnih oznacevalcev, t].
kodominantnih, splo$no dostopnih in izjemno polimorfnih mikrosatelitov (Avise 2004;
Pemberton 2008), ki $e vedno veljajo za ene najboljsih DNK oznacevalcev za analize
genetske povezanosti in sorodstvenih razmerij (Jones in sod. 2010; Pemberton 2008). Z
razvojem razlicnth DNK oznacevalcev, kot so msat, SNP in polimorfizmov dolZine
pomnozenih restrikcijskih fragmentov (AFLP — angl. amplified fragment length
polymorphisms), ter sofisticiranih ra¢unalniskih programov (npr. Cervus 3.0 in COLONY
2.0.6.6; Marshall in sod. 1998; Wang 2004), so molekularne $tudije genetske povezanosti in
sorodnosti postale zelo pomembno ekolosko orodje za preucevanje Stevilnih taksonov (npr.
Jones in sod. 2010; Yue in Xia 2014).
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Slika 11: Osnovni princip analize sorodstvenih odnosov. V zgornjem delu so prikazani starSevski genotipi
(108/120 in 116/124 za posamezen mikrosatelitni lokus — levo potencialnih mater; desno potencialnih ocetov).
V spodnjem delu so prikazani genotipi potencialnih potomcev (112/116, 108/116 in 118/112). Glede na genotip
je potomec potencialnih testiranih starSev P2 (vir: prirejeno po Yue in sod. 2014).
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1.3.1 Uporaba mikrosatelitnih oznacevalcev v analizah genetske povezanosti

Mikrosatelitni oznacevalci so kodominantni, izjemno polimorfni markerji, z visoko
mutacijsko stopnjo od -10° do 10° celic na generacijo (Bhargava in Fuentes 2010; Chistiakov
in sod. 2006; Gemayel in sod. 2012). So kratke, tandemske ponovitve nekodirajo¢ega
zaporedja DNK v velikosti od enega do Sest baznih parov, ki so prisotni v vseh evkariontskih
in prokariontskih organizmih (Freeland in sod. 2011, Li in sod. 2002; Tautz 1989), v genomu
vretenéarjev pa jih najdemo v vec tisocih ali milijonih kopij (McComish in sod. 2020).
Nahajajo se v jedrnem in kloroplastnem genomu, pri nekaterih vrstah tudi v mitohondrijskem
genomu (Freeland in sod. 2011). Stopnja mutacije msat ni enakomerna; spreminja se med
lokusi, aleli in vrstami. Msat z ve¢jim $tevilom ponovitev so zaradi vecje verjetnosti zdrsa
verig bolj podvrzeni mutacijam (Bhargava in Fuentes 2010), zato so msat z dalj$imi
tandenskimi ponovitvami tudi bolj polimorfni (Hoshino in sod. 2012). Msat ne spadajo med
ekspresivne markerje, ampak so kategorizirani kot selektivni nevtralni, saj niso v tesni
povezavi s funkcionalnimi geni (Deyong in Honeycutt 2005). Kljub temu, da veljajo za ene
izmed najbolj polimorfnih markerjev in imajo visoko stopnjo mutacij, nedavne raziskave
potrjujejo, da se nekateri mikrosatelitni lokusi (predvsem na eksonih in regulatornih regijah)
ohranijo skozi dolgo evolucijsko zgodovino (>46 mio let) nespremenjeni in igrajo
pomembno vlogo pri ohranjanju evolucijske plasti¢nosti vrst (McComish in sod. 2020).

Ker so msat zelo polimorfni markerji, se v genomu pojavljajo v ve¢ milijonih kopij, so
enostavni za uporabo ter omogocajo natanc¢no intraspecifino razlikovanje med ozko
povezanimi populacijami (Abdul-Muneer 2014; Abdul Muneer in sod. 2009), so msat zelo
uporabno orodje za Studije populacijske genetike (npr. za doloCanje stopnje hibridizacije,
parjenja v sorodstvu, migracijskih in disperzijskih vzorcev, stopnje heterozigotnosti
populacij, sorodstvenih razmerij itd.), varstvene biologije, evolucijske zgodovine in Se zlasti
za analize sorodstvenih razmerij ter genetske povezanosti populacij (Bhargava in Fuentes
2010; Chistiakov in sod. 2006; Hoshino in sod. 2012; Waser in Hadfield 2011).

1.3.2 Prednosti in slabosti analize msat

Msat imajo Stevilne prednosti pri izvedbi molekularnih analiz. Zaradi visoke stopnje
polimorfizma in zastopanosti v genomu imajo msat Sirok spekter uporabnosti, saj omogocajo
razlikovanje sorodnih populacij in osebkov, zato so eden najpomembnejsih oznacevalcev za
preucevanje populacijske genetike in povezanosti populacij (Abdul-Muneer 2014; Deyong
in Honeycutt 2005; Flanagan in Jones 2019; Li in sod. 2002). Za analizo msat zadostuje
majhna koncentracija celokupne DNK, ki je lahko tudi degradirana (Selkoe in Toonen 2006);
analiza msat namre¢ bazira na pomnozevanju DNK z verizno reakcijo s polimerazo (PCR).
Ko so mikrosatelitni lokusi za dolo¢eno vrsto razviti, so enostavni za uporabo in stroskovno
dostopni (Bhargava in Fuentes 2010; Krehenwinkel in sod. 2019; Miah in sod. 2013).
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Kljub temu imajo msat dolo¢ene omejitve pri izvedbi analiz genetske povezanosti osebkov
in populacij. Ceprav so uporabno orodje pri vrstah z veliko abundanco in polimorfizmi msat
v genomu, pri nekaterih vrstah z majhnimi polimorfizmi msat razlikovanje med osebki in
populacijami ni natan¢no. Prav tako so zacetni stroski za identificiranje lokusov, oblikovanje
specifi¢nih msat oznacevalcev in optimizacijo PCR protokolov izjemno visoki (Flanagan in
Jones 2019; Hodel in sod. 2016). Pomanjkljivost uporabe msat zaradi neenotnih kriterijev
vkljucujejo tudi tezko razlikovanje med pozicijo pravih in artificiranih alelov, napake pri
doloc¢anju alelov, prisotnost ni¢elnih alelov (t. i. delecije ali mutacije na mestu prileganja
zaCetnih oligonukleotidov; Dakin in Avise 2004) ter s tem povezano onemogoceno
pomnozevanje in identifikacijo stopnje heterozigotnosti (Hoshino in sod. 2012), kar
posledi¢no lahko vodi do napac¢ne interpretacije sorodnosti in genetske povezanosti osebkov
(zbrano v Flanagan in Jones 2019).

1.4 Namen in cilji magistrskega dela

Ker do nedavnega pri nas ni bilo genetskih analiz sorodnosti srnjadi in divjih prasicev, smo
s pomocjo analize mikrosatelitnih lokusov oz. genotipizacije divjega prasi¢a (n = 58) in
evropske srne (n = 61) v izbranem modelnem lovis¢éu Oljka (Smartno ob Paki, Savinjsko-
Kozjansko lovskoupravljavsko obmocje):

i) dolocili genetsko strukturiranost populacij;

if) doloc¢ili sorodstvena razmerja med osebki;

iii) opredelili vpliv potencialnih prostorskih ovir (barier) za genetski pretok znotraj obeh

populacij;
iv) dopolnili predhodna dognanja o razmnozevalnih, prostorskih in ekoloskih

znacilnosti srnjadi ter divjih prasi¢ev v slovenskem prostoru.

Poznane lokacije (koordinate) odvzema vsakega posameznega osebka, pridobljene iz
lovskoinformacijskega sistema, in prepoznana sorodstvena razmerja omogocajo sklepanje o
prostorskem vedenju osebkov (npr. disperzija enoletnih samcev — lanscakov, paritveni
izleti), razmnozevalnih lastnosti (npr. obstoj vefocCetovstva) in strukturi socialne
organiziranosti divjega prasica ter bodo doprinesla k poznavanju ekoloskih znacilnosti vrst.
Vpogled v (sorodstvena) razmerja med osebki, ki so zanimiva tudi za lovce kot koncne
uporabnike, pomembno prispeva tudi k popularizaciji sodobnih molekularno-genetskih
orodij in metod ter posledi¢no k njihovi vpeljavi v vsakdanjo prakso upravljanja populacij
divjadi.
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1.5 Raziskovalne hipoteze

Testirali smo naslednje raziskovalne hipoteze:

i)  Krajinsko-ekoloske in antropogene bariere, kot so Zeleznica, cesta, reka Paka ali
naselja, vplivajo na genetsko strukturo oz. genski pretok srnjadi, ne pa divjega
prasica.

i) Med demografskimi kategorijami obeh vrst obstajajo razlike v prostorskem
vedenju; disperzija je znacilna predvsem za enoletne samce.

Iii) Z uporabljenim pristopom lahko zanesljivo dolo¢amo sorodstvena razmerja Vv
prvem kolenu (starSevstvo/potomstvo, osebki iz istih legel), kar omogoca
ugotavljanje prostorskega vedenje sorodstveno zelo povezanih osebkov.
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2 MATERIAL IN METODE

2.1 Ozadje in dosedanje objave

Magistrsko delo je nastalo pod okriljem CRP projekta (St. V4-1825) »Divjad v naseljih, na
cestah in drugih nelovnih povrSinah: tezave, izzivi, resitve« in temelji na Ze objavljenih oz.
pripravljenih znanstvenih objavah, katerih prva avtorica je kandidatka. Studija genetske
povezanosti srnjadi v modelnem lovis¢u Oljka z naslovom »Genetska povezanost in
sorodstvena razmerja evropske srne v modelnem loviscu osrednje Slovenije« je bila leta
2019 objavljena v Zlatorogovem zborniku (Bonc¢ina in sod. 2019); Studija genetske
povezanosti divjega prasica z naslovom »Molekularna analiza divjega prasica razkrila pojav
vecocetovstva, matrilinealnega uc¢inka socialnih skupin, prostorske zvestobe svinj in druge
zanimive socialne lastnosti divjih prasicev« pa je pripravljena za objavo v Zlatorogovem
zborniku, letnik 2021 (Bonéina in sod. 2021a, $e neobjavljeno). Sirda tematika uporabe
molekularnih $tudij za preucevanje populacij divjega prasic¢a je pripravljena za objavo v
glasilu Lovec (Boncina in sod. 2021b, Se neobjavljeno). Rezultati so bili predstavljeni tudi
na ve¢ mednarodnih znanstvenih konferencah:

1) 12. Slovenski lovski dan »Problematika divjadi na nelovnih povrsinah« (27. 3. 2021,
on-line) z naslovom prispevka »Genetska povezanost in sorodstvena razmerja
srnjadi in divjega prasica v kmetijsko-suburbani krajini osrednje Slovenije«
(Bon¢ina in sod. 2021c);

i) 11" Baltic Theriological Conference (25 — 27.1.2021, on-line) z naslovom
prispevka »Genetics as a useful tool for understanding relatedness, movements and
social behaviour in wild boar« (Bon¢ina in sod. 2021d);

iii) LIFEGENMON final conference, Forest science for future forests: Forest genetic
monitoring and biodiversity in changing environements (on-line) z naslovom
prispevka »Genetic variability, relatedness and reproductive spatial behaviour in
two highly abundant ungulate species« (Boncina in sod. 2020).

Metodologija, rezultati in razprava, ki so predstavljeni v naslednjih poglavjih, so povzetek
oz. nadgradnja omenjenih znanstvenih objav; tudi vso slikovno in grafi¢no gradivo je

rezultat teh avtorskih del (BoncCina in sod. 2019; 2021a, Se neobjavljeno).
2.2 Opis raziskovalnega obmocja

Vzorci srnjadi vseh kategorij (ve€letnih srn/srnjakov, mladic in lan§¢akov, mladi¢ev obeh
spolov) so bili odvzeti v sklopu rednega odvzema divjadi med majem 2017 in februarjem
2018; vzorci divjih praSi¢ev razli¢nih strukturnih in starostnih kategorij (mladicev in

enoletnih Zivali obeh spolov ter vecletnih svinj) pa med oktobrom 2017 in septembrom 2020.
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V obeh primerih je bil odvzem vzorcev opravljen v loviséu Oljka, Smartno ob Paki (ifra
lovi§¢a: 0902), ki se nahaja v severno-osrednji Sloveniji in je del lovskoupravljavskega
obmocja (LUO) Savinjsko-Kozjansko (Slika 12 in 13).
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Slika 12: Lokacije odvzema osebkov srnjadi (n = 61) v obdobju maj 2017 — februar 2018, vklju¢enih v
raziskavo, s prikazom najpomembne;jsih prostorskih barier (reki Paka in Savinja, regionalna cesta in Zeleznica)

lovis¢a Oljka, Smartno ob Paki (vir: Bon¢ina in sod. 2019).
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Slika 13: Lokacije odvzema divjih prasi¢ev v obdobju oktober 2017 — september 2020 v loviséu Oljka (Smartno
ob Paki), vkljuéenih v raziskavo (vir: Bon¢ina in sod. 2021a).

V loviscu, ki meri 2.637 ha (skupna povrsina) oz. 2.393 ha (lovna povrsina), je temeljna in
upravljavsko najpomembnejsa vrsta parkljaste divjadi srnjad, sledi ji divji praSic. Za lovisce
sta znaCilni gozdnata in kmetijsko-polurbana krajina: 44 % povrsine pokrivajo gozdovi
(prevladujejo mesSani gozdovi oz. razli¢ne asociacije bukovih gozdov), 36 % kmetijske
povrSine (travniki, pasniki in njive), ostali manjSi delez pa predstavljajo razprSena in
razvledena naselja. Z izjemo osrednjega ravninskega sveta (nadmorska visina Smartna ob
Paki je 314 m) vecino lovisca predstavlja gricevnat svet, ki mestoma prehaja v hribovje, zato
lovisc¢e uvrscamo med srednjegorska lovis¢a. Najvisja vrh je Gora Oljka (734 m). Lovisce
obdaja porecje rek Savinje in Pake (Slika 12 in 13), ki sta tudi glavni vodni telesi lovisca.
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Vecja reka Savinja predstavlja jugozahodno oz. juzno mejo lovisc¢a in kot taka na rezultate
naSe raziskave ne vpliva, saj so bili vsi vzorci zbrani znotraj lovis¢a. Po drugi strani pa reka
Paka, ki ima hudourniski znacaj, poteka po sredini lovis¢a in ga okoli 6 km po dolzini deli
na dva dela v smeri severozahod—jugovzhod (povzeto po Bonéina in sod. 2019; Pokorny
2002).

Na premike vecjih zivali poleg gricevnatega znacaja lovisca ter porecja rek vpliva predvsem
pospesen razvoj infrastrukture v zadnjih treh desetletjih; ve¢ ali manj vzporedno z reko Pako
poteka zelezniska proga Velenje—Celje, skozi lovis¢e pa poteka tudi pomembna cestna
povezava med Salesko dolino in Korosko s Savinjsko dolino (Slika 12; Bonéina in sod. 2019;
Pokorny 2002). Posledica razvejanega in ¢edalje intenzivnejSega infrastrukturnega omrezja
so velike izgube srnjadi v prometu: v obdobju 2006-2018 je bilo v lovis¢u Oljka na cestah
povozenih 242 osebkov srnjadi, na Zeleznicah pa 22. Povozi divjih praSicev obmocja
predstavlja neznaten deleZ (< 2 %) izgube divjih prasi¢ev (ZGS 2012, 2020).

2.2.1 Odvzem srnjadi in divjega prasi¢a v lovi§¢u Oljka, Smartno ob Paki

Skupaj je bilo v trinajstletnem obdobju (2006-2018) v lovis¢u Oljka odvzetih 1.211 osebkov
srnjadi, od tega jih je bilo odstreljenih 801, drugi dejavniki (brez prometa) so povzrocili smrt
146 osebkov. V letu 2017, ko smo prvenstveno vzorcili srnjad za genetske raziskave, je bilo
odstreljenih 57 osebkov, 30 jih je bilo povozenih na cestah in dva na Zeleznicah, ostali
dejavniki (bolezen, kosilnica, neznano) so povzrocili smrt Sestih osebkov. V obdobju 2011—
2020 je bilo v loviscu odvzetih 122 divjih prasicev, od tega je bilo odstreljenih 117 osebkov,
dva sta bila povoZena na cestah, dva Zrtev krivolova, en osebek pa je izgubil Zivljenje zaradi
neznanih razlogov (Oslis 2021).

