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Izvlecek

Evropska smna (Capreolus capreolus) je v Sloveniji
in celotnem evropskem prostoru najpomembnejsa
vrsta divjadi in je ena kljucnih vrst kopenskih
ekosistemov. Kljub temu do nedavnega pri
nas ni bilo genetskih analiz te vrste, zato so
genetska struktura populacije in druge lastnosti,
ki jih lahko ugotavljamo z molekularnimi orodji,
domala neznane. V pric¢ujoci raziskavi smo z
uporabo molekularnih oznacevalcev skusali
dolociti sorodstvena (starSevska) razmerja
srnjadi v modelnem loviséu (Oljka, Smartno ob
Paki; Savinjsko-Kozjansko lovskoupravljavsko
obmocje, osrednja Slovenija). Analizirali smo 61
vzorcev srnjadi razli¢ne starosti in obeh spolov,
ki so bili zbrani v sklopu rednega odvzema v
obdobju maj 2017 — februar 2018. Za potrditev
zanesljivosti dolo¢anja materinstva smo analizirali
tudi §tiri povoZene srne in sedem zarodkov. Test
sorodstvenih razmerij je prepoznal pet zelo
verjetnih ocetov (srnjakov), Sest potencialnih
mater (srn) in 17 potomcev (mladic¢ev obeh
spolov, enoletnih samcev in mlajSih srnjakov);
samo za enega lanS¢aka smo v vzorec zajeli oba
starSa. Poznane lokacije (koordinate) odvzema,
pridobljene iz lovskoinformacijskega sistema,
in prepoznana sorodstvena razmerja omogocajo
sklepanje o prostorskem vedenju posameznih
osebkov (disperzija enoletnih samcev — lans¢akov,
paritveni izleti srn) ter tako pomembno prispevajo
k poznavanju ekoloskih znadilnosti vrste. MoZnost
vpogleda v (sorodstvena) razmerja med osebki, ki

so zanimiva tudi za lovce kot kon¢ne uporabnike,
prispeva k popularizaciji sodobnih molekularno-
genetskih orodij in metod ter posledi¢no k njihovi
vpeljavi v vsakdanjo prakso upravljanja populacij.

Kljucne besede: evropska srna, genetska orodja,
mikrosateliti, sorodstvena razmerja, disperzija

Abstract

European roe deer (Capreolus capreolus) is one of
the key species of terrestrial ecosystems and is the
most important game species not only in Slovenia
but rather in the majority of European countries.
However, there was a lack of genetic studies
in roe deer in our country until very recently,
therefore population genetic structure and other
features that can be identified by molecular
markers are unknown. In this study, we used
molecular markers to study genetic relatedness
of roe deer in the model hunting ground (Oljka,
Smartno ob Paki; Savinjsko-Kozjansko hunting
management district, central Slovenia). We
analysed 61 samples of roe deer (of both sexes and
all age classes) harvested during regular hunting
allocations in the period May 2017 — February
2018. Aiming to confirm the reliability of the
method for determining maternity we analysed
also four road-killed females together with seven
foetuses. Analysis of relatedness revealed five
potential fathers (bucks), six mothers (does), and
17 offspring (fawn of both sexes, male yearlings,
and young male adults, respectively); however,
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for only one yearling we determined both parents.

By knowing exact locations (coordinates) of the
harvest obtained from the hunting informational
system and with having relatedness data, also
spatial behaviour of individuals can be recognized
(e.g. dispersion of subadult males — yearlings;

reproductive excursions of does). Such information
enables better insight into ecological features of
the species. The potential of molecular markers to
clarify the relatedness among individuals, which
is of high interest for hunters as end-users, may
contribute to popularization of modern molecular
genetic tools and methods, and consequently
enables their wider implementation in the
population management practices.

Keywords: roe deer, genetic tools, dispersion,
microsatellites, genetic relatedness

1 Uvod

Evropska srna oz. srnjad (Capreolus capreolus) je
razsirjena po celotni Evropi, z izjemo Irske, Cipra,
Korzike, Sardinije, Sicilije in manj$ih otokov
(Apollonio in sod., 2010). Poseljuje listnate,
mesane in iglaste gozdove z veliko podrasti,
travi$¢a, njive, primestna in kmetijska obmocja
tako v gorskih kot nizinskih predelih (Danilkin,
1996). 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, vsaj obCasno pa je prisotna tudi nad
zgornjo gozdno mejo (Krze, 2000). V Sloveniji
naseljuje predvsem gozdnato in kmetijsko krajino,
v manj$ih populacijskih gostotah tudi gozdno. Kot
najbolj razsirjen prostoziveci parkljar (sodoprsti
kopitar) velja za najpomembnejSo vrsto divjadi
(Kos in Potoc¢nik, 2008).

V Sloveniji je upravljanje s srnjadjo, ki temelji na
nacelu trajnostne rabe divjadi kot obnovljivega
naravnega vira, ze desetletja sistematicno in
nacrtovano, pri ¢emer pa so tudi Stevilne dileme,
in sicer zaradi preslabega poznavanja nekaterih
bioloskih znacilnosti te vrste v lokalnem okolju

(Pokorny, 2009). Prav zato lahko kazalniki oz.
Stevilni atributni podatki o posameznih osebkih
(vkljuéno z natan¢nimi lokacijami odvzema),
ki jih pri nas zbiramo za trajnostno adaptivno
upravljanje populacij oz. za namene t. i. kontrolne
metode (Stergar in sod., 2012), zelo pomembno
prispevajo k boljsemu poznavanju vrste, vklju¢no
z lastnostmi, ki so pomembne za premisljene
upravljavske odlocitve. Med drugim lahko obstoj
takih dragocenih podatkov ob hkratni dostopnosti
razli¢nih vzorcev (kar je posledica zelo dobrega
sodelovanja med slovenskimi lovci in raziskovalci
divjadi) in ob uporabi sodobnih raziskovalnih
metod omogoci razumevanje prostorskih premikov
(migracij, disperzije) osebkov, genetske strukture
populacij ter sorodnosti med osebki. V Sloveniji
do nedavnega (Sternad, 2018; Buzan in sod.,
2019a, 2019b) sistemati¢nih genetskih raziskav
srnjadi sploh ni bilo, zato nimamo relevantnih
podatkov o genetski strukturi, genetskem pretoku
in sorodstvenih razmerjih; slednja, npr., omogocajo
poznavanje in razumevanje morebitnega
vecocetovstva znotraj istih legel ter dejanskega
razmnozevalnega potenciala posameznih samcev
oz. samic (npr. koliko njihovih potomcev je
prezivelo zgodnje obdobje smrtnosti). Poznavanje
nastetih lastnosti je zelo pomembno, saj odlo¢ilno
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. Linnell in Andersen, 1995; Jarnemo,
2004; Panzacchi in sod., 2009).