2.3 Vzorcenje in ocenjevanje starosti analiziranih osebkov

Vzorce (2 — 3 g miSi¢nega tkiva) srnjadi in divjega prasSica smo odvzeli neposredno po
odvzemu posameznega osebka in jih do laboratorijskih analiz shranili v 2,0 ml posodice,
napolnjene z absolutnim etanolom na -20°C. Ob odvzemu smo zabelezili tudi
najpomembnejSe atributne podatke posameznega osebka (spol, starost, telesna masa,
zdravstveno stanje, datum odvzema, natan¢na lokacija in kvadrant mesta odvzema).
Laboratorijske analize smo izvedli v laboratoriju za molekularno ekologijo Fakultete za
matematiko, naravoslovje in informacijske tehnologije Univerze na Primorskem. V analizo
smo zajeli 89 % (n = 58) vseh odvzetih divjih prasicev v raziskovalnem obdobju oktober
2017 — september 2020 in 73 % (n = 61) vseh odvzetih osebkov srnjadi v obdobju maj 2017
in februar 2018 (Oslis 2021). To ob veliki intenziteti poseganja v populacije teh dveh vrst v
lovis¢u in prostorski razporejenosti v raziskavo vkljucenih osebkov (Slika 12 in 13)
zagotavlja zelo visoko stopnjo vklju€enosti populacije v vzorec oz. veliko reprezentativnost
rezultatov (Bonc¢ina in sod. 2019, 2021a).
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V raziskavo smo skusali vkljuciti osebke, ¢im bolj enakomerno porazdeljene po loviscu in
spolno-starostni strukturi, da bi vzorci dobro odrazali celotno strukturo populacije. Podatki
o Stevilu po posamezni strukturni in spolni kategoriji odvzetih osebkov so navedeni v
Preglednici 3 in 4. Demografska struktura srnjadi je enakomerno porazdeljena, v celotnem
vzorcu divjega prasica pa prevladujejo mladici (59 %), v manjSem Stevilu pa smo zajeli
enoletne (26 %) in vecletne osebke (10%), kar pa sovpada s strukturo odvzema divjih
prasicev v lovis¢u oz. celotnem LUO (ZGS 2020). V vzorec pa nismo uspeli zajeti odraslih,
vecletnih merjascev, saj ni bil v tem lovis¢u v zadnjih letih odvzetih noben merjasec (Oslis
2021); slednje bi lahko bila posledica vec¢jih dnevnih premikov in vecje povrSine domacega
okolisa odraslih samcev (Hartley in sod. 2015; Johann in sod. 2020), ki se zato v modelnem
loviscéu zelo redko pojavljajo.

Preglednica 3: Podatki o demografski strukturi v raziskavo vklju¢enih osebkov srnjadi.

Strukturni razred Spol Delez
Samice Delez Samci Delez
mladi¢i 11 0,18 10 0,16 0,34
enoletni 5 0,08 11 0,18 0,26
dve- in vedletni 10 0,16 14 0,23 0,39
SKUPAJ 26 0,43 35 0,57 61

Preglednica 4: Podatki o demografski strukturi v raziskavo vkljucenih osebkov divjega prasica.

Strukturni razred Spol Delez (%)
Samice delez  Samci  delez
mladici 15 0,26 21 0,36 0,59
enoletni 9 0,16 7 0,12 0,26
dve- in veéletni 6 0,10 0 0,00 0,10
SKUPAJ 30 28 58

Pri doloanju starosti osebkov smo razlikovali med tremi osnovnimi in enoznacno
doloc¢ljivimi starostnimi kategorijami (tj. mladici, enoletni in odrasli osebki); za odrasle smo
nadalje ocenili natancnejSo starost v ve¢ razredov. Starost smo dolocili/ocenili z
makroskopskim okularnim pregledom razvojne stopnje in obrabljenosti/izras¢enosti zob na
levi polovici spodnje ¢eljustnice, po splosno uveljavljeni metodologiji za obe vrsti (Pokorny
in Jelenko Turinek 2018).

Vsi podatki o vzorcih (oznaka vzorca, prepoznana sorodstvena razmerja, vzrok smrti, starost,
spol, telesna masa, lokacija odvzema in kvadrant) srnjadi in divjega prasica, ki so bili
vkljuceni v raziskavo, so podani v Prilogi A in Prilogi B.
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2.4 Molekularne metode
2.4.1 lzolacija DNK iz tkivnih vzorcev

Odvzeta sveza tkiva (dele miSi¢nine, 2 X 2 mm 0z. 3 g tkiva) srnjadi in divjega prasi¢a smo
macerirali, pustili na sobni temperaturi za pet minut in prenesli v 2 ml centrifugirke. Celotno
DNK iz svezega tkiva smo izolirali z izolacijskim kitom PeqGold Tissue DNA Mini Kit
(VWR Instruction Manual 2018), pri ¢emer smo pri ekstrakciji DNK iz vzorcev sledili
navodilom proizvajalca. Pridobljeno koli¢ino DNK smo eluirali na kon¢ni volumen 150 pl
z ustreznim elucijskim pufrom in jih shranili v mikrocentrifugirke na 4° C. S fluorometrom
Quibit 3.0 (Life technologies) in dsDNK Quibit Kitom (Invitrogen BR Assay Kit) smo
izmerili koncentracijo (ng/ul DNK v elucijskem volumnu) in ¢istost izolirane DNK v
vzorcih. Uspesno izolirano DNK vzorcev smo uporabili za nadaljne molekularne analize.

2.4.2 Verizna reakcija s polimerazo (PCR)

S pomoc¢jo PCR smo pomnozili 13 nevtralnih mikrosatelitnih lokusov, ki so se v
molekularnih studijah srnjadi (zbrano v Olano-Marin in sod. 2014) in divjega prasica (zbrano
v Conyers in sod. 2012; Iacolina in sod. 2009; Podgoérski in sod. 20144a,b; Scandura in sod.
2008; Scandura in sod. 2011) izkazali kot najbolj primerni in polimorfni za preucevanje
intraspecificne genetske pestrosti. Lokuse smo razdelili v tri skupine (sete), z izjemo lokusov
IGF1 in SW24 (Preglednica 6), ki smo jih zaradi specifi¢nih pogojev prileganja pomnozevali
individualno; za vsak set posebej smo naredili PCR reakcijo, s pogoji, opredeljenimi v
Preglednici 5 in 6, kjer so podani sumarni podatki uporabljenih mikrosatelitnih lokusov
(temperatura prileganja, obmocje razpona alelov, ponovljen motiv, set zacetnih
oligonukleotidov in reference). Za PCR reakcijo smo uporabili KAPA2G Fast Multiplex
Mix kit (Kapa Biosystems). Pri pripravi smo sledili navodilom proizvajalca.

Protokol reakcijske meSanice na vzorec:

Vsaka reakcijska meSanica (koncni reakcijski volumen 12,5 pl na vzorec) seta je vsebovala:
- 3,25 ul ddH20,
- 6,25 nl KAPA2G mastermiksa,
- 0,25 pl zacetnega oligonukletida s koncentracijo 10 nM,
- 2,5 ul izolirane DNK vzorca.

Dodatno smo za lokusa IGF1 in SW24 (Preglednica 6) dodali 1 pul Q — Solution in zmanjsali
volumen dodanega zacetnega oligonukleotida na 0,2 pl. Pripravljene reakcijske meSanice
smo dali na ciklicni termostat DNK ENGINE Thermal Cycler 200 in dolocili naslednje
temperaturne profile pomnozevanja DNK vzorcev:
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Temperaturni profil PCR reakcije za vzorce srnjadi (optimiziran po BuZzan in sod. 2020;
Geric¢ 2020; Sternad 2018):

i) zaletna denaturacija (3 minute na 95 °C);

i) 35 ciklov izmeniéne denaturacije (15s na 95°C), prileganja zaCetnih
oligonukleotidov (30 s na 58 °C), podaljsevanje (30 s na 72 °C);
Iii) kon¢no podaljsevanje (10 minut na 72 °C).

Temperaturni profil PCR reakcije za vzorce diviega prasica:

1) zacetna denaturacija (3 minute na 95 °C);

i) 35 ciklov izmeni¢ne denaturacije (15s na 95°C), prileganja zacéetnih
oligonukleotidov (15 s na razli¢nih T; T prileganja za posamezne sete so opisane v
Preglednici 6), podaljSevanje (30 s na 72 °C);

iii) kon¢no podaljsevanje (10 minut na 72 °C).

Preglednica 5: Podatki mikrosatelitnih lokusov (n = 13), uporabljenih pri genotipizaciji vzorcev srnjadi:
temperatura naleganja (°C), barvilo, obmoc¢je razpona alelov (bp), ponovljen motiv, set in referenca.
Optimizacija PCR protokola in oblikovanje setov (povzeto po Boncina in sod. 2019; Geri¢ 2020; Sternad
2018).

=
Lokus Barvilo prileganja IRIazpobn Motiv (5° - 3°) Set Referenca
©C) alelov (bp)

BM1818  PET 54 247-263 (TG)n 1 Vial in sod. 2003
BM757  NED 54 158-211 (GT)14 1 Vial in sod. 2003
CSSM66 FAM 54 167-185 (AC)n 1 Kuehn in sod. 2003

NVHRT21  PET 57 152-178 (GT)16(GC)4GT 3 Reed '1“93’!'3'“’“8”
) (TG)2(TA)2(CA)16( o
NVHRT24 FAM 55 110-150 TA)3(CA)3(TA)5 3 Reed in Mitchel 1998
(GT)2
NVHRT48  PET 55 80-95 ATGTAT(GT)6 2 Gallon in sod. 2003
AT(GT)12
(CA)5 o
NVHRT16  NED 55 151-175 TA(CA)5(TG)2 2 FiEE '1”9%“0“6”
CG(CA)19
TGCCTTCTTTCAT .
RT1 NED 54 210-245 CCAACAA 2 Poetsch in sod. 2001
Roel PET 45 131-133 (CA)4 TA(CA)7 3 Vial in sod. 2003
ETH225  NED 45 137-155 18xCA 3 Vial in sod. 2003
Roe8 FAM 45 59-101 (CA)I0CG(CA)6 3 Vial in sod. 2003
CACGGAGTCACA .
MAF70  NED 63 17155 O eroncace 2 Vial in sod. 2003
GCAGGACTCTAC
GGGGCCTTTGC
TACAGTCCATGG
MCM64  PET 63 123-153 oGrcacancae L Reed 1998
TCTGAATCTACTC

CCTCCTCAGAG
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Preglednica 6: Podatki mikrosatelitnih lokusov (n = 13) pri genotipizaciji vzorcev divjega prasica: barvilo,

temperatura prileganja (°C), obmocje razpona alelov (bp), motiv, set in referenca. Simbol (*) oznacuje lokus,

ki je v PCR reakciji pomnoZen individualno in ne kot del seta.

. T prileganja Razpon (e A
Lokus  Barvilo ©C) alelov (bp) Motiv (5'- 3") Set Referenca
F: CAG ACA ATG CAA
AAG CTT TCC Alexander in
SRR A b2 CAtRlZE R: TAACCAGGATTT 1 sod. 1996
CAG TGG ATTC
F: TTC GAC ACA CAG
GTT TTA GGG Alexander in
stz X o izl R: GTG GAG GCT TCT 1 sod. 1996
GAAATGTACC
F: CCA AGA CTG CCT
TGT AGG TGA ATA Rohrer in sod.
S0090 FAM 55-62 226-250 R: GCT ATC AAG TAT 1 1994
TGT ACC ATT AGG
F:TTGTCTTTTTATTTT
GCTTTT GG Rohrer in sod.
Sz HIED) o Lz R: CAA AAA AGG CAA 1 1994
AAG ATT GAC A
F: GCG ACA CAT GAG
ATA AAACTGC Alexander in
stz e e Lz R: AAT CCA CAG GCT 2 sod. 1996
TAC TCAGATG
F: TAT AGC ATT TGG
ATGTTC CACG Alexander in
Szl NED B2 182-232 . GcCCAAATAAAG 2 sod. 1996
TGG TCT ATGC
F: GTC CAG GGC AGT
CTT GAG AG Alexander in
Sl e o AL R: GTC TCT CTC CCT 2 sod. 1996
CTCCTCCC
F: TGA GAG GTC AGT
TAC AGA AGA CC Rohrer in sod.
Stesr A & 123-157  gp.gaTccrccTcca 8 1994
AAT CCC AT
F: TGTTCTCTGTTT
CTCCTCTGTTTG Ellengren in sod.
sifben BT £= 145162 . AAAGTG GAAAGA  ° 1994
GTC AAT GGC TAT
F:AAGCCTCAAACTCCTC
ATCTCA Cherel in sod.
G S 274314 B ACCAAAGGCATACTA ° 2011
GGGCTAA
F:TCTGGTTCTGTCCCTA
GCC Cherel in sod.
Frzles IRED 92N 236376 p.gceeeTTCTCTCTCCTC  ° 2011
CTACA
F: GCT TGG ATG GAC
CATGTTG Rohrer in sod.
IG=1 20 boe desail R: CATATTTTTCTG * 1994
CAT AACTTG AACCT
F:CTT TGG GTG GAG
SW24 NED 55-63 75.117 TGTGTGC - Rohrer in sod.

R: ATC CAAATG CTG
CAA GCG

1994
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2.4.3 Fragmentna analiza in analiza mikrosatelitnih lokusov

Reakcijska meSanica za fragmentno analizo je vsebovala 10,7 pl formamida in 0,3 pl
GeneScan L1Z500 liza na posamezen vzorec. Fragmentno analizo smo izvedli na AB13130
sekvenatorju (Applied Biosystems) z uporabo GeneScan L1Z500 (-250) velikostnega
standarda (Applied Biosystems).

Rezultate fragmentne analize smo analizirali v programu GeneMapper 5.0 (Applied
Biosystems), kjer smo od¢itali dolzine mikrosatelitnih lokusov. Za vsak posamezni lokus
(n =13) smo v programu Cervus 3.0 (Marshall in sod. 1998) izracunali Stevilo in bogastvo
alelov, pricakovano (He) in opaZeno heterozigotnost (Ho) ter odstopanje od Hardy-

Weinbergovega ravnoteZja (HW).
2.5 Analiza sorodstvenih razmerij in genetske povezanosti

2.5.1 Analiza starSevskih razmerij srnjadi

Analizo sorodstvenih vezi oz. povezav starS—potomec srnjadi smo izvedli v programu
Cervus 3.0 (Marshall in sod. 1998). To je ra¢unalniski program, ki primerja genotipe (vse
analizirane alele po posameznih lokusih) posameznih osebkov in na podlagi statisti¢ne
analize opredeli obstoj potencialnega starSevstva. Na osnovi verjetnosti, da so genotipi
star§ev in potomcev v sorodstvenem razmerju 0z. na podlagi t. i. verjetnosti neizkljucitve
(angl. non-exclusion probability) in stopnje zaupanja v posamezno sorodstvo (LOD
vrednost; angl. likelihood ratio), program samodejno opredeli potencialno starSevstvo
(Kalinowski in sod. 2007). Ce je LOD vrednost ve&ja od 3, je sorodstveno razmerje (v nasem
primeru starSevstvo/potomstvo) potrjeno s 95 % zaupanjem (verjetnostjo); ¢e je LOD
vrednost med 1 in 3, je sorodstveno razmerje potrjeno s 75 % zaupanjem. Povezav z manj$o
vrednostjo LOD nismo obravnavali za oceno potencialnega sorodstva (povzeto po Boné¢ina
in sod. 2019; Marshall in sod. 1998).

V programu smo izvedli simulacijski test starSevstva (materinstva in ocetovstva), ki je
vsakemu potencialnemu potomcu dodelil potencialnega starSa. Za potencialne starSevske
kandidate smo izbrali vse analizirane spolno zrele srne in srnjake, starejSe od dveh let.
Preverjali smo vse vsebinsko (starSevsko) mozne kombinacije, in sicer: (i) mladi, 2—4-letni
osebki kot starSevski kandidati za mladice in enoletne Zivali; (ii) srednje stari, 5—7-letni
osebki kot potencialni stars$i mladicev, enoletnih in mladih odraslih; (iii) stare, 8- in veéletne
zivali pa v kombinaciji z vsemi mlajSimi kategorijami kot njthovimi potencialnimi potomci.
Simulacijski test smo generirali za 10.000 potomcev in 500 potencialnih kandidatov starSev.
Na osnovi izra¢unanih LOD vrednosti smo ocenili sorodnost med osebki (Marshall in sod.
1998). V konc¢ni analizi starSevstva smo testirali 24 potencialnih starSevskih kandidatov (10
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srn in 14 srnjakov). Pri rezultatih posebej izpostavljamo sorodstvene vezi z LOD > 3, saj so

te starSevske povezave zelo verjetne (povzeto po Boncina in sod. 2019).

Dodatno smo za potrditev zanesljivosti dolo¢anja materinstva analizirali tudi $tiri povoZene
srne (po dve v loviscih Oljka in Velenje) in Sest njihovih zarodkov, en zarodek pa smo
genotipizirali brez vklju¢itve njegove matere v analizo (t. i. slepi vzorec). V vseh primerih
srn in pripadajoc¢ih zarodkov smo ugotovili veliko sorodstveno povezavo (LOD vrednost >
3), za slepi vzorec zarodka pa nismo ugotovili povezave z nobeno srno (LOD <1 v vseh
primerjavah). Ti rezultati potrjujejo zanesljivost uporabljene metode doloCanja starSevstva
srnjadi (ibid).

2.5.2 Analiza ozjih in daljnih sorodstvenih vezi ter genetske povezanosti divjega
prasica

Metodologija dolo¢anja sorodstvenih odnosov in genetske povezanosti divjega prasica se je
razlikovala od metodologije, uporabljene za vzorce srnjadi. Za divjega prasica je znacilna
kompleksnejSa socialna struktura (Poglavje 1.2.4), zato smo Zeleli izvesti natancnejSo
analizo sorodstvenih razmerij, ki bi poleg starSevskih vezi vkljucevala tudi ostale ozje
(sestrstvo, bratstvo, polsestrstvo, polbratstvo) in daljne sorodstvene vezi (identifikacija
stopnje sorodnosti z analizo parnih primerjav). Na ta nacin smo pridobili podrobnejsi
vpogled v prostorsko organiziranost in strukturo socialnih skupin divjega praSica v

modelnem lovi$cu.

Grobo analizo sorodstvenih razmerij oz. genetske povezanosti (razlikovanje med t.i.
socialnimi skupinami) smo izvedli z analizo parnih primerjav (angl. pairwise analysis) v
programu GenAIlEx 6.5 (Peakall in Smouse 2012), ki omogoca prepoznavanje kakrsnekoli
sorodstvene vezi med osebki v preucevani populaciji. Kot koeficient sorodnosti smo
uporabili QGM (povprecna vrednost Queller—Goodnight estimatorja; Queller in Goodnight
1989), ki se gibljejo med -1 do +1, pri ¢emer vrednosti nad 0 oznacuje obstoj sorodstvene
povezanosti v naklju¢no izbranih alelih iz populacije. QGM vrednosti smo izracunali za
celoten podatkovni set, z vsemi razpolozljivimi genotipi (n = 58). Upostevali smo vrednosti
nad 0,5, ki oznaCujejo ozja sorodstvena razmerja, kot so starS—potomec, sestrstvo ali
bratstvo; ter vrednosti med 0,25 < QGM < 0,5, ki oznacujejo daljna sorodstvena razmerja,
kot so npr. polbratstvo, polsestrstvo in ostala. Glede na to, da tovrstna analiza ne razlikuje
med vrsto samega sorodstvenega razmerja, sSmo jo uporabili le kot grob oris sorodstvenih
odnosov in identifikacijo socialnih skupin.

PodrobnejSo analizo sorodstvenih razmerij (star§—potomec, polsestrstvo, polbratstvo) smo
izvedli v programu Colony 2.0.6.6 (Wang 2004), ki na podlagi metode najvecje verjetnosti
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(angl. Maximum likelihood method) primerja genotipe posameznih osebkov na
kodominatnih ali dominantnih lokusih. Empiricno kvantitativno analizo, ki temelji na
Mendelejevih zakonih dedovanja, smo generirali za 10.000 potomcev z izbrano metodo
popolne podobnosti (angl. full-likelihood (FL)), ki se je v analizah sorodstvenih razmerij
izkazala kot najbolj natan¢na v primerjavi z ostalimi analizami, ki temeljijo npr. na
verjetnosti izkljuevanja in parnih primerjavah (Wang in sod. 2012). Upostevali smo zgolj
sorodstvena razmerja z visoko stopnjo verjetnosti (>0,90 0z.> 0,75), sorodstvenih razmerij
z manjSo verjetnostjo nismo obravnavali kot potencialno starSevstvo, (pol)sestrstvo ali
(pol)bratstvo.

V analizo sorodstvenih razmerij smo vkljucili vse mozZne sorodstvene kombinacije, in sicer:

i) mlade, 2—4 letne svinje kot potencialne matere mladicem in enoletnim Zivalim
(lans¢akom, lans¢akinjam);

i) srednje stare, 5-7-letne svinje kot potencialne mame mladi¢em, enoletnim in
mladim odraslim;

i) stare, 8- in vecCletne svinje v kombinaciji z vsemi mlaj$imi kategorijami kot
njihovimi potencialnimi potomci;

iv) lanScake kot potencialne ocete za mladice in vse v kasnejSih letih polezene
enoletne zivali (lans¢ake, lans¢akinje);

V) Sest ali ve¢ mesecev stare mladie kot potencialne ocete zelo mladim, kasneje
poleZzenim mladi¢em (1-2 meseca starim);

vi) osebke istih kohort za potencialno sestrstvo/bratstvo;

vii)  osebke vseh starostnih kategorij za potencialno polsestrstvo/polbratstvo.

V konéni analizi starSevstva smo testirali 39 potencialnih starSevskih kandidatov: 16
lanscakov in starejSih (10-mesecnih) mladicev ter 23 svinj oz. lans¢akinj.
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3 REZULTATI

3.1 Analiza genetske pestrosti mikrosatelitnih lokusov

3.1.1 Evropska srna

Podatki o variabilnosti alelov srnjadi na posameznih mikrosatelitnih lokusih so podani v
Preglednici 7. Lokusi so vsebovali v povprecju 6,8 alelov (razpon 2-10), kar nakazuje
zmerno genetsko variabilnost populacije v primerjavi z ostalimi Studijami genetske
variabilnosti srnjadi v slovenskem prostoru (npr. Buzan in sod. 2020b). To so potrdile tudi
vrednosti opazene heterozigotnosti (Ho), ki so bile med 0,366 in 0,875 in niso znacilno
odstopale od pricakovane heterozigotnosti (He; med 0,398 in 0,863) (povzeto po Bonéina in
sod. 2019).

Analiza HW je dodatno potrdila, da vrednosti posameznih lokusov ne odstopajo od HW
ravnovesja pri stopnji p <0,05. Prav tako je bila frekvenca nicelnih alelov, ki so pogost vzrok
odstopanja od HW ravnotezja, v vecini primerov <0,05, kar nakazuje na majhno stopnjo
homozigotov na preucevanih mikrosatelitnih lokusih (Dakin in Avise 2004).

Preglednica 7: Analiza alelne variabilnosti srnjadi na posameznem lokusu: a) NA — stevilo alelov na lokus; b)
Ho — opazena heterozigotnost; c) He — pri¢akovana heterozigotnost; d) frekvenca nicelnih alelov (povzeto po
Boncina in sod. 2019).

Lokus NA Ho He Frekvenca nicelnih alelov
BM1818 8 0,695 0,830 0,0823
BM757 7 0,476 0,638 0,1493
CSSM66 5 0,695 0,621 0,0000
NVHRT24 7 0,707 0,664 0,0000
NVHRT48 3 0,415 0,398 0,0000
NVHRT16 9 0,683 0,807 0,0807
RT1 10 0,875 0,863 0,0000
NVHRT21 9 0,768 0,781 0,0067
ROE1 2 0,61 0,484 0,0000
ETH225 7 0,366 0,798 0,3710
ROES8 10 0,768 0,793 0,0078
MCMG64 5 0,558 0,575 0,0078
MAF70 8 0,543 0,519 0,0000

Vsota 90
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3.1.2 Divji prasi¢

Podatki o variabilnosti alelov divjega prasi¢a na posameznih mikrosatelitnih lokusih so
podani v Preglednici 8. Lokusi so vsebovali v povpre¢ju 6,3 alelov (razpon 3-9), kar
nakazuje na zmerno visoko genetsko variabilnost populacije, v primerjavi z ostalimi
evropskimi populacijami divjega prasi¢a (npr. Mihalik in sod. 2020; Velickovi¢ in sod.
2013). To so potrdile tudi vrednosti opazene heterozigotnosti (Ho), ki so bile med 0,345 in
0,862 (povprec¢na stopnja 0,629) in niso znacilno odstopale od pri¢akovane heterozigotnosti
(He), ki je bila med 0,364 in 0,834 (povprecna stopnja 0,667).

Analiza Hardy-Weinbergovega ravnovesja (HW) je dodatno potrdila, da vrednosti
posameznih lokusov ne odstopajo od HW ravnovesja pri stopnji p < 0,05; prav tako je bila
frekvenca nicelnih alelov, ki so pogost vzrok odstopanja od HW ravnotezja, v vecini

primerov  <0,05, kar nakazuje na majhno stopnjo homozigotov na preucevanih
mikrosatelitnih lokusih (Dakin in Avise 2004).

Preglednica 8: Analiza alelne variabilnosti na posameznem lokusu: a) NA — $tevilo alelov na lokus; b) Ho —
opazena heterozigotnost; c) He — pri¢akovana heterozigotnost; d) povprecna verjetnost prisotnosti nicelnih
alelov.

Lokus NA Ho He Frekvenca ni¢elnih alelov
S0090 7 0,638 0,758 0,056
SW2532 6 0,483 0,558 0,046
SW1492 4 0,345 0,515 0,115
SW122 5 0,707 0,645 0,000
IGF1 8 0,754 0,773 0,0084
SW461 8 0,754 0,731 0.000
SW2021 8 0,719 0,774 0,035
SW2496 9 0,702 0,799 0,053
SW857 3 0,362 0,364 0,000
FH1733 6 0,707 0,695 0,005
SW24 6 0,621 0,788 0,090
FH2148 8 0,862 0,834 0,000
S0155 4 0,517 0,439 0,000
Vsota 82
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3.2 Analiza starSevskih razmerij srnjadi

Prepoznali smo 19 moznih sorodstvenih razmerij med analiziranimi osebki (n = 61), in sicer:

i) sedem razmerij za pet potencialnih srnjakov — ocetov (oznaka O), od tega so bila Stiri
razmerja s tremi oCeti z >95 % verjetnostjo (Preglednica 9);

ii) enajst razmerij za Sest potencialnih srn — mater (oznaka M), od katerih jih je bilo devet
s petimi materami zelo verjetnih, z LOD >3 (Preglednica 10).

Prepoznana starSevska razmerja oce (srnjak) — potomec s pripadajo¢imi podatki (spol,
starost, datum odvzema in prepoznana LOD vrednost) so podana v Preglednici 9 in
prikazana na Sliki 14. Za dva potencialna oceta — srnjaka (O2 in O4) smo prepoznali po dva
potomca. Srnjak O4 je bil ocenjen kot srednje star (5—7-letni), kot njegova potomca pa sta
bila (z manjSo verjetnostjo, tj. >75 %) prepoznana mlajsi srnjak (P19) in mladi¢ moSkega
spola (P5). Starejsi (8+) srnjak O2 pa je bil z veliko zanesljivostjo (>95 %) star§ mladi¢u
moskega spola (P3) in lanscaku (P2). Po enega potomca smo prepoznali pri treh mladih (2—
4-letnih) srnjakih: srnjaka O1 in OS5 sta bila zelo verjetna oceta po enemu lans¢aku (P1 oz.
P6), srnjak O3 pa z nekoliko manjso zanesljivostjo mladi¢u zenskega spola (P4) (povzeto po
Boncina in sod. 2019).

Preglednica 9: Pregled potomcev srnjadi in njihovih prepoznanih océetov (srnjakov). Prikazana so le
sorodstvena razmerja z dovolj veliko zanesljivostjo, tj. verjetnostjo >95 % (LOD > 3) oziroma >75%* (1 <
LOD < 3).

Potomec Srnjak — oce
LOD vrednost
Oznaka  Starost Spol Datum Oznaka  Starost Datum
P1 1 M 8. 6. 2017 o1 2-4  23.6.2017 3,74
P2 1 M 17.9. 2017 02 8+ 5. 8. 2017 9,12
P3 0,5 M 17.9. 2017 02 -|I- -|I- 7,77
P4 0,5 7z 2.9.2017 03 2-4  23.8.2017 2,41*
P5 0,5 M 27.12. 2017 04 5-7  15.8.2017 2,00*
P19 2-4 M 4.5.2017 04 -|I- -II- 2,62%
P6 1 M 1.5.2017 05 2-4  20.8.2017 3,99

Prepoznana starSevska razmerja mati (srna) — potomec s pripadajo¢imi podatki (spol, starost,
datum odvzema in prepoznana LOD vrednost) so podana v Preglednici 10 in prikazana na
Sliki 14. Pri srnah devet ugotovljenih povezav nakazuje na zanesljivo starSevstvo, za dve pa
je zanesljivost povezave manjsa, tj. >75 % (M2—P6 in M6-P18), vsekakor pa lahko tudi v
tem primeru govorimo o dokaj verjetnem sorodstvu med osebki. Srednje stara srna M3 je
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bila zelo verjetna mater trem potomcem (lans¢aku P10 in mladi¢ema moskega spola P11 in

P12). Tri mlajSe srne so bile zelo verjetne matere po dvema potomcema: srna M5 mladicema

zenskega spola (P16, P17); srna M1 lans¢aku (P7) in mlajSemu srnjaku (P8); srna M2 pa

mladicu zenskega spola (P9) in z nekoliko manjSo verjetnostjo lansc¢aku (P6). Dve stari (8+)

srni sta bili potencialni materi po enemu potomcu: srna M4 mladicu Zenskega spola (P14),

srna M6 pa z nekoliko manjSo verjetnostjo mlajsemu srnjaku (P18) (povzeto po Boncina in

sod. 2019).

Preglednica 10: Pregled potomcev srnjadi in njihovih potencialnih mater (srn). Prikazana so le sorodstvena z
visoko verjetnostjo >95 % (LOD > 3) oziroma >75 %* (1 < LOD < 3) (vir: Bon¢ina in sod. 2019).

Potomec Srna — mati
LOD vrednost
Oznaka Starost  Spol Datum Oznaka  Starost Datum

P7 1 M 24.6.2017 M1 2-4 1.10. 2017 4,04
P8 2-4 M 25.7.2017 M1 |l -II- 3,88
P9 0,5 V4 3.9.2017 M2 2-4 30. 9. 2017 3,21
P6 1 M 1.5.2017 M2 -II- -II- 1,69*
P10 1 M 1.9.2017 M3 5-7 30. 12. 2017 8,17
P11 0,5 M 13.9.2017 M3 -II- -II- 4,32
P12 05 M 17.2.2018 M3 -I- -II- 9,23
P14 0,5 Z 3.9.2017 M4 8+ 17. 2. 2018 4,04
P16 0,5 V4 3.9.2017 M5 2-4 3.9.2017 8,6

P17 05 Z  19.10.2017 M5 -|I- -II- 7,02
P18 2-4 M 4. 6. 2017 M6 8+ 2.9.2017 1,03*
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Slika 14: Lokacije odvzema osebkov srnjadi s prepoznanimi star§evskimi razmerji. Rdeée ¢rte oznacujejo
materinsko, modre pa oéetovsko povezavo. Prikazani so vsi sorodstveni odnosi z >75 % verjetnostjo (vir:
Boncina in sod. 2019).

3.3 Analiza socialne strukture in genetske povezanosti divjega prasica

Na podlagi analize parnih primerjav (Queller in Goodnight 1989) oz. koeficienta sorodnosti
(QGM > 0,5; opisano v Poglavju 2.4.2) smo prepoznali 36 parov zivali, Ki SO vV oZjem
sorodstvu, bodisi v odnosu star§—potomec bodisi odnosu bratstva ali sestrstva. Glede na
prepoznane sorodstvene pare smo prepoznali pet socialnih skupin (Slika 15), ki smo jih
definirali kot skupino sorodstveno povezanih Zzivali. Vrednosti QGM > 0,5 predstavljajo
prepoznane sorodstvene pare osebkov, ki so v 0Zjem sorodstvu. Vsaka prepoznana socialna
skupina na Sliki 15 tako predstavlja skupino Zivali, ki so bodisi v odnosu star§—potomec,
bodisi v odnosu sestre/bratje. Med posameznimi prepoznanimi socialnimi skupinami
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(modra, oranzna, zelena, rumena, rdeca) ne obstaja ozjih sorodstvenih odnosov
(QGM < 0,5). Prikazane so zgolj sorodstvene vezi z visoko stopnjo verjetnosti (>0,95).
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Slika 15: Lokacije odvzema osebkov divjega praSi¢a, za katere smo na podlagi analize parnih primerjav
ugotovili genetsko povezane socialne skupine. Vsaka barva oznacuje skupino posameznikov, ki so v ozjem
sorodstvu. Simboli v beli barvi oznacujejo osebke, ki niso v ozjem sorodstvu s prepoznanimi socialnimi
skupinami (QGM < 0,5). Oznake prikazujejo spolno (samci — M; samice — F) in starostno strukturo (mladi¢i —
0; enoletni — 1; vecletni — 2+).