Razdrobljenost (fragmentiranost) habitatov z
naravnimi (npr. reke) ali antropogenimi ovirami
(zlasti dolge pregrade/ograje, npr. vzdolZ cest ali
urbanih obmocij) zelo vpliva na prostorsko vedenje
osebkov, populacij in vrst; posledi¢no povzroca
drobljenje in zmanjsuje funkcionalno povezanost
populacij ter spreminja znake zivljenjskih
strategij. Premiki zivali so bistvenega pomena za
dolgozivost (viabilnost) populacij, saj pomembno
vplivajo na prostorsko razporeditev osebkov,
populacijske gostote, tveganje za izumrtje,
dinamiko kolonizacij in genski pretok (Hanski
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in Gaggiotti, 2004; Cote, 2017). Poznavanje teh
parametrov je posledi¢no nujno za uc¢inkovito in
trajnostno upravljanje z vrsto. Za upravljanje, ki
bo upostevalo in spodbujalo ekosistemsko vlogo
vrste (Pokorny in sod., 2017), trajnostno rabo
srnjadi kot pomembnega obnovljivega naravnega
vira in ohranjalo genetski sklad populacij, je nujno
znanje o selitvenih vzorcih, a tudi poznavanje
kratkih prostorskih premikov, ki so, npr., posledica
paritvenih lastnosti vrste. V nasprotju z genetskimi
lastnostmi srnjadi, ki jih tudi v $irSem evropskem
prostoru dodobra spoznavamo Sele v zadnjih dveh
desetletjih (npr. Hartl in sod., 1998; Hewison in
Danilkin, 2001; Vernesi in sod., 2002; Baker in
Hoelzel, 2013; Lorenzini in sod., 2014; Matosiuk
in sod., 2014; Olano-Marin in sod., 2014), so druge
bioloske znacilnosti srnjadi v Evropi relativno
dobro znane; to velja tudi za rabo prostora,
prostorsko vedenje in odnose (interakcije) med
osebki ter populacijami (zbrano v Andersen in
sod., 1998). Poznavanje teh lastnosti omogoca
boljse razumevanje in uporabnost podatkov, ki jih
pridobimo s sodobnimi molekularno-genetskimi
orodji 0z. metodami.

Tako je, npr., znano, da populacijska gostota
pomembno vpliva na velikost obmo¢ij aktivnosti
osebkov srnjadi, ki so v obmocjih z majhnimi
gostotami praviloma vecja kot v obmogjih z
velikimi (Kjellander in sod., 2004). Velikost
obmocja aktivnosti lahko na razmnozevalno
sposobnost srnjadi vpliva neposredno, prek
moznosti za paritev (v obmocjih z majhno
populacijsko gostoto in velikimi obmo¢ji
aktivnosti je iskanje partnerjev tezje), in posredno
prek razpoloZljivosti virov. V Evropi in tudi
Sloveniji imajo samice srnjadi visoko raven
plodnosti, v ve€ini populacij so zato oplojene
skoraj vse odrasle srne in tudi vecina enoletnih
srn — mladic (Flajsman in sod., 2017, 2018). Z
reprodukcijo so povezani tudi agresivno vedenje
samcev do drugih (konkurenc¢nih) srnjakov, tj.
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 mladicev, praviloma do

konca aprila in v zaCetku maja. Mladici se
intenzivneje za¢nejo premikati pri treh do Stirih
tednih starosti in od takrat predvsem sledijo
materi, s ¢imer prenehajo Sele naslednjo pomlad,
nekaj dni, preden srna poleze druge mladice
(Krze, 2000). Tedaj si mladice praviloma
poiscejo teritorij v blizini matere, enoletni samci
(lanscaki) pa se lahko med disperzijo premaknejo
veliko dlje, v ekstremnih primerih tudi ve¢ kot
100 km od starSevskega teritorija (Wahlstrom,
1994; Wahlstrém in Liberg, 1995).

Z namenom nadaljnjega spodbujanja sistemati¢nih
genetskih raziskav divjadi v slovenskem
prostoru smo skusali ugotoviti glavne genetske
znacilnosti srnjadi v modelnem in po krajinsko-
ekoloskih znacilnostih tipicnem lovis¢u osrednje
Slovenije. Poleg ocene genetske variabilnosti
in strukture proucevane mikropopulacije, ki
smo ju predstavili ze v preteklosti (Sternad,
2018; Buzan in sod., 2019b), smo poudarek
namenili dolo¢itvi sorodstvenih razmerij oz.
star§evstva, in sicer z namenom neposrednega
sledenja prostorskemu vedenju osebkov
(npr. disperziji potomcev) ter ugotavljanju
morebitnega vpliva prostorskih ovir (barier) na
genski pretok. Ker so na obmoc¢ju modelnega
lovis¢a Stevilne motnje in ovire (slika 1),
ki potencialno vplivajo na prostorsko vedenje
smjadi, smo z genetsko analizo konkretno Zeleli: (i)
dolociti sorodstvo (delez genetske informacije, ki
si jo delijo osebki) v tem loviscu; (ii) oceniti genski
pretok in vpliv potencialnih antropogenih ter
naravnih ovir na prostorske premike (juvenilnih)
osebkov; (iii) ugotoviti morebitne razlike v
vzorcu disperzije med obema spoloma in razlike v
oddaljenosti lokacij odvzema potomcev od lokacij
starSev (srn vs. srnjakov). Pri tem je pomembno,
da je bila stopnja genotipizacije osebkov zelo
visoka: analiziranih je bilo 61 zivali oz. 73 %
vseh odvzetih v raziskovalnem obdobju maj
2017 — februar 2018. To ob veliki intenzivnosti
poseganja v populacijo srnjadi v loviscu (poglavje
2.1) in prostorski razporejenosti v raziskavo
vkljucenih osebkov (slika 1) zagotavlja veliko
reprezentativnost rezultatov.