Prepoznali smo tudi 173 sorodstvenih parov v t. i. daljnem sorodstvu (0,25 < QGM < 0,5;
opisano v Poglavju 2.4.2), ki zajema sorodstvene odnose polbratstva, polsestrstva in ostale
daljne sorodstvene povezave (npr. sorodstvo v drugem in tretjem kolenu). Glede na
prepoznane sorodstvene pare smo prepoznali Sest socialnih skupin (modra, zelena, rdeca,
oranzna, rumena, vijoli¢na), prikazanih na Sliki 16; znotraj posameznih socialnih skupin so
osebki bodisi v ozjem sorodstvu (polna obarvanost simbolov), bodisi v daljnem sorodstvu
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(Srafirani simboli). Pri tem le en enoletni samec (M1) ni bil prepoznan v nobeni sorodstveni
vezi z ostalimi socialnimi skupinami.
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Slika 16: Lokacije odvzema osebkov divjega praSica, za katere smo na podlagi analize parnih primerjav
ugotovili ozje/daljne sorodstvene povezave. Vsaka barva oznacuje skupino posameznikov, ki so v oZjem (polno
obarvani simboli) ali daljnem (Srafirani simboli) sorodstvu. Simbol v beli barvi oznaCuje osebek, ki ni v
sorodstvu s prepoznanimi socialnimi skupinami (QGM < 0,25). Oznake prikazujejo spolno (samci — M; samice
— F) in starostno strukturo (mladi¢i — 0; enoletni — 1; vec¢letni — 2+).

Najvecjo socialno skupino predstavlja modra skupina (32 zivali), sledijo ji rdeca (11), zelena
(9), rumena (4), oranzna (2) in vijoli¢na (2). Prepoznali smo tudi tri mladic¢e (FO, FO, MO0) in
vecletno samico (F2+), ki imajo sorodstvene vezi z dvema socialnima skupinama (Srafirani
dvobarvni simboli).

Z izjemo modre, ki je prisotna v ve¢jem delu lovis¢a, se socialne skupine med seboj dokaj
izrazito prostorsko locujejo (Slika 15 in 16). Najstevilénejsa modra skupina grucasto
zavzema predvsem severni in juzni del lovis¢a Oljka, ostale socialne skupine pa so
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prostorsko porazdeljene predvsem po zahodni strani lovis¢a (npr. rdeca socialna skupina) in
so prostorsko manj jasno zacrtane. Izjeme prostorskega loc¢evanja socialnih skupin
predstavlja: 1) vecletna svinja rdece socialne skupine (F2+), ki je bila uplenjena z mladici
(FO, FO, MO) zelene socialne skupine; ii) vecletna svinja zelene socialne skupine (F2+), ki
je bila uplenjena na skrajnem juznem delu lovisca, precej dale¢ stran od drugih
predstavnikov njenega tropa (trije zgoraj omenjeni mladici zelene socialne skupine, ki so se
po izgubi vodnice tropa 0z. njihove matere (lans¢akinje; Slika 17) o€itno pridruzili drugi, tj.
rdeci skupini); iii) mladi¢ moskega spola (MO) zelene socialne skupine, ki je bil uplenjen na
obmocju severne modre socialne skupine oz. v blizini dveh lan$¢akov rdece skupine, kar
govori v prid prejs$nji ugotovitvi, da so se mladi¢i po smrti vodnice (zelene skupine)
pridruzili drugim skupinam, zelo verjetno tistim iz rdece skupine; ter (iv) mladi¢ moskega
spola (MO), ki si deli sorodstvene vezi z rdeco in zeleno socialno skupino in je bil odvzet v
blizini vecletne svinje rumene socialne skupine (F2+) na vzhodnem delu lovis¢a; ta mladic
genetsko neposredno potrjuje, da med rdeco in zeleno socialno skupino obstaja dlje Casa
trajajoca (tudi razmnoZevalna) povezava. Spolna in starostna struktura prepoznanih osebkov
po socialnih oz. sorodstveno povezanih skupinah je prikazana v Preglednici 11.

Preglednica 11: Spolna in starostna struktura divjih prasi¢ev po socialnih, sorodstveno povezanih skupinah.

Socialna skupina
Modra Rdeca Zelena Rumena Oranzna Vijoli¢na

Strukturni razred/spol M F M F M F M F M F M F
mladic¢i 14 9 4 2 3 4 1 / / 2 / /
enoletni 2 6 3 1 / 1 / 1 / / 1 1

dve- in vecletni 1 / 1 / 1 / 2 / / / /
Skupaj 32 11 9 4 2 2

3.4 Analiza sorodstvenih razmerij divjega prasica
3.4.1 StarSevstvo

Prepoznali smo 21 mozZnih starSevskih razmerij med analiziranimi osebki (n = 58), in sicer:
i) tri razmerja za dva potencialna oceta, od tega je bilo eno razmerje z >95 %
verjetnostjo (Preglednica 12);
i) 21 razmerij za devet potencialnih mater, od katerih je bilo 17 povezav z osmimi
materami zelo verjetnih, tj. z >95 % verjetnostjo (Preglednica 13).
Prepoznana starSevska razmerja o€e (lanS¢ak/starej$i mladi¢) — potomec s pripadajo€imi
podatki (spol, starost, datum odvzema in verjetnost povezave) so podani v Preglednici 12 in
prikazani na Sliki 17. Za samca (oznaki 17 — enoletni samec in 54 — starejs$i mladi¢), ki
pripadata modri socialni skupini, smo prepoznali tri potomce, in sicer z malo manjso
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verjetnostjo (>0,75) dva zelo mlada mladica moskega spola (51 in 49), odvzeta v juznem
delu lovis¢a, in z zelo veliko verjetnostjo (>0,95) enega mladi¢a Zenskega spola (53),

odvzetega v blizini enoletnega ocCeta (17) na severovzhodni strani lovisca.

Preglednica 12: Pregled potomcev divjih praSi¢ev in njihovih potencialnih odetov (lan$¢akov in starejsih
mladi¢ev). Prikazana so le sorodstvena razmerja z veliko zanesljivostjo, tj. verjetnostjo > 95% oziroma >75

%*.

Potomec Divji prasic - oce
Verjetnost
Oznaka Starost  Spol Datum Oznaka Starost Datum
53 0+ Z 7.03.2020 17 1+ 3.07.2019 0,997
51 0+ M 17.07.2020 54 0+ 1.04.2020 0,765*
49 0+ M 16.07.2020 54 -II- -II- 0,753

Preglednica 13: Pregled potomcev divjih prasi¢ev in njihovih potencialnih mater (lan$¢akinj in ve¢letnih svinj).
Prikazana so le sorodstvena razmerja z dovolj veliko zanesljivostjo, tj. verjetnostjo >95 % oziroma >75 %*.

Potomec Svinja/lans¢akinja - mati )
Oznaka Starost Spol Datum Oznaka Starost Datum Verjetnost
8 0+ V4 4.11.2018 7 4-5 21.10.2018 0,997
10 0+ Z 4.11.2018 7 -II- I 0,997
11 0+ M 22.12.2018 7 -II- -II- 0,997
36 2-3 Z 17.11.2019 7 -II- -|I- 0,832*
18 4 V4 12.07.2019 12 8+ 15.10.2017 1,000
25 0+ M 10.08.2019 19 1+ 18.07.2019 1,000
26 0+ M 16.08.2019 19 -II- -II- 1,000
27 0+ M 16.08.2019 19 -I- I 1,000
48 1+ Z 3.07.2020 19 -II- -II- 1,000
58 it 7 6.07.2020 19 [ e 1,000
15 0+ M 22.06.2019 20 1+ 19.07.2019 0,985
28 0+ 7 16.08.2019 20 -II- -II- 0,985
6 0+ Z 29.09.2018 23 2+ 1.08.2019 1,000
44 0+ M 9.12.2019 23 -II- -|I- 1,000
34 0+ Z 29.10.2019 35 1+ 7.11.2019 0,999
30 0+ V4 4.09.2019 36 2-3 17.11.2019 0,935
45 0+ M 25.12.2019 36 -II- -II- 0,935
51 0+ M 17.07.2020 58 1+ 6.07.2020 0,897*
37 0+ 7z 17.11.2019 21 2+ 25.07.2019 0,753*
38 0+ M 17.11.2019 21 -II- I 0,753*
39 0+ Z 17.11.2019 21 -II- -II- 0,753*
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Prepoznana starSevska razmerja mati (lan§¢akinja/starejSa svinja) — potomec s pripadajo¢imi
podatki (spol, starost, datum odvzema in verjetnost genetske povezave) so podani v
Preglednici 13 in prikazani na Sliki 17. Pri prepoznanih svinjah kot potencialnih materah,
17 ugotovljenih povezav nakazuje na zanesljivo starSevstvo (>0,95); Stiri starSevske
povezave so manj verjetne (>0,75), vsekakor pa smo potrdili, da gre za zagotove sorodstvene
povezave, saj sta dve razli¢ni analizi sorodnosti potrdili obstoj ozjega sorodstvenega
razmerja (Preglednica 13; Slika 15). Ena lans¢akinja (19), ki je pripadala modri socialni
skupini, je bila mati kar petim potomcem (trem mladicem moskega spola in dvema leto
kasneje polezenima lanScakinjama). Srednje stara svinja (7), ki je pripadala rdeci socialni
skupini, je bila mati Stirim potomcem (dvema mladicema Zenskega spola in enemu moskega
ter vecletni svinji). Z manjSo verjetnostjo, vendar vsekakor zanesljivo povezavo, je bila
prepoznana lanS¢akinja (21) iz zelene skupine kot potencialna mati trem potomcem (dvema
mladi¢ema Zenskega spola in enemu moskega). Ena lan$¢akinja (20) in ena mlada odrasla
svinja (23), ki sta pripadali modri socialni skupini, sta imeli v vzorcu po dva potomca
(mladi¢a moskega in zenskega spola). Prepoznali smo tudi tri potencialne matere s po enim
odvzetim potomcem: stara svinja (12) iz rumene socialne skupine, ki je bila verjetno mati
srednje stari svinji (18); lans¢akinja (35) iz rdece skupine je bila mati mladicu zenskega
spola; lans¢akinja (58) iz modre skupine pa mladi¢u moskega spola (Preglednica 13; Slika
17).
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Slika 17: Lokacije odvzema divjih prasiev s prepoznanimi starS§evskimi povezavami. Barvne ¢rte oznacujejo
materinsko, ¢rna pa ocetovsko povezavo. Prikazani so vsi sorodstveni odnosi z >75 % verjetnostjo. Barve
simbolov sovpadajo z barvo socialnih skupin, prepoznanih v analizi parnih primerjav.

3.4.2 (Pol)sestrstvo in (pol)bratstvo

Prepoznali smo Stiri zelo verjetne sestrske/bratske vezi, z veliko stopnjo zanesljivosti

oziroma verjetnostjo >90 % (

Slika 18; Preglednica 14), in sicer:

) med mladi¢ema Zenskega (10) in moskega spola (11) iz rdece socialne skupine;

i) med enoletno samico (48), ki je bila odvzeta leto kasneje od brata, tedaj Se mladica
moskega spola (26), iz modre socialne skupine;

iii)  med enoletnima svinjama (56 in 57) iz modre skupine;

Iv) med mladi¢ema Zenskega (22) in moskega spola (29) iz rumene skupine.
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Preglednica 14: Pregled bratskih in sestrskih vezi analiziranih divjih prasi¢ev. Prikazana so le sorodstvena

razmerja z zelo veliko zanesljivostjo, tj. verjetnostjo >90 %.

Bratje/sestre Bratje/sestre
Verjetnost
Oznaka  Starost  Spol Datum Oznaka  Starost  Spol Datum
10 0+ Z 4.11.2018 11 0+ M 22.12.2018 1,000
26 0+ M 16.08.2019 48 1+ Z 3.07.2020 1,000
56 1+ Z 7.05.2020 57 1 V4 27.04.2020 0,963
22 0+ Z 28.07.2019 29 0+ M 23.08.2019 0,915
A
MO
A 8 MO
LEGENDA
SIMBOLI  BARVE

O - samice O nenana mama'

A - samei () znana mama

— - bratje/sestre

- == - polbratje/polsestre

2 km

Slika 18: Lokacije odvzema divjih prasic¢ev, za katere smo ugotovili (pol)sestrske in (pol)bratske vezi. Polne

¢rte oznacujejo sestrstvo oz. bratstvo, ¢rtkane pa polsestrstvo oz. polbratstvo. Prikazani so vsi sorodstveni

odnosi z >90 % verjetnostjo.

Prepoznali smo tudi 17 zelo verjetnih polsestrskih oz. polbratskih vezi (>0,90), od katerih je
kar 15 z absolutno stopnjo zanesljivosti oz. z verjetnostjo 1,0. Identificirali smo osem legel
(. skupin mladicCev iste kohorte); podatki o starosti, spolu, datumu odvzema in verjetnosti
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odnosa posameznih zivali so navedeni v Preglednici 15, polsestrske in polbratske vezi pa so
prikazane na Sliki 18 in 19.

Preglednica 15: Pregled polbratskih in polsestrskih vezi analiziranih divjih prasi¢ev. Za nekatera legla je bila
prepoznana tudi potencialna mati. Prikazana so le sorodstvena razmerja z dovolj veliko zanesljivostjo, tj.
verjetnostjo >90 %.

Polbratje/polsestre Polbratje/polsestre ) Identificirana
Verjetnost -
Oznaka Starost Spol  Datum | Oznaka Starost Spol  Datum mati
8 0+ Z  4.01.2018 10 0+ 7 4112018 1,000 7
8 |- |- |- 11 0+ M 22122018 1,000 7
25 0+ M 10.08.2019 26 0+ M 16.08.2019 1,000 19
25 -I- -I- I 27 0+ M 16.08.2019 1,000 19
26 0+ M  16.08.2019 27 -II- -II- - 1,000 19
25 0+ M 10.08.2019 48 1+ Z 3.07.2020 1,000 19
26 0+ M  16.08.2019 48 |- |- - 1,000 19
27 0+ M  16.08.2019 48 - - - 1,000 19
25 0+ M 10.08.2019 58 1 Z 6.07.2020 1,000 19
26 0+ M  16.08.2019 58 -I- -I- - 1,000 19
27 0+ M  16.08.2019 58 -I- -I- - 1,000 19
15 0+ M 22.06.2019 28 0+ Z 16.08.2019 1,000 /
37 0+ 4 17.11.2019 38 0+ M 17.11.2019 1,000 21
38 0+ M 17.11.2019 39 0+ Z 17.11.2019 1,000 21
6 0+ z 29.09.2018 44 0+ M 9.12.2019 1,000 23
3 0+ Z 25.07.2018 52 2 M 8.09.2020 0,940 /
30 0+ Z 4.09.2019 45 0+ M 25.12.2019 0,933 36

3.4.3 Vecoletovstvo

Analizo vecoCetovstva smo izvedli posredno, preko prepoznavanja polsestrskih in
polbratskih vezi. Polsestrstvo ali polbratstvo definiramo kot skupino zivali, ki si deli zgolj
enega starSa. Identificirali smo pet od osmih legel (Preglednica 15), za katere smo
prepoznali, da si potomci znotraj legla delijo isto mater, ne pa tudi oba starSa, kar pomeni,
da so znotraj teh legel potomci razli¢nih oc¢etov (Preglednica 15; Slika 19).

Kot polsestre/polbratje, ki so si delili isto mater, so bili prepoznani:
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1) legla dveh mladicev zenskega (10 in 8) in moskega spola (11) rdece socialne
skupine, ki si delijo srednje staro mater (7);

i) leglo modre socialne skupine, ki ga sestavljajo trije mladi¢i moskega spola (25, 26
in 27) in dve, leto kasneje odvzeti, lanscakinji (48 in 58), s prepoznano Ze prej
polezeno lans¢akinjo (19) kot njihovo potencialno materjo;

i) leglo dveh mladicev Zenskega spola (37 in 39) in enega moskega spola (38)
zelene socialne skupine, ki si delijo mamo lan$¢akinjo (21);

Iv) mladi¢a Zenskega (6) in moskega spola (44) zelene socialne skupine (zaradi
laZjega loCevanja sta na Sliki 19 prikazana v roza barvi), ki si delita mlado odraslo
mater, odvzeto v najbolj juznem delu lovisca (23);

v) mladi¢a moskega (45) in Zenskega spola (30) iz rdeCe socialne skupine, ki si delita
mlado odraslo mater (36).
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Slika 19: Lokacije odvzema divjih prasicev, za katere smo potrdili pojav vecoCetovstva. Vsaka barva simbolov
predstavlja posamezno leglo. Barvne ¢rtkane Crte prikazujejo polsestrske oz. polbratske vezi, rdeca értkana Crta
pa njihove prepoznane potencialne matere. Prikazani so vsi sorodstveni odnosi z 90 % verjetnostjo.
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4 RAZPRAVA

4.1 Ekoloske, razmnoZevalne, socialne in prostorske znacilnosti srnjadi

Izmed 61 analiziranih osebkov srnjadi jih je bilo kar 28 udelezenih v starSevskih odnosih, in
sicer kot starsi pet srnjakov (36 % analiziranih) in Sest srn (60 %), kot potomci pa trije mladi
srnjaki (21 %), pet lans¢akov (45 %), Stirje mladi¢i moskega spola (40 %) in pet mladiev
zenskega spola (45 %), kar potrjuje relativno visoko stopnjo sorodnosti med osebki
preucevane populacije. V sorodstvenih (starSevskih) razmerjih ni bila prepoznana nobena
mladica ali odrasla srna (Slika 14), kar je lahko posledica manjSega Stevila v vzorec
vkljucenih osebkov teh dveh demografskih razredov. Oba starSa smo dolocili le za enega
lani¢aka (P6). Ceprav je mnogo sorodstvenih razmerij ostalo spregledanih, saj analiza
sorodstvenih razmerij s pomocjo programa Cervus 3.0 omogoca preucevanje le ozjih
sorodstvenih razmerij, pa velika intenzivnost vzor¢enja oz. vklju¢enost kar 73 % vse odvzete
srnjadi v preucevanem obdobju, vendarle omogoca pridobitev nekaterih informacij,
povezanih z ekoloskimi znacilnostmi vrste in znaki zivljenjskih strategij, kot je, npr.,
razmnozevalni potencial in prostorski vzorci posameznih osebkov in populacije (povzeto po
Boncina in sod. 2019).

4.1.1 Opazeni prostorski vzorci srnjadi

Srnjad velja za teritorialno vrsto (Vanpé in sod. 2008, 2009), pri kateri velikost zZivljenjskega
okoliSa odraslih osebkov le redko presega povprecne vrednosti 23 ha pri srnah in 16 ha pri
srnjakih (Lovari in sod. 2017); najvecja dokumentirana velikost Zivljenjskega okoliSa meri
100-200 ha (poenostavljeno, 200 ha veliko obmoc¢je meri 1 x 2 km) (Hewison in sod. 1998;
Liberg in sod. 1998). Zaradi teritorialnega vedenja in praviloma kratkih dnevnih in sezonskih
premikov/selitev srnjadi (ibid.) lahko privzamemo, da lokacija odvzema dolo¢enega osebka
dobro odraza obmocje njegovega Zzivljenjskega okoliSa. Z zdruzevanjem prostorskih
podatkov (lokacije odvzema srnjadi) in identificiranih sorodstvenih odnosov (Poglavje 3.2)
smo pridobili vpogled v nekatere prostorske znacilnosti te vrste pri nas. Lokacije odvzema
identificiranih starSev (srn in srnjakov) in njihovih potencialnih potomcev ter oddaljenosti
med njimi so prikazane na Sliki 14 (povzeto po Bon¢ina in sod. 2019).

A. Teritorialnost starejSih srnjakov in oddaljenost enoletnih srnjakov od

identificiranih ocetov

Lokacije odvzema potomcev, tako enoletnih srnjakov — lans¢akov kot mladi¢ev obeh spolov,
so bile precej oddaljene od krajev odvzema njihovih identificiranih o¢etov — srnjakov (Slika
14), in sicer:
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) za lans¢ake (P1, P2 in P6) so zra¢ne razdalje lokacij odvzema od krajev odvzema
njihovih ocetov (v nadaljevanju: razdalja) presegle 6 do 7 km;

i) za mladi¢a P3 je razdalja merila 4,5 km, razdalji drugih dveh (P4, P5) pa med
5,5kmin 6,5 km.

Tako velika opaZena oddaljenost potomcev od srnjakov —ocetov bistveno presega
povpreéno velikost Zivljenjskega okolisa, ki za srnjake v povpre¢ju meri 16 ha (Lovari in
sod. 2017). Opazene vecje razdalje potomcev moskega spola od ocetov lahko razlozimo s
teritorialno razmnoZzevalno strategijo odraslih srnjakov (Pagon in sod. 2017). Ti so obi¢ajno
teritorialni in prostorsko navezani le na obmocje Zivljenjskega prostora, ki ga osvojijo med
t. i. natalno disperzijo (obdobjem iskanja in vzpostavljanja novega teritorija stran od
starSevskega teritorija) in med obdobjem parjenja (Melis in sod. 2004). Teritorialno vedenje
zlasti starej$ih srnjakov je najbolj izrazito med marcem in avgustom oz. med vzpostavitvijo
razmnozevalnih teritorijev in obdobjem parjenja (Liberg in sod. 1998). V tem Casu srnjaki
vzpostavljen teritorij aktivno branijo in ga praviloma ne zapuscajo vse do poznega poletja;
teritorialno obdobje evropskih populacij srnjadi traja obi¢ajno med marcem in avgustom
(Krze in sod. 2000; Liberg in sod. 1998; Sempéré in sod. 1996). V tem ¢asu srnjaki izraZajo
mocno teritorialno vedenje, ki zajema: i) spremembo prostorskih vzorcev oz. daljSe
razmnozevalne disperzije srnjakov (Aiello in sod. 2013); ii) znacilno oglasanje, tj. bavkanje
(Reby in sod. 1999); iii) markiranje razmnozevalnega teritorija (Johansson in Liberg 1996);
ter iv) agresivno vedenje do ostalih samcev (Hoem in sod. 2007). Agresivno vedenje, Ki
vkljucuje odganjanje in borbe z rogovji (predvsem med teritorialnimi samci ob prisotnosti
srn; Hoem in sod. 2007), je prvenstveno usmerjeno proti drugim odraslim srnjakom v
zgodnjem obdobju vzpostavljanja teritorijev (marec — junij), pa tudi proti juvenilnim oz.
spolno $e nezrelim osebkom — lanséakom (Van Moorter in sod. 2008). Srnjaki so obic¢ajno
bolj agresivni do lan$¢akov z dalj$im rogovjem, saj je dolzina $il v pozitivni soodvisnosti z
velikostjo mod, zato je velikost rogovja lans€¢akov kazalnik, ki opredeljuje potencialne
razmnozevalno konkurenénejse teritorialne srnjake (Wahlstrom 1994). Enoletni srnjaki
zaradi moc¢ne teritorialnosti odraslih srnjakov obicajno ne sodelujejo pri parjenju (Liberg in
sod. 1998) in se pogosto podajo na mladostno disperzijo (Van Moorter in sod. 2008), v
skrajnem primeru tudi ve¢ kot 100 km dale¢ (Wahlstrom 1994; Wahlstrém in Liberg 1995).

Disperzija lans¢akov, ki so v svojem drugem letu Zivljenja v obdobju spolnega dozorevanja
in predstavljajo potencialne tekmece za parjenje odraslim, starej$im srnjakom (Melis in sod.
2005), je lahko vzrok za relativno velike oddaljenosti le-teh od ocetov. Vendar prostorski
premiki, povezani z disperzijo, ne morejo pojasniti podobno velikih oddaljenosti (4,5—
6,5 km) mladi¢ev od ocetov, saj so v jesenskem cCasu mladi¢i Se tesno povezani s
srnami — materami in ne zapuscajo obmocij, kjer so bili polezeni (Hewison in sod., 1998;
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Krze, 2000). Velike oddaljenosti lokacij odvzema mladi¢ev od odvzema ocetov lahko
pojasnimo z drugo prostorsko znacilnostjo, t. i. paritvenimi izleti srn (Bonéina in sod. 2019).

B. Daljsi, paritveni izleti srn v Casu razmnoZevanja

V obdobju parjenja, ko srnjaki branijo svoje teritorije, se srne pogosto odpravijo na daljse
paritvene izlete izven svojih zivljenjskih okoliSev, kamor se nato vrnejo takoj po oploditvi
(Bocci in sod. 2013; Debeffe in sod. 2014; Lovari in sod. 2008). Zato so lahko mladici
polezeni tudi dale¢ stran od ocetov, v samo nekaj 10 ha velikem obmocju poleganja oz.
teritoriju matere pa nato zivijo vse do mladostne disperzije in so zato v jesenskem casu oz.
pred tvorbo zimskih tropov praviloma zelo oddaljeni od srnjakov — ocetov, kar potrjujejo
tudi nasi rezultati (Slika 14; povzeto po Bon¢ina in sod. 2019).

Studije prostorske distribucije srn kaZejo, da se srne najpogosteje parijo s samci, s katerimi
si delijo teritorije; kljub temu pa doloCene samice povecajo svoje obmocje aktivnosti v ¢asu
parjenja. Daljsi paritveni izleti srn predstavljajo alternativno razmnozevalno strategijo srn;
v poletnem casu se tako Stevilne srne (tudi do 66 % iz dolo¢ene populacije) lahko odpravijo
tudi do 4,5 km od svojih teritorijev (Richard in sod. 2008). Lovari in sod. 2008 so dokazali,
da je prvotni namen paritvenih izletov srn v ¢asu razmnozevalnega obdobja predvsem
iskanje dostopnega paritvenega partnerja in ne iskanje najboljSega potencialnega samca za
parjenje. Daljsi paritveni izleti so negativno korelirani s populacijsko gostoto; najpogosteje
se na daljSe izlete odpravijo srne, ki Zivijo v obmoc¢ju nizke populacijske gostote, po vsej
verjetnosti zaradi manj dostopnih samcev za parjenje v svojem domacem Zivljenjskem
okolisu (Bocci in sod. 2013), kar bi lahko bil potencialen razlog opaZenih oddaljenosti
mladi¢ev od verjetnih ocetov tudi v nai $tudiji. Daljsi paritveni izleti srn imajo tudi
pomembno genetsko ozadje, saj s prostorskimi premiki in iskanjem partnerjev na daljSih
razdaljah zmanjSujejo verjetnost parjenja v sorodstvu in prispevajo k povecanju genetske
pestrosti populacije v domacem okolisu (Debeffe in sod. 2014).

C. Prostorsko-razmnoZevalna strategija srn: prostorska navezanost in teritorialnost v

Casu poleganja

Pri oddaljenosti potomcev od srn —mater je slika precej drugacna (Slika 14). Vecina
potomcev (P7, P9-P12, P16, P18) je bila odvzetih na oddaljenosti <1-2 km od lokacije
odvzema srne — matere. To lahko razlozimo s prostorsko-razmnozevalno strategijo srn v
Zasu poleganja mladi¢ev. Ceprav je za srne znadilno manj izrazito teritorialno vedenje od
srnjakov (Chapman in sod. 1993; Lamberti in sod. 2006), pa v ¢asu razmnozevanja (julij—
avgust) in poleganja mladiCev (maj—junij) izrazajo mocno prostorsko navezanost
posameznem Zzivljenjskemu okolisu (Danilkin in Hewison 1996; Lamberti in sod. 2006;
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Nilsen in sod. 2004; Wahlstrom in Liberg, 1995). V tem casu se srne z mladici izolirajo in
plenjenja mladicev in minimizacijo motenj v okoliSu. V ¢asu laktacije (dojenja) srna mladice
pusti v odprtih habitatih z gosto vegetacijo (Bongi in sod. 2008), kjer ostanejo skriti; poleg
kraj$ih obiskov z namenom dojenja (3 — 7-krat na dan) mladi¢i ostanejo izolirani in skriti do
6-8 tednov starosti, matere pa so od njih distancirane, vendar so v neposredni blizini
(Monestier in sod. 2015). Tako so opazene agresivnost srn v Casu laktacije in krajsi dnevni
premiki srn, povezani s povecanim prezivetjem potomcev v fazi skrivanja v odprtih habitatih
(Panzacchi in sod. 2010). V tem ¢asu si mladici (nekje do prvega leta zivljenja) popolnoma
delijo obmocje aktivnosti z Zivljenjskim okoliSem matere (angl. maternal home range). V
starosti priblizno enega leta pa se od njih lo¢ijo: lahko Se naprej Zivijo v blizini in se obmocja
srn — mater in enoletnih osebkov prekrivajo ali pa se slednji med disperzijo odselijo v druga,
bolj ali manj oddaljena obmocja (Coulon in sod. 2006). Pogosto sicer ostanejo v blizini
okolisa matere, a se premaknejo v habitate slabse kakovosti, kar je posledica teritorialnega
vedenja starejsih srn (Gaillard in sod. 2008; VVan Moorter in sod. 2008).

Izjema sta dva mladi¢a zenskega spola, ki sta bila odvzeta na vecji oddaljenosti od mater, a
je bila v obeh primerih zelo specifi¢na situacija. Skupaj z mladicem zenskega spola (P16) je
bila 3. 9. 2019 odstreljena v hribovitem oz. zahodnem delu loviséa zelo shirana srna (M5) z
vidnimi bolezenskimi znaki (driskavost, shiranost, telesna masa z glavo in nogami 10,5 kg);
drugi mladi¢ (P17) pa je bil mesec kasneje (19. 10. 2019) odstreljen ve¢ kot 6 km stran na
juznem, ravninskem delu lovi§¢a. Po izgubi matere se je o€itno mladi¢ premaknil dale¢ od
obmocja poleganja. Tudi v drugem primeru je bila srna (M4) odstreljena v zadnjem stadiju
pred smrtjo (shirana, driskava in anemicna; izredni odstrel izveden 17. 2. 2018), le da je bil
v tem primeru njen mladi¢ iz preteklega leta (P14) odstreljen 3. 9. 2017 na severozahodnem
delu lovisca, ve¢ kot 5 km stran od kasnejSega odvzema matere. V obeh primerih je Slo za
zanimive vzro¢no-posledi¢ne dejavnike, ki kazejo, da je za razumevanje prostorskih
premikov osebkov poleg splosnih znacilnosti vrste treba upostevati tudi individualne
dejavnike, kot je npr. sprememba 0z. odstopanje v prostorskih vzorcih srnjadi zaradi
razli¢nih dejavnikov (npr. bolezni), za kar je predpogoj dostop do celostnih podatkov in
razumevanje le-teh. Na vecji oddaljenosti (8 km) od srne — matere (M2) je bil 1. 5. 2017
odvzet tudi lansc¢ak (P6), ki se je tedaj na lokaciji odvzema pojavil skupaj s Se dvema
enoletnima srnjakoma (Bon¢ina in sod. 2019), kar lahko pojasnimo z znano mladostno
disperzijo samcev v obdobju spolnega dozorevanja, ko enoletni osebki prepotujejo tudi
daljSe razdalje (Van Moorter in sod. 2008; Wahlstrom in Liberg 1995).

Ugotovljena blizina lokacij odvzema srn—mater in verjetnih potomcev (predvsem
mladic¢ev) poleg kontrolne genotipizacije zarodkov in njihovih mater (Poglavje 2.4.1)
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dodatno potrjuje zanesljivost uporabljene metode za doloCitev sorodstvenih (starSevskih)
razmerij srnjadi (Bon¢ina in sod. 2019).

D. Spolne razlike v casu mladostne disperzije srnjadi

Daljsi prostorski premiki, ki lahko presegajo razdaljo tudi ve¢ 10 km od starSevskega
zivljenjskega okolisa (Téth in sod. 2010, 2016), so znacilni predvsem za enoletno srnjad v
casu mladostne disperzije (Rossi in sod. 2003). Stopnja mladostne disperzije srnjadi, .
delez juvenilnih osebkov, ki se odseli, je med 20 % in 95 % in je predvsem odvisna od Stevila
mladi¢ev, populacijske gostote ter kakovosti habitata (Van Moorter in sod. 2008). Ceprav je
znano, da se ekstremno dale¢ odseljujejo predvsem lans¢aki (Wahlstrom 1994; Wahlstrom
in Liberg 1995), pa v splosnem dolZina mladostne disperzije oz. oddaljenost drugotnega
Zivljenjskega okolisa od obmogja kotitve ni spolno pogojena (Coulon in sod. 2006), temved
je odvisna od populacijskih in okoljskih dejavnikov, kot so populacijska gostota v domacem
okolisu, koli¢ina dostopnih virov ter prisotnosti teritorialnih srnjakov v neposredni blizini
(Biosa in sod. 2015; Coulon in sod. 2006; Gaillard in sod. 2008). V nasi $tudiji smo potrdili,
da so lokacije genotipiziranih lans¢akov (n = 11), za katere smo prepoznali starSevske
povezave (n = 3), v ve€ini primerov (npr. P1 in P17) ve¢ kot 67 km oddaljeni od odvzema
potrjenih ocetov (O1 in O5) in matere (M2), kar nakazuje obstoj mladostne disperzije
samcev v preucevani populaciji. V Studijo smo poleg enajstih enoletnih srnjakov vkljucili
tudi pet enoletnih srn, za katere nismo prepoznali nobene sorodstvene povezave s
potencialnimi materami — srnami ali oceti — srnjaki. Zato nismo mogli opredeliti, ali imajo
enoletne srne (mladice) manjSe disperzijske razdalje od enoletnih srnjakov (lan§¢akov)
(povzeto po Boncina in sod. 2019). V sploSnem pa so za mladice bolj kot disperzija znacilne
krajSe sezonske migracije, ko spomladi zapustijo obmocje poleganja, a se vanj jeseni vrnejo
(Dingle in Alistair 2007).