Zlatorogov zbornik VI, 6
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2 Material in metode
2.1 Obmodje raziskave

Vzorci srnjadi vseh kategorij (tj. vecletnih srn
in srnjakov, mladic in lansc¢akov, mladicev
obeh spolov) so bili zbrani v obdobju maj
2017 — februar 2018 v lovis¢u Oljka, Smartno
ob Paki. Lovisce, ki je veliko 2.637 ha (skupna
povrsina) oz. 2.393 ha (lovna povrsina), lezi v
severno-osrednji Sloveniji in je del Savinjsko-
Kozjanskega lovskoupravljavskega obmocja.
V loviscu je dale¢ najpomembnejsa lovna vrsta
srnjad, ki je z izjemo urbanih obmocij stalno ali
vsaj obcasno prisotna na celotni povrSini lovisca;
povprecni letni odvzem v obdobju 20062018 je
bil 3,94 osebka/100 ha (Oslis, 2019). Od drugih
vrst velikih prezvekovalcev se v loviscu obCasno
pojavljajo posamezni osebki navadnega jelena
(Cervus elaphus) in severnega oz. alpskega
gamsa (Rupicapra rupicapra). Stalno je prisoten
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divji prasi¢ (Sus scrofa), za katerega je znacilen
izrazit trend vecanja Stevilénosti: do leta 2009 je
bil odvzet najve¢ en osebek na leto, v obdobju
2010-2018 je bilo skupaj odvzetih 79 divjih
prasic¢ev oz. v povprecju 8,8 na leto, v letu 2019
(do 22. decembra) pa Ze 33. Na obmocju loviséa
ni velikih zveri; od potencialnih plenilcev srnjadi
je prisotna le lisica (Vulpes vulpes): v obdobju
20102018 je bilo odvzetih 216 osebkov te vrste
0z. v povprecju 24 na leto (ibid.).

Za lovisce sta znacilni gozdnata in kmetijsko-
polurbana krajina; 44 % povrs$ine (priblizno
1.200 ha) pokrivajo gozdovi (prevladujejo mesani
gozdovi, po naravi pa razli¢ne asociacije bukovih
gozdov), 36 % (960 ha) pa kmetijske povrsine,
predvsem travniki in pasniki (550 ha) ter njive
(370 ha); preostalo so razprSena in razvlecena
naselja (najvedje naselje je mestece Smartno ob
Paki; v celotni istoimenski ob¢ini, katere meje se
zelo dobro ujemajo z mejami lovisca, Zivi nekaj
manj kot 3.000 prebivalcev). Z izjemo osrednjega
ravninskega sveta (nadmorska visina Smartna ob
Paki je 314 m) je vecina lovisca gri¢evnat svet,
ki ponekod prehaja v hribovje; najvisja tocka je
Gora Oljka (734 m). Lovisce lezi v porecju rek
Savinje in Pake, ki sta glavni vodni telesi v lovis¢u.
Medtem ko je vec¢ja Savinja jugozahodna oz. juzna
meja lovis¢a in kot taka na rezultate nase raziskave
ne vpliva (vsi vzorci so bili zbrani znotraj lovisca),
pa Paka, ki je hudourniskega znacaja, poteka po
sredini lovi$¢a in ga v dolzino okoli 6 km deli na
dva dela, in sicer v smeri severozahod—jugovzhod
(slika 1). Zelo pomemben barierni u¢inek na
premike vecjih vrst Zivali znotraj lovis¢a ima
tudi infrastruktura; ve¢ ali manj vzporedno z reko
Pako poteka zelezniska proga Velenje—Celje, skozi
lovisce pa poteka tudi pomembna cestna povezava
med Salesko dolino in Korosko s Savinjsko dolino,
s kraki regionalnih cest Velenje—Letus, Velenje—
Mozirje in Mozirje-Letus§ (Pokorny, 2002).

Slika 1: Lokacije odvzema osebkov srnjadi, za katere smo naredili genetske analize v obdobju maj 2017 — februar
2018, s prikazom najpomembne;jsih ovir v lovis¢a Oljka, Smartno ob Paki.

Fig. 1: Sampling locations where roe deer included in the genetic analysis were harvested in the period May 2017 —

February 2018, and the most important barriers in the hunting ground Oljka, Smartno ob Pali.
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Posledica razvejanega 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. Skupaj je bilo v tem trinajstletnem obdobju
odvzetih 1.211 osebkov, od katerih jih je bilo
odstreljenih 801, drugi dejavniki (brez prometa)
so povzrocili smrt 146 osebkov. V letu 2017,
ko smo prvenstveno vzor¢ili srnjad za genetske
raziskave, je bilo odstreljenih 57 osebkov, 30 jih
je bilo povozenih na cestah in dva na Zeleznicah,
drugi dejavniki (bolezen, kosilnica, neznano) so
povzrocili smrt Sestih osebkov (Oslis, 2019).

2.2 Vzorcenje in ocenjevanje starosti
analiziranih osebkov

Vzorce (po 2—3 g miSi¢nega tkiva, praviloma
z obmocja vratu ali prsnega kosa) smo zbrali
neposredno po odvzemu posameznega osebka
in jih shranili v 2,0 ml kriotubice (viale),
napolnjene z etanolom, ter zamrznili na —20 °C
do laboratorijskih analiz, ki smo jih naredili v
laboratoriju za molekularno ekologijo Fakultete
za matematiko, naravoslovje in informacijske
tehnologije Univerze na Primorskem. V vzorec
smo skusali vkljuéiti ¢im ve¢ odvzetih Zivali,
in sicer ¢im bolj enakomerno razporejenih po
lovisc¢u (slika 1) ter v strukturi, ki dobro odraza
celotno sestavo odvzetih osebkov. Skupaj je bilo
za dolo¢itev sorodstvenih razmerij genotipiziranih
61 osebkov: 10 odraslih, tj. dve- in ve¢letnih srn
(16 %), 14 odraslih srnjakov (23 %), 5 mladic
(8 %), 11 lans¢akov (18 %), 11 mladicev Zenskega
spola (18 %) in 10 mladi¢ev moskega spola
(16 %). Podatki o analiziranih osebkih so navedeni
v prilogi 1.