4.1.2 Genetska povezanost srnjadi v modelnem loviScu

Predhodna prostorska analiza genetske strukturiranosti srnjadi v lovis¢u Oljka, ki je bila
izvedena v letu 2018 na primerljivem vzorcu (n = 74), je pokazala delno strukturiranost
populacije na zahodno in vzhodno stran lovis¢a (Slika 20), z nakazanim vplivom prostorskih
pregrad: reke Pake, ZelezniSke proge in antropogene oz. polurbane krajine v ravninskem delu
lovis$¢a (Buzan in sod. 2019a, b; Sternad, 2018). Osebki meSane skupine so bili enakomerno
porazdeljeni po celotnem loviscu, osebki skupine S1 (rdec¢e obarvani) so bili prisotni le v
revirjih Skorno (severozahodni del lovisca) in Veliki Vrh (severovzhodni del), osebki
skupine S2 (zeleno obarvani) pa samo severno od naselja Gorenje in magistralne ceste
Velenje-Mozirje. Razporeditev osebkov po genetskih skupinah je pokazala omejen, a
vendarle prisoten barierni ucinek reke Pake in magistralne ceste na genetski pretok
populacije srnjadi v lovis¢u Oljka (Sternad 2018).
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Slika 20: Genetska strukturiranost srnjadi v lovi§¢u Oljka v tri prepoznane genotipe (S1 — rdeCe, S2 — zelene
in me$ana skupina — rumene) (prirejeno po Sternad 2018).

Za razliko od teh preliminarnih raziskav naSa Studija oz. prostorski prikaz sorodstvenih
povezav srnjadi (Slika 14) nakazuje, da se sicer sorodni osebki grupirajo na eni ali drugi
strani barier (severovzhodna vs. jugozahodna skupina), vendar pa je analiza sorodstvenih
razmerij potrdila genski pretok oz. prehajanje sorodnih osebkov (starSev in potomcev). Tako
so bili Ze opisan, z boleznijo povezan par M4—P14 (potomec srnica) ter pari O1-P1, 02—P2,
O5-P6 in M2—-P6 najdeni preko prostorskih barier (reke in ostalih) na obeh straneh lovisca
(povzeto po Boncina in sod. 2019). V vseh teh primerih so prek krajinskih barier presli
lanscaki, kar kaze na velik pomen natalne disperzije za pretok genov (Coulon in sod. 2004),
posledi¢no pa tudi na potrebo po zelo premisljenem poseganju med juvenilne samce —
mladice in lans¢ake (Pokorny 2000).

4.1.3 Opazene spolno pogojene razmnoZevalne lastnosti srnjadi

V relativnem smislu je bilo kot verjetnih starSev prepoznanih skoraj za polovico manj
srnjakov — ocetov kot srn — mater (36 % vs. 60 %), kar seveda velja v povezavi s potomci,
ki smo jih zajeli v vzorec. Srnjaki bi seveda lahko imeli na preu¢evanem obmocju veliko
vecje Stevilo potomcev, vendar jih v vzorec morda nismo uspeli zajeti. Kljub temu so te
razlike v stopnji prepoznavnosti sorodnosti po razlicnih spolih indikativne; ob manjSem
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Stevilu analiziranih srn v primerjavi s srnjaki, a ve¢jem Stevilu potrjenih starSevstev zanje,
lahko predpostavljamo, da je razmnoZzevalni potencial srn zelo velik. To potrjujejo tudi
domace raziskave plodnosti srn: v povpre¢ju lahko imajo odrasle srne vsako leto skoraj dva
mladica v leglu (FlajSman in sod. 2017a, 2018), velikost legla pa je v pozitivni povezavi s
starostjo in telesno maso srn — starejse in teZje samice imajo praviloma vecja legla (Flajsman
in sod. 2017a,b). Zdi se, da je razmnozevalni potencial samic precej vecji od samcev, za
katere je paritveni uspeh odvisen od Stevilnih dejavnikov (zbrano v Andersen in sod. 1998).
Zaradi krajSe zivljenjske dobe srnjakov v primerjavi s srnami, ki je poleg vecjega lovnega
pritiska (Pokorny 2009) tudi posledica drugacne zivljenjske strategije, je za srnjake znacilno
veliko hitrej$e obrabljanje zobovja (Heye 2006); tako ima posamezen srnjak v povprecju
manjsi vsezivljenjski paritveni uspeh oz. manjse Stevilo potomcev, na katere prenaSa svoje
gene. Zaradi tega je zelo pomembno, da z upravljavskimi ukrepi skrbimo za ustrezno (dovolj
veliko) zastopanost starejSih srnjakov v populaciji, za katere se tudi na podlagi naSih
rezultatov zdi, da imajo precej ve¢ji razmnoZevalni potencial kakor mlajsi (povzeto po
Boncina in sod. 2019).

4.2 RazmnoZevalne, socialne in prostorske znacilnosti divjega prasica

Divji prasic je dolgo veljal za neteritorialno vrsto (Allwin in sod. 2016; Keuling in sod.
2005), saj lahko velikost zivljenjskega okoliSa samcev presega tudi vec¢ sto hektarjev (npr.
Hartley in sod. 2014), dnevni premiki odraslih merjascev pa lahko presezejo tudi ve¢ 10 km
na dan (Janoska in sod. 2018). Kljub temu so nedavne molekularne in telemetrijske raziskave
razkrile, da lahko divji prasi¢i odrazajo tudi mocno teritorialno vedenje, Zivljenjski okolisi
razli¢nih socialnih oz. sorodstveno povezanih skupin pa se pogosto prekrivajo. To velja
predvsem za t.i. »druzinske« skupine, ki jih vodijo dominantne veCletne svinje ali
lans¢akinje (Podgorski in sod. 2014a; Sparklin in sod. 2009). Zaradi tega in praviloma
kratkih dnevnih potovalnih razdalj samic, ki obi¢ajno ne zaidejo iz nekaj 10 ha velikega
obmocja (Russo in sod. 2010), lahko privzamemo, da lokacije odvzema divjih prasicev dokaj
dobro odrazajo obmocje njihovega Zivljenjskega okolisa.

4.2.1 Kompleksnost socialne strukture in genetska povezanost divjega prasica

Divji prasi¢i so socialne Zivali, ki Zivijo v socialnih skupinah oz. tropih (angl. sounders).
Dolgo je veljalo, da temelj osnovne socialne organizacije divjih praSicev predstavljajo
filopatricne odrasle svinje, za katere je znaCilen fakultativni kooperativni nacin
razmnozevanja'; Briedermann (1986) je opredelil, da osnovno socialno skupino (tj.
»druzinsko« skupino) predstavlja matrilinealna/matriarhalna skupina, ki jo sestavljajo ena

ali ve¢ sorodstveno povezanih samic z eno ali ve¢ kohort njenih/njihovih potomcev; samci

! Naéin reproduktivne strategije, pri kateri za skrb mladic¢ev skrbi celotna socialna skupina, ne le mati.
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pa vecinoma zivijo solitarno zivljenje, skupinam se pridruzijo le v ¢asu razmnoZevanja
(Allwin in sod. 2016; Fernandez-Llario 2005).

Razvoj molekularno-genetskin analiz je omogocil boljSe poznavanje socialne
organiziranosti divjih prasi¢ev; te so potrdile, da poleg osnovne socialne skupine (po
Briedmann 1986) obstaja §e mnogo tipov socialnih skupin, ki jih lahko sestavljajo:

) posamezne odrasle zivali; posamezne subadultne zivali;

i) skupine subadultnih zivali,

11)) mesane skupine odraslih in subadultnih zivali;

iv) druZzinska skupina z eno odraslo svinjo in njenimi mladici;

V) razSirjena skupina, ki zajema odrasle z mladici in subadultnimi Zivalmi;
vi) solitarno ziveci posamezni mladici;

vii) skupine s subadultnimi osebki in mladi¢i (Allwin in sod., 2016).

S pomocjo genotipizacije analiziranih zivali smo dolocili socialne skupine, tj. skupine v
ozjem sorodstvu (Slika 15) in daljnem sorodstvu (Slika 16). Glede na prostorske in ¢asovne
podatke odvzema osebkov ter analize sorodnosti socialnih skupin smo v analizirani
populaciji prepoznali ve¢ razli¢nih tipov socialnih skupin:
i) razSirjeno pretezno modro socialno skupino na severnem delu lovisca, ki
zajema tako odrasle samice z mladic¢i kot subadultne osebke;
i) skupino s subadultnimi osebki in mladi¢i (juzna pretezno modra socialna
skupina);
iii) skupino z odraslo svinjo in mladi¢i (zahodna skupina treh osebkov, z odraslo
svinjo rumene socialne skupine z mladi¢em rdeco-zelene socialne skupine);
iv) nekaj solitarnih Zivali (npr. posamezna subadultna samica modre socialne
skupine v severnem delu lovi$¢a, odrasla samica zelene socialne skupine na
najjuznejSem delu lovis¢a, posamezna mladi¢a oranzne socialne skupine);
V) skupino subadultnih samic modre socialne skupine na severozahodnem delu

lovisca.

Tudi naSa raziskava je pokazala, da je socialna organizacija divjih praSicev veliko
kompleksnejsa, kot je bila sprva opisana (npr. Briedermann 1986), saj se struktura socialnih
skupin lahko moc¢no razlikuje v prostoru in ¢asu in je odvisna od Stevilnih dejavnikov (npr.
intenzitete lovnega napora, populacijske gostote in kakovosti habitata). Kljub temu, da so
bioloske in ekoloske znacilnosti te pomembne lovne vrste precej dobro raziskane, pa je
ucinek sorodnosti 0z. sorodstvenih odnosov na oblikovanje socialne organiziranosti divjega
prasica Se vedno slabo poznan (Podgorski in sod. 2014b). Nekatere raziskave potrjujejo, da
s prostorsko blizino naras¢a stopnja sorodnosti med svinjami, kar potrjuje strogo
matrilinealno urejenost socialnih skupin, tj. centralno urejenost sorodstveno povezanih zivali
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okoli dominantnejsih, sorodstveno povezanih svinj (Poteaux in sod. 2009). Nasprotno druge
raziskave kaZejo na nizko stopnjo sorodnosti zivali, ki tvorijo socialne skupine, neobstoj
povezave med genetsko povezanostjo in prostorsko oddaljenostjo, ter pogoste asociacije
socialnih skupin, ki jih tvorijo nesorodne samice, kar pri¢a o ne nujni strogi matrilinealni
organiziranosti divjih prasic¢ev (lacolina in sod. 2009). TakSne spremenjenje socialne
skupine, ki jih pogosto tvorijo nesorodni osebki, so lahko posledica antropogenih dejavnikov
in jih lahko opazimo predvsem v obmocjih z visoko intenziteto lova, drugih antropogenih
motenj ter visoko stopnjo plenjenja s strani volkov; ti dejavniki po vsej verjetnosti vplivajo
na spremembo obicajne socialne organiziranosti divjih prasicev (ibid.).

Tudi v nasi raziskavi smo v posameznih socialnih skupinah prepoznali osebke, ki niso
izrazali nobene sorodstvene povezave z drugimi socialnimi skupinami (Slika 16 in 17).
TakSen primer so, npr., mladi¢i zelene socialne skupine (37, 39 — FO; 38 — MO0), ki so bili
skupaj z vecletno svinjo rdece socialne skupine (36) odvzeti hkrati (17. 11. 2019) v ForStu v
bliZini regionalne ceste Letu§ — Smartno ob Paki, njihova mama (21; F1) iz zelene socialne
skupine pa je bila povozena 2 km vzhodno (pri Hrasanu) nekaj mesecev prej, dne 25. 7. 2019
(Slika 16 in 17). Se en tak$en primer je mladic iz te iste zelene socialne skupine (44; MO),
Ki je bil 9. 12. 2019 odvzet na obmo¢ju prevladujocée prostorske razsirjenosti modre socialne
skupine na severnem delu lovi§¢a (na krmis€u pri Poprasku), njegova mati — vecletna odrasla
svinja (23) pa je bila uplenjena par mesecev prej (1. 8. 2019) na najjuznejSem delu lovisca,
ob Savinji pri Obuju (Slika 16 in 17). To lahko pojasnimo s tem, da ko so bile uplenjene dve
matere iz zelene socialne skupine, tj. lanS¢akinja (21) in vecCletna odrasla svinja (23), so se
njihovi mladici pridruzili drugim socialnim skupinam. Da so jih le-te sprejele v trope, ki so
jih vodile z njimi nesorodne odrasle svinje (npr. 36), dokazujejo prostorski in ¢asovni
podatki socasnega odvzema svinje 36 (rdeca socialna skupina) in mladi¢ev 37, 38 in 39
(zelena skupina) (Slika 16 in 17; Preglednica 13). Posvojitev mladicev s strani drugih svinj
v primeru smrti matere je pri divjih prasicih precej pogost fenomen, ki osebkom omogoca
vecjo verjetnost prezivetja (Tack 2018).

Nasa raziskava potrjuje tako obstoj mo¢ne matrilinealne ureditve socialnih skupin, saj je bila
vecina prepoznanih potomcev (mladicev), odvzetih skupaj na bliznjih lokacijah odvzema
njihovih prepoznanih mater (svinj); potrjuje pa tudi kompleksnost socialne ureditve in ne
nujno sorodstveno povezano socialno organiziranosti tropov, kar bi lahko bila posledica
intenzivnega izvajanja odstrela in drugih antropogenih motenj (prisotnosti prostorskih
barier, hrupa, Sportnih dejavnosti, itd.), kot so opisali lacolina in sod. (2009).

Na prvi vidik kaze dejstvo, da se socialne skupine preucevane populacije delno genetsko oz.
prostorsko strukturirajo/lo¢ujejo na vzhodno (razli¢ne socialne skupine) in zahodno stran
lovi$¢a (modra socialna skupina; Slika 16) 0z. da na delno genetsko strukturiranost zmerno
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vpliva obstoj potencialnih prostorskih barier (npr. reka Paka, Zzelezniski tiri in magistralna
cesta ter naselja vzdolz njih). Vendar pa je podrobnejSa analiza sorodstvenih razmerij
(identifikacija starSevskih, bratskih in sestrskih vezi; Slika 17) potrdila povezavo oz.
prehajanje sorodnih osebkov: npr. enoletna svinja modre socialne skupine (19) je bila
odvzeta na skrajnem severozahodnem delu lovis¢a, njeni potomci (mladic¢i Zenskega spola)
pa so bili odvzeti na drugi strani omenjenih prostorskih barier, 3 km stran na severnem delu
lovisca, drugi potomci (mladi¢i moskega spola) pa celo ve¢ kot 8 km stran na skrajnem
juznem delu lovis¢a. Se en primer oddaljene povezave med sorodnimi osebki predstavlja
vecletna svinja — mati (7), ki je bila odvzeta na najbolj zahodnem delu lovis¢a Oljka, njeni
potomci (mladi¢i zenskega in moskega spola) pa so bili odvzeti od 3 do 7 km stran na
severnem in zahodnem delu lovisca, kar pri¢a o Ze znanih daljSih natalnih disperzijah divjih
prasicev med mladostnim obdobjem iskanja novih zivljenjskih okoliSev stran od starSevskih
(Allwin in sod. 2016; Gaston in sod. 2011) ter o pomembnosti mladostne disperzije za
ohranjanje visoke genetske pestrosti populacij (Ronce 2007; Saastamoinen in sod. 2018).

4.2.2 OpaZene prostorske znacilnosti: prostorska zvestoba svinj, bliZina mladicev
starSevskemu teritoriju in spolno pogojena natalna disperzija

Lokacije odvzema starSev (svinj/lan$¢akinj in lan§¢akov) in njihovih prepoznanih potomcev
(mladi¢i obeh spolov, lans¢akov/lans¢akinj in vecletnih svinj) so prikazane na Sliki 17. Z
nje je razvidno, da so bile lokacije odvzema potomcev ve¢inoma tako v primeru mladi¢ev
obeh spolov in lans¢akinj/lanS¢akov oddaljene <3 km od lokacije odvzema njihovih mater.
To lahko razloZimo z osnovnimi bioloskimi in reproduktivnimi lastnosti divjih prasicev. Po
skotitvi mladicev ostane svinja z njimi v ¢asu dojenja in je izolirana od socialne skupine, kar
obicajno traja do nekaj mesecev starosti mladicev (Tack 2018), o Cemer pricajo tudi lokacije
odvzema mladiéev v neposredni blizini odvzema njihovih potrjenih mater (Slika 17). Svinje
imajo v Casu poleganja in skrbi za mladic¢e zelo majhen Zivljenjski okolis; ta meri obi¢ajno
do starosti mladi¢ev priblizno treh tednov le nekaj ha (Allwin in sod. 2016). Po koncu
dojenja se pridruzijo svinji tudi ostale svinje (lahko s svojimi potomci), ki so obicajno
sorodstveno povezane in formirajo stabilno matrilinealno skupino, ki ostane povezana do
novega razmnozevalnega obdobja, ko se socialni skupini pridruzijo samci (zbrano v Allwin
in sod. 2016; Tack in sod. 2018). Ko mladi¢i Zenskega spola dolo¢ene socialne skupine
doseZejo spolno zrelost, se obi¢ajno za¢nejo razmnoZzevati ter ostanejo znotraj ali v blizini
matrilinealne skupine, v kateri so se skotili (Kaminski in sod. 2005; Tack in sod. 2018). Zato
samice pogosto odrazajo dolgoro¢no zvestobo manjSemu Zzivljenjskemu okoliSu in imajo
pogosto prekrivajoce zivljenjske okolise (Boitani in sod. 1994; Podgorski in sod. 2014b;
Sparklin in sod. 2009; Spitz in Janeaiu 1990).

Ker smo na relativno majhnem obmocju identificirali sorodstveno (ozko in daljno)
povezane samice (Slika 15 in 16), z nadaljnjo analizo starSevskih sorodnih odnosov pa tudi
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blizino njihovih potomcev (Slika 17), smo tudi v nasem primeru potrdili obstoj prostorske
navezanosti samic na relativno majhne zivljenjske okoliSe. Vec¢ina samic torej ostane blizu
svoje socialne skupine, le 20 % se jih odpravi na mladostno disperzijo (Kaminski in sod.
2005); pogosto oblikujejo samice tudi nove socialne skupine s svojimi sestrami, v neposredni
blizini natalne skupine. To velja po vsej verjetnosti tudi za lanScakinji (48 in 58), ustreljeni
julija 2020, ki sta bili uplenjeni priblizno 3 km stran od njune matere (19; F1), kljub temu,
da je bila ta uplenjena zelo kmalu po njunem rojstvu (18. 7. 2019). To posredno nakazuje na
znacilno manjse zivljenjske okolise svinj, ki so lahko tudi od 2,5- do 4-krat manjsi v
primerjavi z zivljenjskimi okoli$i merjascev (Choquenot in sod. 1997; Gaston in sod 2008;
Singer in sod. 1981; Sterner in sod. 1990) ter prekrivajoce Zivljenjske okolise sorodstveno
povezanih samic.

Nekaj mladicev pa je bilo kljub temu odvzetih ve¢ kot 6 km od lokacije odvzema njihovih
mater: 1) mladi¢a moskega (44) in zenskega spola (6) od vecletne svinje (23); ii) trije mladici
moskega spola (25, 26 in 27) od matere lanscakinje (19); iii) mladi¢a moskega (45) in
zenskega spola (30) od vecletne svinje (7). Za vse te mladice je bila njihova mati uplenjena
ve¢ mesecev pred njimi, zato so po vsej verjetnosti iskali novo socialno skupino, kateri bi se
pridruzili; izjemo predstavlja le mladi¢ Zzenskega spola (6), ki je bil odvzet na oddaljeni
lokaciji, preden je bila njena vecletna mati (23) odvzeta na najjuznejSem delu lovisca. To bi
lahko pomenilo, da je bil prvotni zivljenjski okoli§ tega mladi¢a in njene matere v
severnejSem delu lovisca, kjer je bil odvzet potomec (6).

Nasprotno od vecine mladicev pa so bili enoletni samci in samice (ter tudi nekateri starejSi
mladi¢i) odvzeti dale€ stran od lokacij odvzema njihovih starSev (Slika 17), kar potrjuje Ze
znane mladostne disperzije, ko se spolno zreli osebki odpravijo na iskanje novih teritorijev
stran od starSevskih. PogostejSe in daljSe mladostne disperzije so pri divjih praSicih znacilne
predvsem za samce (Casas-Diaz in sod. 2013; Keuling in sod. 2010), ki se v povprecju
odpravijo na razdaljo priblizno za 1-3 premere svojega Zivljenjskega okoliSa, lahko pa so
dolge ve¢ 10 km od starSevskega teritorija (Keuling in sod. 2010; Poteaux in sod. 2009;
Truvé in Lemel 2003) oz. imajo dvakrat daljSo disperzijo od samic (Keuling in sod. 2010;
Truvé in Lemel 2003). To smo potrdili tudi v nasi raziskavi, saj so bili prepoznani potomci
moskega spola (mladi¢i in predvsem enoletni samci) najdeni na dalj$ih razdaljah (v
povprecju >5 km) od prepoznanih starSevskih teritorijev, v primerjavi z mladi¢i zenskega
spola in lans$¢akinjami, ki so bile od prepoznanega starSevskega teritorija oddaljene Vv
povpre¢ju med 1 in 3 km. Pretekle domace prostorske (telemetrijske) raziskave sicer kazejo,
da se izjemoma zgodijo tudi zelo dolge (>100 km) disperzije samic (Jerina in sod. 2014), kar
bi lahko bil razlog za dokaj veliko oddaljenost lokacije odvzema svinje (23) od mladica (6).
Poleg mladostne disperzije so za divjega prasica znacilne tudi reproduktivne disperzije v
¢asu razmnozevalnega obdobja oz. ko samci zapustijo svoje zivljenjske okolise in se podajo
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na iskanje matriarhalne skupine (Allwin in sod. 2016; Pedro Fernandez-Llario 2005). Med
vrsto in dolzino disperzije samcev v nasi raziskavi ne moremo razlikovati, saj je bila
vkljuc¢enost vecletnih merjascev nicelna, Stevilo enoletnih samcev pa premajhno, da bi lahko

podrobneje opisali disperzijske vzorce znotraj preuevane populacije.

Na Sliki 18 smo prikazali tudi prepoznane sestrske in bratske ter polsestrske in polbratske
sorodstvene vezi. Z nje je razvidno, da je vecina sorodstveno povezanih mladicev
skoncentriranih na manjsem obmodju (< 2 km?), kar sovpada z zgoraj opisanimi lastnostmi
socialne organizacije divjega prasica. Pri tem izstopata lan$¢akinji modre socialne skupine
(48 in 58), ki sta bili od sorojencev (25, 26 in 27; MO0) ustreljeni leto kasneje, julija 2020 v
severnem delu lovi§€a. Po vsej verjetnosti sta po odstrelu sorojencev (avgusta 2019) in
njihove matere (19) v juliju 2019 zaradi izgube osnovne socialne skupine iskali novo ter se
pridruzili modri skupini (Slika 16, 17 in 18) na severnem delu lovis¢a. To je pogosta
znadilnost divjih prasicev, da se v primeru smrti matere mladi¢i pridruzijo novi socialni
skupini in so posvojeni s strani sorodne ali tudi nesorodne svinje (zbrano v Tack 2018).

4.2.3 RazmnoZevalne lastnosti divjega prasic¢a: vecocetovstvo

Kljub temu, da v na$ vzorec nismo zajeli veliko enoletnih samcev (le 12 % vseh analiziranih
osebkov) in nobenega odraslega merjasca, smo posredno vendarle pridobili prve dokaze o
pogostem pojavu vecoCetovstva (pojav, ko je samica socasno oplojena s spermalnimi
celicami ve¢ samcev oz. imajo osebki istega legla ve¢ razli¢nih ocetov) divjih prasicev v
Sloveniji. Za namen dokazovanja vecocetovstva smo izvedli podrobno analizo sorodstvenih
odnosov, pri cemer smo dobili vpogled tudi v polsestrske in polbratske vezi, prikazane na
Sliki 18. Za $est od osmih prepoznanih legel smo z >95 % zanesljivostjo identificirali matere
(Slika 19; Preglednica 15), kar pomeni, da so v posameznem leglu bili prisotni genotipi ve¢
Samcev.

Vecocetovstvo je pogost pojav pri mnogih taksonih (npr. Dugdale in sod. 2007; Falcén in
sod. 2011; Glen in sod. 2009; Meister in sod. 2012; Vanpe in sod. 2009), vklju¢no z mnogimi
vrstami kopitarjev (Carling in sod. 2003; Sorin 2004; Vanpe in sod. 2009). Dolgo je bilo
splosno sprejeto, da med razmnozevalnim obdobjem zgolj dominantni samci divjih praSicev
monopolizirajo Stevilne samice, zato je bil pojav vecocCetovstva obravnavan kot redek
fenomen. NovejSe raziskave (Costa in sod. 2012; Gayet in sod. 2016; Miiller in sod. 2018)
pa so pokazale, da je pojav veCocetovstva pri tej vrsti lahko zelo pogost in lahko predstavlja
enega od razlogov za tako uspesno reprodukcijo divjih praSi¢ev. Divji prasici so namrec
zaradi trofejnega lova pogosto na udaru selektivnega odvzema vecjih in vecletnih samcev,
kar povzroca popolne spremembe reproduktivne strategije, ki je po vsej verjetnosti
postopoma prehajala iz monogamne v poligamno oz. poliandrijo. Taksna sprememba v
razmnozevalni strategiji posledi¢no povecuje genetsko variabilnost in velikost zaroda
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(Gayet in sod. 2021). Zaznan je bil namre¢ pozitiven trend velikosti legel s povecano stopnjo
vecocetovstva, kar bi lahko vplivalo na dolgorocno povecevanje populacij divjih prasi¢ev
(Pearse in Anderson, 2009), zato je preucevanje vecocetovstva v populacijah te vrste zelo
pomembno.

Pojav vecocetovstva ima mnoge evolucijske prednosti, vendar je pri vrsti, ki ima najvecji
reprodukcijski potencial med sesalci, to precej alarmantno. Veckratno parjenje je
evolucijsko gledano za samce zelo ugodno, saj na ta nacin lahko zaplodijo ve¢ potomcev.
Prav tako je ugodno za samice, saj omogoca t. i. spermalno kompeticijo (Parker 1970). Na
ta na¢in si samica izbira katere spermalne celice so najbolj viabilne in primerne za njihove
potomce. Poleg tega lahko veckratno parjenje povecuje genetsko diverziteto (Bergeron in
sod. 2011), genetsko kvaliteto (Jennions in Petrie 2000) in fenotipsko variabilnost potomcev
(Gamelon in sod. 2018). Pojav vecocetovstva kot pogosta reproduktivna strategija je bil pri
divjih prasicih potrjen Sele nedavno (Delgado in sod. 2008; Gayet in sod. 2016; Miiller in
sod. 2018), zato so dejavniki, ki vplivajo na povecano frekvenco stopnje ve¢ocetovstva Se
domala neraziskani (Gayet in sod. 2021). Najnovejsa raziskava (ibid.) pa potrjuje, da je
vecocetovstvo zelo pogosto pri vseh populacijah divjih prasic¢ev v Evropi, a je v manj$i meri
odvisno od lovnega pritiska, pri ¢emer je lahko povezano s selektivnim odvzemanjem ve¢jih
in vecletnih samcev. Kljub temu ima lahko pogosta stopnja vecocetovstva velik vpliv na
populacijsko dinamiko divjega prasic¢a. Selektivno odstranjevanje vecjih vecletnih samcev
namre¢ povzroca evolucijsko pogojeno tendenco za ohranjanje visokega reproduktivnega
potenciala samcev, ki bi kompenziral poruseno ravnovesje v spolni strukturi, in sicer z
veckratnim parjenjem in povecano stopnjo vecocetovstva, ki posledi¢no vodi v povecanje
velikosti legel divjega prasica (Gayet in sod. 2016).



Boncina A. Dolocitev znacilnosti evropske srne in divjega prasica z analizo genetske povezanosti osebkov.
Univerza na Primorskem, Fakulteta za matematiko, naravoslovje in informacijske tehnologije, 2021 66

5 POVZETEK

Evropska srna/srnjad (Capreolus capreolus) in divji prasi¢ (Sus scrofa) sta najstevilénejsi,
najbolj razsirjeni vrsti parkljarjev v celotnem evropskem prostoru in najpomembnejsi
lovskoupravljavski vrsti divjadi v Sloveniji. Kljub temu, da se na prvi pogled zdi, da vrsti
nimata skupnih lastnosti, imata v resnici veliko skupnega: obe imata visok reproduktivni
potencial, izjemno pomembno vlogo v kopenskih ekosistemih, izjemno prilagodljivost
zasedanja razli¢nih naravnih in (pol)urbanih okolij, pretezno poligamno razmnozevalno
strategijo, znacilne daljSe disperzije samcev in reproduktivne disperzije samic (npr. paritveni
izleti srn) ter moc¢ne socialne vezi v centralno organiziranih matriarhalnih socialnih
skupinah. Prav tako ju druZzi, da se zaradi uspeSne razmnozevalne strategije oz. velikega
razmnozevalnega potenciala, dokaj visoke stopnje preZivetja in zmoznosti zasedanja
razlicnih naravnih in antropogenih okolij v zadnjih desetletjih njuna Stevilcnost ter

prostorska razsirjenost v Evropi povecujeta.

Vrsti imata dobro poznane bioloske in nekatere ekoloske znacilnosti v naravnem okolju, po
drugi strani pa so genetske znacilnosti vrst, kot so genetska strukturiranost, genetska
povezanost in druge lastnosti, ki jih ugotavljamo z molekularnimi orodji (npr. pojav
vecocetovstva, struktura socialnih skupin pri divjem praSicu, reproduktivni potencial,
prostorsko-razmnozevalne znadilnosti in sorodstvena razmerja) domala nepoznane v
slovenskem prostoru. Pri nas do nedavnega ni bilo genetskih analiz teh dveh najbolj uspesnih
sinantropnih vrst, zato smo v pricujoci Studiji z namenom nadaljnjega spodbujanja in
vkljuc¢evanja oz. popularizacije molekularnih analiz v raziskavanje ekoloskih, prostorskih in
upravljavskih vprasanj divjadi v slovenskem prostoru, z zdruzevanjem natan¢nih lokacij
odvzema in molekularnih analiz, tj. genotipizacije divjega prasica (n = 58) in evropske srne
(n =61), dobili podroben vpogled v genetsko strukturiranost populacij, strukturo socialnih
skupin ter prostorsko-razmnozevalne lastnosti obeh vrst v tipiénem lovis¢u osrednje
Slovenije (Oljka, Smartno ob Paki; Savinjsko-Kozjansko lovskoupravljavsko obmodje). Z
uporabo molekularnih oznacevalcev oz. mikrosatelitov (n=13 za obe vrsti; razli¢ni
oznacevalci) smo dolocili sorodstvena razmerja obeh vrst. V analize smo vkljucili kar 84 %
divjih prasicev, ki so bili v prouc¢evanem lovis¢u odvzeti v obdobju 2017-2020, ter 73 %
odvzete srnjadi v obdobju 2017-2018.

Analiza sorodstvenih razmerij divjega praSica je razkrila: (i) obstoj visoke stopnje sorodnosti
med osebki (63 % vseh analiziranih je bilo vsaj z enim analiziranim osebkom v ozjem
sorodstvu); (ii) izjemno kompleksnost socialne organiziranosti divjega prasica, ki jo lahko
sestavljajo tudi nesorodne zivali, kar je bilo do sedaj zelo redko dokumentirano; (iii) izrazito
matrilinealno urejene socialne skupine in opazno prostorsko navezanost samic
posameznemu Zzivljenjskemu okolisu; (iv) kratko oddaljenost lokacij odvzema mladicev od
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njihovih mater, kar kaze na neobstoj disperzije pri tej starostni kategoriji. Pridobili smo tudi
prve dokaze o pogostem pojavu vecocetovstva pri divjem prasicu v Sloveniji, saj smo v
analizirani populaciji prepoznali Sest legel, v katerih so osebki (mladi¢i) imeli genotipe vec
ocetov. Analiza sorodstvenih razmerij evropske sre pa je razkrila mnoge prostorsko-
razmnozevalne znacilnosti vrste, kot so navezanost mladi¢ev na zivljenjski okoli§ mater,
daljse disperzije enoletnih srnjakov — lans¢akov, teritorialno vedenje zlasti starej$ih srnjakov
in relativno dolgi paritveni izleti srn.