Starost zivali smo dolo¢ili (za razlikovanje med
tremi osnovnimi starostnimi kategorijami, tj.
mladicev, enoletnih in odraslih zivali) oz. ocenili
(znotraj starostne skupine odraslih zivali) z
makroskopskim pregledom razvojne stopnje
in obrabljenosti zob na levi polovici spodnje
¢eljustnice, in sicer po uveljavljeni metodologiji
(Ratcliffe in Mayle, 1992). Ker je ocena starosti

odraslih osebkov iz druzine jelenov na podlagi
pregleda obrabljenosti zob nezanesljiva (Pokorny
in sod., 2012), kar Se zlasti velja za srnjad
(Hewison in sod., 1999), njihove starosti nismo
ocenjevali na leto natan¢no, temve¢ smo jih
zdruzili v ze uveljavljene starostne razrede, ki
smo jih pri nas ze veckrat uporabili v raziskavah
ekologije srnjadi (npr. Flajsman, 2017; FlajsSman
in sod., 2017). Uporabili smo naslednje starostne
kategorije: mladici (oznaka 0,5; starost 4—8
mesecev v primeru odstrela oz. do 11 mesecev v
primeru drugih vzrokov smrti); enoletni osebki
(oznaka 1), tj. mladice in lanscaki (starost 12—19
mesecev); mladi spolno zreli osebki (ocenjena
starost 2—4 leta; oznaka 2—4); srednje stari osebki
(5-7 let; oznaka 5-7); stari osebki (8 in vec let;
oznaka 8+).

2.3 Izolacija DNA in pomnoZevanje
molekularnih oznacevalcev

Celotno DNA iz svezega tkiva smo izolirali
po protokolu PeqGold Tissue DNA Mini Kit
(VWR Instruction Manual, 2018). Za genetsko
analizo smo uporabili 13 mikrosatelitnih lokusov
(preglednica 1; Olano-Marin in sod., 2014).
Znacilnosti lokusov (temperatura prileganja,
obmodje razpona alelov, ponovljen motiv, set
zacetnih oligonukleotidov in reference), postopki
pomnozevanja ter genotipizacije so podrobno
opisani v Sternad (2018).

2.4 Analiza mikrosatelitnih lokusov in
sorodstvenih razmerij

Analizo sorodstvenih vezi oz. povezav starSi—
potomec smo izvedli v programu Cervus 3.0
(Marshall in sod., 1998). To je racunalniSki
program, ki s pomocjo dolocitve statisticne
verjetnosti na podlagi genotipa (vseh analiziranih
alelov osebka) opredeli potencialno starSevstvo.
Na osnovi verjetnosti, da so genotipi starSev
in potomcev povezani oz. t. i. verjetnosti ne-
izkljucitve (angl. non-exclusion probability)
in stopnje zaupanja v posamezno sorodstvo
(LOD vrednost; angl. likelihood ratio), program
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samodejno opredeli potencialno starSevstvo
(Kalinowsky in sod., 2007). Ce je vrednost LOD
vecja od 3, je sorodstveno razmerje (v naSem
primeru starSevstvo/potomstvo) potrjeno s 95 %
zaupanjem (verjetnostjo); ¢e je vrednost LOD
med 1 in 3, je sorodstveno razmerje potrjeno s
75 % zaupanjem. Povezav z manjSo vrednostjo
LOD nismo obravnavali kot potencialnega
sorodstva (Marshall in sod., 1998).

Najprej smo z vkljucitvijo vseh vzorcev izra¢unali
pri¢akovano heterozigotnost, polimorfna mesta,
povprecno verjetnost neizkljucitve, Hardy-
Weinbergovo ravnovesje in zastopanost ni¢elnih
alelov. Sledil je simulacijski test starSevstva
(materinstva in ocetovstva), ki je vsakemu
potencialnemu potomcu dodelil potencialnega
starSa. Za starSevske kandidate smo izbrali vse
analizirane srne in srnjake, starejSe od dveh
let. Preverjali smo vse vsebinsko (starSevsko)
mogoce kombinacije, in sicer: (i) mladi, 2- do
4-letni osebki kot starSevski kandidati za mladice
in enoletne Zivali; (ii) srednje stari, 5- do 7-letni
osebki kot potencialni star$i mladic¢ev, enoletnih
in mladih odraslih; (iii) stare, 8- in vecletne Zivali
pa v kombinaciji z vsemi mlaj$imi kategorijami
kot njihovimi potencialnimi potomci.

Za potrditev zanesljivosti doloCanja materinstva
smo analizirali tudi §tiri povozZene srne (po dve
v loviscih Oljka in Velenje) in Sest njihovih
zarodkov. Za sedmi zarodek nismo imeli
genetskega vzorca matere in smo ga genotipizirali
kot »slepi vzorec«. V vseh primerih srn in
pripadajocih 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.

Simulacijski test smo generirali za 10.000
potomcev in 500 potencialnih kandidatov starSev.
Na osnovi izratunanih LOD vrednosti smo ocenili
sorodnost med osebki (po Marshall in sod.,
1998). V konéni analizi starSevstva smo testirali

24 potencialnih kandidatov starSev (10 srn in 14
srnjakov). Pri rezultatih posebej izpostavljamo
sorodstvene vezi z LOD > 3, saj so te starSevske
povezave zelo verjetne.

Preglednica 1: Analiza alelne variabilnosti na
posameznem lokusu (Stevilo alelov na lokus; opazena
heterozigotnost — Hoj; pri¢akovana heterozigotnost — He).
Table 1: Allele diversity on individual loci (number of
alleles per locus; observed heterozigosity — Ho, expected
heterozigosity — He).