Delno smo potrdili hipotezo, da krajinsko-ekoloske in antropogene bariere, kot so zeleznica,
cesta, reka Paka ali naselja v lovis¢u Oljka vplivajo na genetsko strukturo srnjadi, ne pa
divjega praSi¢a; namre¢ analiza sorodstvenih razmerij je pokazala delno grupiranje
sorodstveno povezanih osebkov srnjadi na zahodni vs. vzhodni del lovis¢a; kljub temu smo
tako za srnjad kot divjega prasica potrdili prehajanje sorodstveno povezanih osebkov preko
obstojecih prostorskih barier, zato po vsej verjetnosti le-te nimajo pomembnega ucinka na
omejevanje genskega pretoka med osebki preucevanih populacij. Potrdili smo tudi hipotezo,
da med demografskimi kategorijami obeh vrst obstajajo izrazite razlike v prostorskem
vedenju in da je daljSa disperzija znacilna predvsem za enoletne samce. Analiza sorodstvenih
razmerij in genetske povezanosti je v kombinacijami s prostorskimi podatki odvzema
osebkov pokazala bistveno ve¢je oddaljenosti odvzema enoletnih samcev od identificiranih
mater v primerjavi s potomci — samicami, ter tendenco prostorske navezanosti samic
predvsem v Casu razmnozevalnega obdobja. Povsem smo potrdili tudi tretjo hipotezo, da
uporabljen pristop povezovanja prostorskih podatkov z molekularnimi analizami
sorodstvenih razmerij omogoca prepoznavanje prostorskih, razmnoZevalnih in socialnih
lastnosti divjadi. Za boljSo in natan¢nejSo analizo se je izkazala analiza parnih primerjav z
uporabo Goodnight-Quellerjevega estimatorja v kombinaciji z analizo ozjih in daljnih
sorodstvenih razmerij v programu COLONY 2.0.6.6. Ta pristop nam je omogocil celo
prepoznanje pogostega pojava vecocetovstva divjega prasica, ki ga v slovenskem prostoru

do sedaj Se nismo zaznali.

ZdruZevanje prostorskih podatkov in molekularnih analiz (npr. analize sorodstvenih razmerij
in genetske povezanosti) omogoca boljSe razumevanje razmnozZevalnih (npr. obstoj
vecocCetovstva, teritorialno vedenje), prostorskih (npr. prostorska zvestoba svinj) in socialnih
lastnosti (npr. struktura in organiziranost socialnih skupin) ter tako pomembno prispeva k
poznavanju ekoloskih znacilnosti lovnih vrst v slovenskem prostoru. Zaradi tega so genetske
analize, s katerimi smo zaceli v modelnem lovis¢u, zelo pomembne za smotrno, trajnostno
upravljanje populacij, saj nam lahko omogocajo razumevanje v preteklosti skritih odnosov,
ki so lahko vidni le na nivoju genov, hkrati pa so klju¢ni za dolgorocno ohranjanje viabilnih
populacij divjadi in posledi¢no spodbujanje znanstveno utemeljenih upravljavskih odlocitev.
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PRILOGE

PRILOGA A Podatki o osebkih srnjadi, ki so bili vkljuceni v raziskavo

Oznaka Potomec Datum Vzrok Starost* Spol Telesna Lokacija odvzema Kvadrant
vzorca / star$ odvzema odvzema masa**

LME-1 P1 8.6.2017 odstrel 1 M 14,5 Veliki Vrh (Slavc) N2K4
LME-2 o1 23.6.2017 cesta 2-4 M 20,0 Slatine (Hrasan) NOK1
LME-3 P7 24.6.2017 odstrel 1 M 18,0 Gora Oljka (rezerve) N4KO
LME-4 - 24.6.2017 odstrel 1 M 12,0 Gora Oljka (Pizorn) N4KO
LME-5 - 28.6.2017 odstrel 1 M 17,5 Slatine (Keramika) N1K2
LME-6 - 11.7.2017 odstrel 1 M 14,0 Gora Oljka (Skornsek) NOK7
LME-7 - 18.7.2017 cesta 1 M 17,0 Slatine (Paska vas) N1K3
LME-8 P8 25.7.2017 odstrel 2-4 M 20,0 Gora Oljka (kamnolom) N4J9
LME-9 02 5.8.2017 odstrel 8+ M 19,0 Gora Oljka (Log) N3K1
LME-10 - 5. 8.2017 odstrel 2-4 M 18,0 Veliki Vrh (Bizov¢nik) N3K3
LME-11 04 15. 8. 2017 odstrel 5-7 M 17,5 Gora Oljka (Vinca) N4J9
LME-12 05 20. 8.2017 odstrel 2-4 M 19,0 Slatine (Zornik) N1K1
LME-13 - 22.8.2017 odstrel 1 M 17,0 Skorno (Mravljak) NOK5
LME-14 03 23.8.2017 odstrel 2-4 M 18,5 Veliki Vrh (Sambor) N4K3
LME-15 P10 1.9.2017 odstrel 1 M 12,0 Skorno (Ajdic) NOK4
LME-16 - 1.9.2017 odstrel 5-7 M 16,5 Skorno (Skornsek) NOK7
LME-17 - 2.9.2017 odstrel 0,5 z 8,5 Gnec (kamnolom) NOK3
LME-18 P4 2.9.2017 odstrel 0,5 VA 8,0 Skorno (lovska koca) NOK5
LME-19 M6 2.9.2017 odstrel 8+ VA 10,0 Veliki Vrh (Poprask) N4K4
LME-20 P14 3.9.2017 odstrel 0,5 z 8,0 Skorno (Napotnik) NOK5
LME-21 P9 3.9.2017 odstrel 0,5 z 8,5 Slatine (Farinek) NOK2
LME-22 - 3.9.2017 odstrel 0,5 VA 6,0 Skorno (Fuglovec) M9K3
LME-23 M5 3.9.2017 odstrel 2-4 z 10,5 Veliki Vrh (Zajc) N4K3
LME-24 P16 3.9.2017 odstrel 0,5 z 9,0 Veliki Vrh (Zajc) N4K3
LME-25 - 4.9.2017 odstrel 0,5 M 11,5 Slatine (Keramika) N1K2
LME-26 - 4.9.2017 odstrel 0,5 M 8,5 Skorno (Smodis) M9K4
LME-27 - 5.9.2017 odstrel 1 z 16,5 Veliki Vrh (Bizovcnik) N3K3
LME-28 - 9.9.2017 odstrel 1 z 15,0 Slatine (Goricarjevi) NOK2
LME-29 - 10.9.2017 odstrel 2-4 M 17,0 Gora Oljka (Log) N3K1
LME-30 P11 13.9.2017 odstrel 0,5 M 6,5 Skorno (AZman) NOK3
LME-31 - 14.9.2017 odstrel 1 z 10,5 Skorno (Strnad) NOK5
LME-32 - 16.9. 2017 odstrel 0,5 VA 6,0 Skorno (Mravljak) NOK4
LME-33 P2 17.9.2017 odstrel 1 M 15,0 Gnec (kamnolom) NOK3
LME-34 P3 17.9.2017 odstrel 0,5 M 7,0 Veliki Vrh (Bizovcnik) N3K3
LME-35 - 19.9.2017 cesta 2-4 z - Slatine (Letusko polje) N2KO
LME-36 - 20.9.2017 odstrel 5-7 7 17,0 Veliki Vrh (Cevzar) N4K4
LME-37 - 21.9.2017 cesta 0,5 z - Slatine (Hrasan) NOK1
LME-38 - 21.9.2017 odstrel 0,5 M 10,0 Veliki Vrh (Sumlak) N2K4
LME-39 - 23.9.2017 odstrel 2-4 M 17,5 Skorno (Leskovsek) N1K4
LME-40 M2 30.9.2017 odstrel 2-4 z 14,0 Slatine (Hrasan) N1K1
LME-41 - 1.10. 2017 odstrel 0,5 z 11,0 Veliki Vrh (Stanovsek) N5K4
LME-42 M1 1.10.2017 cesta 2-4 z 17,5 Smartno ob Paki (Zohar) N3K1
LME-43 - 12.10.2017 cesta 0,5 z - Gavce (Vinopodjetje) N2K2
LME-44 P17 19.10. 2017 cesta 0,5 z - Slatine (Letusko polje) N2KO
LME-45 - 3.12.2017 odstrel 0,5 M 11,5 Veliki Vrh (Pungarske) N2K3
LME-46 - 3.12.2017 cesta 0,5 M - Slatine (Gorenjski klanec) NOK2
LME-47 - 20.12.2017 odstrel 2-4 z 12,0 Skorno (Zupan) NOK5
LME-48 P5 27.12.2017 odstrel 0,5 M 12,0 Gora Oljka (Brezovec) N5K2
LME-49 M3 30. 12. 2017 odstrel 5-7 V4 17,0 Skorno (Pusnik) NOK4
LME-50 P6 1.5.2017 odstrel 1 M 9,0 Skorno (Zupan) NOK5
LME-51 P19 4.5.2017 Zeleznica 2-4 M - Gora Oljka (Lipca) N4J9
LME-52 - 4.5.2017 odstrel 1 M 14,0 Skorno (Mocevnik) NOK6
LME-53 - 15.5.2017 odstrel 1 z 12,0 Skorno (Kraider) NOK5
LME-54 - 25.5.2017 cesta 2-4 M - Gora Oljka (Lipca) N4J9
LME-55 - 31.5.2017 odstrel 1 z 12,5 Skorno (Mravljak) NOK5
LME-56 - 31.5.2017 odstrel 2-4 M 23,0 Slatine (Monika) N2K1
LME-57 P18 4.6.2017 odstrel 2-4 M 16,0 Veliki Vrh (Stanovsek) N5K4
LME-58 - 5.1.2018 cesta 0,5 M - Slatine (Gorenjski klanec) NOK2
LME-61 P12 17.2.2018 neznano 0,5 M - Skorno (Zupan) NOK4
LME 63 M4 17.2.2018 bolezen 8+ VA 11,5 Slatine (Pecnik) NOK2
LME-64 - 10. 3. 2018 bolezen 5-7 VA Slatine (Drev) N2K1




PRILOGA B Podatki o osebkih divjega prasica, ki so bili vkljuceni v raziskavo.

Oznaka anaka Oznaka Datum Vzrok Starost*  Spol Telesna Lokacija odvzema Kvadrant
vzorca Clanek sorodstvo odvzema odvzema masa**
LME-1491 1 - 17.6.2018  odstrel 1 M 61,0  Veliki Vrh (Sambor) N4K3
LME-1492 2 - 21.7.2018 odstrel 1 M 55,0  Gora Oljka (Podgora) N4KO0
LME-1493 3 3 25.7.2018 odstrel 1 Z 40,0 Gora Oljka (Podgora) N4KO0
LME-1494 4 - 3.8.2018  odstrel 0+ M 12,0  Slatine (Pasko polje) N1K2
LME-1495 5 - 17.9.2018  odstrel 0+ M 21,0  Veliki Vrh (Cigler) N2K4
LME-1496 6 6 29.9.2018  odstrel 0+ Z 15,0  Veliki Vrh (Zajc) N4K3
LME-1497 7 7 21.10.2018  odstrel 4-5 Z 108,0  Gora Oljka (vzhod) N5K1
LME-1498 8 8 4.11.2018  odstrel 0+ Z 27,0  Veliki Vrh (Sambor) N4K3
LME-1499 9 - 4.11.2018 odstrel 0+ Z 24,5  Veliki Vrh (Sambor) N4K3
LME-1500 10 10 4.11.2018  odstrel 0+ Z 27,5  Veliki Vrh (potok) N4K3
LME-1503 11 11 22.12.2018  odstrel 0+ M 42,0  Veliki Vrh (Bizovénik) N3K3
LME-1504 12 12 15. 10. 2017 odstrel 8+ Z 125,0 Gora Oljka (zahod) N4KO0
LME-1505 13 - 15. 10. 2017 odstrel 0+ M 17,5  Gora Oljka (zahod) N4KO0
LME-1506 14 - 4.6.2018  odstrel 0+ M 55 Veliki Vrh (Bizov¢nik) N3K3
LME-1558 15 15 22.6.2019 odstrel 0+ M 9,5 Veliki Vrh (Bezgovca) N3K3
LME-1559 16 - 1.7.2019 odstrel 1 M 56,5  Gora Oljka (Vinca) N4J9
LME-1560 17 17 3.7.2019 odstrel 1 M 76,5  Veliki Vrh (Poprask) N4K4
LME-1561 18 18 12.7.2019 odstrel 2-4 Z 82,0  Slatine (Letusko polje) N2KO0
LME-1562 19 19 18.7.2019  odstrel 1 Z 45,0  Skorno (Visnje) NOK5
LME-1563 20 20 19.7.2019 odstrel 1 Z 50,0  Skorno (Visnje) NOK5
LME-1564 21 21 25.7.2019 povoz cesta 1 Z - Slatine (Hra$an) N1K1
LME-1565 22 22 28.7.2019 odstrel 0+ Z 15,0  Slatine (Letusko polje) N2KO0
LME-1566 23 23 1.8.2019 odstrel 2-4 Z 61,5 Gora Oljka (Obu) N4J8
LME-1567 24 - 4.8.2019 odstrel 2-4 Z 75,0  Veliki Vrh (Stanov§ek) N5K4
LME-1568 25 25 10. 8. 2019 odstrel 0+ M 10,5 Gora Oljka (rezerve) N4KO0
LME-1569 26 26 16. 8. 2019 odstrel 0+ M 115  Gora Oljka (rezerve) N4KO0
LME-1570 27 27 16. 8. 2019 odstrel 0+ M 13,0  Gora Oljka (rezerve) N4KO0
LME-1571 28 28 16. 8. 2019 odstrel 0+ 7 12,0  Gora Oljka (rezerve) N4KO0
LME-1573 29 29 23.8.2019 odstrel 0+ M 17,0  Slatine (Pasko polje) N1K2
LME-1574 30 30 4.9.2019 odstrel 0+ 7 24,0  Slatine (Gorenjski kI.) NOK2
LME-1845 31 - 15.9. 2019 odstrel 1 M 70,0  Veliki Vrh (Sambor) N4K3
LME-1846 32 - 8. 10. 2019 odstrel 0+ M 9,0 Gora Oljka (Grebensek) N5K1
LME-1847 33 - 19. 10. 2019 odstrel 1 M 92,0  Gora Oljka (rezerve) N4KO0
LME-1848 34 - 29.10. 2019 odstrel 0+ Z 18,0  Slatine (Hra$an) N1K1
LME-1849 35 35 7.11.2019 odstrel 1 Z 62,0  Slatine (Hrasan) N1K1
LME-1850 36 36 17.11. 2019 odstrel 2-4 Z 112,0  Slatine (Forst) N2K1
LME-1851 37 37 17.11. 2019 odstrel 0+ Z 21,5  Slatine (Forst) N2K1
LME-1852 38 38 17.11. 2019 odstrel 0+ M 31,0  Slatine (Forst) N2K1
LME-1853 39 39 17.11. 2019 odstrel 0+ Z 26,0  Slatine (Forst) N2K1
LME-1854 40 - 24.11. 2019 odstrel 0+ Z 20,0  Skorno (Graharje) NOK4
LME-1855 41 - 1.12.2019 odstrel 0+ M 37,0  Gora Oljka (Vinca) N4J9
LME-1856 42 - 4.12.2019 odstrel 0+ Z 29,0  Veliki Vrh (Poprask) N4K4
LME-1857 43 - 5.12.2019 odstrel 0+ Z 22,0  Skorno (smucisce) NOK5
LME-1858 44 44 9.12.2019 odstrel 0+ M 34,0  Veliki Vrh (Poprask) N4K4
LME-1859 45 45 25.12. 2019 odstrel 0+ M 31,0  Slatine (Goricarjevi tr.) NOK2
LME-1860 46 - 27.12.2019 odstrel 0+ M 33,0 GoraOljka (Vinca) N4J9
LME-1861 47 - 2.1.2020 odstrel 0+ M 19,0  Veliki VVrh (Poprask) N4K4
LME-2676 48 48 3.7.2020  odstrel 1 Z 47,0  Veliki Vrh (Slavc) N2K4
LME-2677 49 49 16. 7. 2020 odstrel 0+ M 5,0 Gora Oljka (rezerve) N4KO0
LME-2678 50 - 16. 7. 2020 odstrel 0+ Z 4,0 Gora Oljka (rezerve) N4KO0
LME-2679 51 51 17.7.2020 odstrel 0+ M 9,5 Gora Oljka (rezerve) N4KO0
LME-2680 52 - 8.9.2020 odstrel 1 M 77,0  Gora Oljka (silosi) N4KO0
LME-2701 53 53 7.3.2020  odstrel 0+ Z 19,5  Veliki Vrh (Poprask) N4K4
LME-2702 54 54 1.4.2020 odstrel 0+ M 30,0  Veliki Vrh (Poprask) N4K3
LME-2703 55 - 22.4.2020 odstrel 0+ M 26,0  Gora Oljka (vzhod) N5K1
LME-2704 56 56 7.5.2020  odstrel 1 Z 32,0  Veliki Vrh (Sambor) N4K3
LME-2705 57 57 27.4.2020  odstrel 1 Z 41,0  Pozarnica N2K5
LME-2706 58 58 6.7.2020  odstrel 1 Y4 34,0  Zgornji Sumlak N2K4