Lokus Stevilo alelov  Ho He
BM1818 8 0,695 0,830
BM757 7 0,476 0,638
CSSM66 5 0,695 0,621
NVHRT24 7 0,707 0,664
NVHRT48 3 0,415 0,398
NVHRT16 9 0,683 0,807
RT1 10 0,875 0,863
NVHRT21 9 0,768 0,781
ROEL1 2 0,610 0,484
ETH225 7 0,366 0,798
ROES 10 0,768 0,793
MCMo64 5 0,558 0,575
MAF70 8 0,543 0,519
Vsota 90

3 Rezultati

Podatki o variabilnosti alelov na posameznih
mikrosatelitnih lokusih so navedeni v preglednici
1. Lokusi so vsebovali v povprecju 6,8 alela (razpon
2-10), kar nakazuje zmerno genetsko variabilnost
populacije. To so potrdile tudi vrednosti opazene
heterozigotnosti (Ho), ki so bile od 0,366 do
0,875 in niso znacilno odstopale od pri¢akovane
heterozigotnosti (He; od 0,398 do 0,863).

Prepoznali smo 18 moznih sorodstvenih razmerij
med analiziranimi osebki, in sicer: (i) sedem
razmerij za pet potencialnih srnjakov — ocetov
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(0), od tega stiri razmerja s tremi oceti z > 95 %
verjetnostjo (preglednica 2); (ii) enajst razmerij za
Sest potencialnih srn — mater (M), od katerih jih
je bilo devet s petimi materami zelo verjetnih, tj.
z LOD > 3 (preglednica 3). Za dva srnjaka (02
in O4) smo prepoznali po dva potomca. Srnjak
04 je bil ocenjen kot srednje star (5- do 7-letni),

kot njegova potomca sta bila (sicer z nekoliko
manjso verjetnostjo, tj. >75 %) prepoznana mlajsi
srnjak (P19) in mladi¢ moskega spola (P5). Star
(8+) srnjak O2 je bil z veliko zanesljivostjo star§
mladi¢u moskega spola (P3) in lanscaku (P2). Po
enega potomca smo prepoznali pri treh mladih
(2- do 4-letnih) srnjakih: srnjaka O1 in OS5 sta

Preglednica 2: Pregled potomcev srnjadi in njihovih potencialnih o¢etov (srnjakov). Prikazana so le sorodstvena
razmerja z dovolj veliko zanesljivostjo, tj. verjetnostjo > 95 % (LOD > 3) oziroma > 75 %* (1 <LOD < 3).

Table 2: Overview of roe deer offspring and their potential fathers (bucks). Only relations with high reliability, i.e.
probability >95% (LOD>3) and >75%* (1<LOD<3) are presented.

Potomee Smjak - oce Razdalja  Vrednost
Oznaka Starost Spol Datum Oznaka  Starost Datum (km)? LOD
P1 1 M 8.6.2017 (o)1 2-4 23.6.2017 3,6 3,74
P2 1 M 17.9.2017 02 8+ 5.8.2017 4,0 9,12
P3 0,5 M 17.9.2017 02 -II- -II- 3,0 7,77
P4 0,5 7 2.9.2017 03 24 23.8.2017 4,3 241%*
P5 0,5 M 27.12.2017 04 5-7 15.8.2017 3,3 2,00*
P19 2-4 M 4.5.2017 04 -|I- -|I- 0,4 2,62%
P6 1 M 1.5.2017 05 2-4 20. 8.2017 4,1 3,99

* Zra¢na razdalja med lokacijama odvzema potomca in njegovega verjetnega starsa.

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

Table 3: Overview of roe deer offspring and their potential mothers (does). Only relations with high reliability, i.e.
probability >95% (LOD>3) and >75%* (I<LOD<3) are presented.

Potomec Srna — mati Razdalja Vrednost
Oznaka Starost Spol Datum Oznaka  Starost Datum (km)* LOD
P7 1 M 24.6.2017 Ml 2-4 1. 10.2017 L1 4,04
P8 2-4 M 25.7.2017 Ml -|I- -II- 1,8 3,88
P9 0,5 V4 3.9.2017 M2 2-4 30.9.2017 0,5 3,21
P6 1 M 1.5.2017 M2 -II- -|I- 43 1,69%
P10 1 M 1.9.2017 M3 5-7 30.12.2017 04 8,17
P11 0,5 M 13.9.2017 M3 -I- -|I- 0,9 4,32
P12 0,5 M 17.2.2018 M3 -I- -|I- 0,3 9,23
P14 0,5 V4 3.9.2017 M4 8+ 17.2.2018 3,2 4,04
Pl6 0,5 Z 3.9.2017 M5 2-4 3.9.2017 0,0 8,60
P17 0,5 Z 19. 10. 2017 M5 -II- -II- 39 7,02
P18 2-4 M 4.6.2017 M6 3+ 2.9.2017 0,4 1,03*

* Zra¢na razdalja med lokacijama odvzema potomca in njegovega verjetnega starsa.
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Slika 2: Lokacije odvzema osebkov srnjadi, za katere smo ugotovili starSevske povezave. Rdece ¢rte oznacujejo
materinsko povezavo, modre pa ocetovsko. Prikazani so vsi sorodstveni odnosi z > 75 % verjetnostjo.

Figure 2: Locations of harvested roe deer for which parental relationships were determined. Red lines indicate maternal,

and blue lines paternal relationships. All relationships with >75% probabilities are shown.

bila zelo verjetna oceta po enemu lans¢aku
(P1 oz. P6), srnjak O3 pa z nekoliko manjso
zanesljivostjo mladi¢u zenskega spola (P4)

(preglednica 2, slika 2).

Pri srnah devet ugotovljenih povezav nakazuje na
zanesljivo starSevstvo, za dve pa je zanesljivost
povezave manjsa, vsekakor pa lahko tudi v tem
primeru govorimo o dokaj verjetnem sorodstvu

med osebki. Srednje stara srna M3 je bila zelo
verjetna mati trem potomcem (lans¢aku P10
in mladicema 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 lanscaku (P7) in mlajSemu
srnjaku (P8); srna M2 pa mladi¢u zenskega
spola (P9) in z nekoliko manj$o verjetnostjo
tudi lans¢aku (P6). Dve stari (8+) srni sta bili
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potencialni materi po enemu potomcu: srna M4
mladicu zZenskega spola (P14), srna M6 pa z
nekoliko manjso verjetnostjo mlajSemu srnjaku
(P18) (preglednica 3, slika 2).

4 Razprava

Srnjad je teritorialna vrsta, pri kateri velikost
zivljenjskega okoliSa (angl. home range) odraslih
osebkov le redko presega nekaj 10 ali najvec
100-200 ha (zbrano v Hewison in sod., 1998;
Liberg in sod., 1998). Zaradi tega in praviloma
zelo kratkih dnevnih ter tudi sezonskih premikov/
selitev (ibid.) lahko privzamemo, da lokacija
odvzema dolo¢enega osebka dobro odraza
obmocje njegovega zivljenjskega okolisa.
Lokacije odvzema zelo verjetnih starSev (srn in
srnjakov) in njihovih potencialnih potomcev ter
oddaljenosti med njimi so prikazane na sliki 2.
Z nje je opaziti, da so bile lokacije odvzema
potomcev tako v primeru lans¢akov kot tudi
mladicev obeh spolov precej oddaljene od
krajev odvzema srnjakov, njihovih verjetnih
ocetov. Za vse tri lanscake (P1, P2, P6) so
zrac¢ne razdalje lokacij njihove smrti od krajev
odvzema verjetnih ocetov (v clanku zaradi lazje
berljivosti uporabljamo poenostavljen izraz:
razdalja) presegale 3,6 km; za mladice so bile
razdalje od 3,0 km (P3) do 4,3 km (P4). Tako
velike oddaljenosti potomcev od srnjakov —
ocetov, ki bistveno presegajo povprecno velikost
njihovega Zivljenjskega okoliSa (poenostavimo
lahko, da 100-200 ha veliko obmoc¢je meri
1-1,5 x 1-1,5 km), sovpadajo s teritorialno
razmnozevalno strategijo odraslih, zlasti starejSih
srnjakov (Sempere in sod., 1996; Liberg in sod.,
1998). Le-ti spomladi vzpostavijo teritorij, ki ga
aktivno branijo in ga praviloma ne zapuséajo
vsaj do poznega poletja (Sempere in sod., 1996;
Krze, 2000). V teritorialnem obdobju so srnjaki
zelo agresivni do drugih samcev; agresivno
vedenje (zlasti starejSih) srnjakov je prvenstveno
usmerjeno proti drugim odraslim srnjakom, zlasti
v zgodnjem obdobju vzpostavljanja teritorijev
pa tudi proti juvenilnim oz. spolno Se nezrelim
osebkom — lansc¢akom (Van-Moorter in sod,

2008). Srnjaki jih tedaj pogosto preganjajo, pri
¢emer so bolj agresivni do lans¢akov z daljSim
rogovjem. Dolzina §il je namre¢ v pozitivni
soodvisnosti z velikostjo mod, zato je velikost
rogovja lanscakov kazalnik, kateri med njimi
bi bili v prihodnosti lahko razmnozevalno
konkurenénejsi teritorialnim srnjakom;
predvsem take Zelijo pregnati iz svojega teritorija
(Wahlstrom, 1994). Zato se predvsem enoletni
samci med mladostno disperzijo (disperzija
v ekologiji pomeni premike brez vrnitve)
odseljujejo zunaj obmocja poleganja oz. stran
od starSevskega teritorija (Van-Moorter in sod.,
2008), v skrajnem primeru tudi ve¢ kot 100 km
dale¢ (Wahlstrém, 1994; Wahlstrém in Liberg,
1995).

Disperzija lans¢akov, ki so v svojem drugem
letu Zivljenja v obdobju spolnega dozorevanja,
je lahko pojasnilo za njihove relativno velike
oddaljenosti od o¢etov. Vendar pa prostorski
premiki, povezani z disperzijo, ne morejo
pojasniti podobno velikih oddaljenosti
(3,0—4,3 km) mladic¢ev od ocetov, saj so v
jesenskem casu mladici Se tesno povezani s
srnami — materami in ne zapuscajo obmocij, kjer
so bili polezeni (Hewison in sod., 1998; Krze,
2000). Velike oddaljenosti lokacij odvzema
mladicev od krajev odvzema njihovih verjetnih
ocetov lahko pojasnimo z drugo prostorsko
znacilnostjo srnjadi: v obdobju parjenja, ko
srnjaki branijo svoje teritorije, se srne pogosto
odpravijo na daljSe paritvene izlete izven svojih
zivljenjskih okolisev, kamor se vrnejo takoj po
oploditvi (Liberg in sod., 1998; Bocci in sod.,
2013; Debeffe in sod., 2014). 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 disperzije,
in so v jesenskem ¢asu oz. pred tvorbo zimskih
tropov praviloma zelo oddaljeni od srnjakov —
ocetov, kar potrjujejo tudi nasi rezultati (slika 2).

Pri oddaljenosti potomcev od srn — mater je
slika precej drugacna. Veéina potomcev (P7, P9—
P12, P16, P18) je bila odvzeta na oddaljenosti
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do 1km od lokacije odvzema srne — matere.
Izjema sta dva mladic¢a zenskega spola, ki sta
bila odvzeta na vecji oddaljenosti od mater, a je
bila v obeh primerih zelo specifi¢na situacija.
Zelo shirana srna (M5) z vidnimi bolezenskimi
znaki (driskavost, telesna masa z glavo in nogami
10,5kg) je bila skupaj z mladi¢em Zenskega
spola (P16) v hribovitem delu lovis¢a odstreljena
3.9.2017, drugi mladi¢ (P17) pa je bil povozen
19. 10. 2017 v ravninskem delu lovis¢a, skoraj
4 km stran; o€itno se je po izgubi matere premaknil
zunaj obmocja poleganja. Tudi v drugem primeru
je bila srna (M4) shirana, driskava in anemic¢na,
le da je bil v tem primeru mladi¢ (P14) odstreljen
3.9. 2017 na severozahodnem delu lovis¢a, srna
v zadnjem Stadiju pred smrtjo pa 17. 2. 2018 vec
kot 3 km stran ob reki Savinji. V obeh primerih
s0 bili zanimivi vzro¢no-posledi¢ne dejavnike, ki
kazejo, da je za razumevanje prostorskih premikov
osebkov poleg splosnih znacilnosti vrste treba
upostevati tudi individualne dejavnike, za kar je
pogoj dostop do celostnih podatkov in njihovo
razumevanje. Na ve¢ji oddaljenosti (4,3 km) od
srne — matere (M2) je bil 1. 5. 2017 odvzet tudi
lanscak (P6), ki se je tedaj na lokaciji odvzema
pojavil skupaj s Se dvema enoletnima srnjakoma,
kar lahko pojasnimo z znano disperzijo samcev
v obdobju spolnega dozorevanja tudi na daljse
razdalje (Wahlstrom, 1994; Wahlstrom in Liberg,
1995).

Zanesljivost in relevantnost uporabljene metode
za dolocitev sorodstvenih (starSevskih) razmerij
poleg kontrolne genotipizacije zarodkov
in njihov mater (poglavje 2.4) potrjuje tudi
ugotovljena blizina lokacij odvzema srn — mater
in verjetnih potomcev (predvsem mladicev). Za
srnjad je namre¢ znacilno, da si mladi¢i v prvem
letu Zivljenja popolnoma delijo svoje obmocje
aktivnosti z domac¢im okoliSem matere (angl.
maternal home range). V starosti priblizno
enega leta pa se od njih locijo: lahko Se naprej
zivijo v blizini in se obmoc¢ja 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 habitat slabSe kakovosti,
kar je posledica teritorialnega vedenja starejSih
srn. Stopnja mladostne disperzije (angl. natal
dispersal rate) srnjadi, tj. delez juvenilnih
osebkov, ki se odseli, je od 20 % do 95 % in
je predvsem odvisna od Stevila mladicev,
populacijske gostote ter kakovosti habitata (Van-
Morteer in sod., 2008). Ceprav je znano, da se
ekstremno dale¢ odseljujejo predvsem lanscaki
(Wahlstrom, 1994; Wahlstrém in Liberg, 1995),
pa na splos$no dolzina mladostne disperzije oz.
oddaljenost drugotnega zivljenjskega okolisa od
obmocja poleganja ni odvisna od spola (Coulon
in sod., 2006). V nasi raziskavi smo sicer poleg
enajstih lanscakov genotipizirali tudi pet mladic
(enoletnih srn), a za nobeno nismo ugotovili
znacilne sorodstvene povezave s srnjaki — oceti
ali srnami — materami, zato v razpravo niso
vklju€ene. So pa za mladice bolj kot disperzija
znalilne sezonske migracije, ko spomladi
zapustijo obmocje poleganja in se vanj vrnejo
jeseni (Dingle in sod., 2007).

Predhodna prostorska analiza genetske strukture
srnjadi v lovis¢u Oljka, ki je bila narejena
na primerljivem vzorcu, je pokazala delno
strukturiranost populacije z nakazanim vplivom
prostorskih pregrad: reke Pake, zelezniSke
proge in antropogene oz. polurbane krajine v
ravninskem dnu lovis¢a (Sternad, 2018; Buzan
in sod., 2019a, 2019b). Tudi prostorski prikaz
sorodstvenih povezav (slika 2) nakazuje, da
se sorodni osebki grupirajo na eni ali drugi
strani ovir (severovzhodna vs. jugozahodna
skupina). Vendar smo tudi prek ovir zaznali
genski pretok oz. prehajanje sorodnih osebkov
(starSev in potomcev), npr. Ze opisan, z boleznijo
povezan par M4—P14 (potomec je bila srnica),
a tudi parov O1-P1, O2-P2, O5-P6 in M2-P6.
V teh Stirih primerih so prek krajinskih ovir
presli lanscaki (verjetno v obdobju disperzije),
kar kaze na njihov velik pomen za pretok
genov, posledi¢no pa tudi na potrebo po zelo
premisljenem poseganju med juvenilne samce —
mladice in lan§¢ake (Pokorny, 2000).
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Izmed 61 analiziranih Zivali jih je bilo 28
udelezenih v starSevskih odnosih, in sicer kot
star$i pet srnjakov (36 % analiziranih) in Sest
srn (60 %), kot potomci pa trije mladi srnjaki
(21 %), pet lanscakov (45 %), Stirje mladici
moskega spola (40 %) in pet mladicev Zenskega
spola (45 %), pa nobena mladica ali odrasla srna.
Oba starsa smo dolocili le za enega lanscaka
(P6). Ceprav je mnogo sorodstvenih razmerij
ostalo spregledanih, pa velika intenzivnost
vzorcenja vendarle omogoca pridobitev
nekaterih informacij, povezanih z ekoloskimi
znacilnostmi vrste in znaki zivljenjskih strategij,
kot je, npr., razmnozevalni potencial posameznih
osebkov in populacije. Zanimivo je, da je bilo
v relativnem pomenu kot verjetnih starSev
prepoznanih skoraj za polovico manj srnjakov
— ocetov kot srn — mater (36 % vs. 60 %).
Seveda to velja le v kombinaciji s potomci, ki
smo jih tudi zajeli v vzorec. Pa vendar so razlike
indikativne; ob manjSem Stevilu analiziranih
srn v primerjavi s srnjaki, a ve¢jem Stevilu
potrjenih starSevstev zanje lahko sklepamo, da
je razmnozevalni potencial srn zelo velik. To
potrjujejo tudi domace raziskave plodnosti srn:
v povprecju lahko imajo odrasle srne vsako leto
v leglu skoraj dva mladi¢a (Flajsman, 2017;
Flajsman in sod., 2017). Zdi se, da je njihov
razmnozevalni potencial precej vecji kot 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, kar je poleg
drugacnega lovnega pritiska (Pokorny, 2009) tudi
posledica drugac¢ne zZivljenjske strategije, katere
posledica je hitrejSe obrabljanje zobovja samcev
prostozivecih parkljarjev (Loe in sod., 2003;
Hoye, 2006), ima posamezen srnjak v povprecju
manjsi vsezivljenjski paritveni uspeh oz. manj
potomceyv, na katere prenaSa svoje gene. Zato
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 vecji razmnozevalni potencial kot mladi
(preglednica 2).

5 Zakljucek

Pricujoca studija predstavlja eno prvih genetskih
raziskav srnjadi v Sloveniji; ¢eprav je bilo
vzoréenje zelo intenzivno (v analize smo vkljucili
73 % vseh odvzetih osebkov v prouc¢evanem
obdobju), je bilo vendarle relativno kratko (deset
mesecev, od maja 2017 do februarja 2018). Zato
so rezultati in ugotovitve predvsem preliminarnega
znacaja, glavni fokus zacetne raziskave pa je bil
na moznosti uporabe in kasnejse SirSe vpeljave
(implementacije) molekularno-genetskih
metod v proces upravljanja populacij divjadi.
V prispevku smo se omejili na relativno ozko
podrocje (ugotavljanje sorodnosti med osebki),
ki pa je lahko zelo zanimivo in pomembno tudi
za kon¢ne uporabnike. Z lahko razumljivimi in
nazorno prikazanimi informacijami je namrec
najlazje razumeti ves strokovni in upravljavski
potencial sodobnih raziskovalnih metod (v tem
primeru molekularne genetike). Poleg tega prav
neposredna (sorodstvena) razmerja med osebki
nudijo dober vpogled v pomembne ekoloske
znacilnosti vrst(e), kot so razmnoZevalni potencial
in prostorsko vedenje osebkov in/ali populacij.
Tudi zato so genetske analize, s katerimi smo zaceli
v modelnem lovis¢u, zelo pomembne za smotrno
in trajnostno upravljanje populacij, saj omogocajo
razumevanje v preteklosti skritih odnosov, ki
so kljucni za ohranitev in spodbujanje ¢im bolj
naravnih ter z okoljem usklajenih procesov v
populacijah.

6 Povzetek

Evropska srna je v Sloveniji in celotnem
evropskem prostoru najpomembnejsa vrsta
divjadi in je ena kljuénih vrst kopenskih
ekosistemov. Kljub temu do nedavnega pri
nas ni bilo genetskih analiz te vrste, zato so
genetska struktura populacije in druge lastnosti,
ki jih lahko ugotavljamo z molekularnimi orodji,
domala neznane. V pric¢ujoci raziskavi smo z
uporabo molekularnih oznacevalcev skusali
dolo¢iti sorodstvena (star§evska) razmerja
srnjadi v modelnem in po krajinsko-ekoloskih
znacilnostih tipicnem lovisc¢u osrednje Slovenije
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(Oljka, Smartno ob Paki; Savinjsko-Kozjansko
lovskoupravljavsko obmoc¢je). Na obmocju
modelnega lovisca so Stevilne motnje in ovire,
ki potencialno vplivajo na prostorsko vedenje
srnjadi, zato smo zeleli: (i) dolo¢iti sorodstvo
srnjadi v tem lovis¢u; (ii) oceniti genski pretok
in vpliv potencialnih ovir na prostorske premike
(juvenilnih) osebkov; (iii) ugotoviti morebitne
razlike v vzorcu disperzije med obema spoloma in
razlike v oddaljenosti lokacij odvzema potomcev
od lokacij starSev (sm vs. srnjakov).

Analizirali smo 61 osebkov srnjadi oz. 73 % vseh
odvzetih v obdobju maj 2017 — februar 2018. V
analizo je bilo vkljucenih 10 odraslih, tj. dve- in
vecletnih srn (16 %), 14 odraslih smjakov (23 %),
5 mladic (8 %), 11 lans¢akov (18 %), 11 mladicev
zenskega spola (18 %) in 10 mladi¢ev moskega
spola (16 %). Za potrditev zanesljivosti dolocanja
materinstva smo analizirali tudi $tiri povoZene
sme in sedem zarodkov. Celotno DNA iz svezega
tkiva smo izolirali po protokolu PeqGold Tissue
DNA Mini Kit, za genetsko analizo smo uporabili
13 mikrosatelitnih lokusov. Analizo sorodstvenih
vezi 0z. povezav star§i—potomec smo izvedli v
raCunalniskem programu Cervus 3.0, ki s pomocjo
dolocitve statistiCne verjetnosti na podlagi genotipa
opredeli potencialno starSevstvo. Genotipizirani
lokusi so v povprec¢ju vsebovali 6,8 alela (razpon
2-10), kar nakazuje zmerno genetsko variabilnost
populacije. To so potrdile tudi vrednosti opazene
heterozigotnosti (Ho), ki so bile od 0,366 do
0,875 in niso znacilno odstopale od pri¢akovane
heterozigotnosti (He; med 0,398 in 0,863).

Test sorodstvenih razmerij je prepoznal pet zelo
verjetnih o¢etov (srnjakov), Sest potencialnih
mater (srn) in 17 potomcev (mladiev obeh spolov,
enoletnih samcev — lan§¢akov in mlajsih srnjakov);
skupaj smo prepoznali 18 morebitnih sorodstvenih
razmerij, samo za enega lans¢aka smo v vzorec
zajeli oCeta in mater. Lokacije odvzema potomcev
so bile tako v primeru lans¢akov kot mladicev
obeh spolov precej oddaljene od krajev odvzema
srnjakov, njihovih verjetnih ocetov: za vse
lanscake so presegle 3,6 km, za mladice pa so bile

3,0-4,3 km. Tako velike oddaljenosti potomcev
od srnjakov — ocetov, ki bistveno presegajo
njihovo povprecno velikost Zivljenjskega okolisa,
sovpadajo s teritorialnim oz. agresivnim vedenjem
odraslih, zlasti starejsih srnjakov do drugih samcev.
Zato se predvsem enoletni srnjaki med mladostno
disperzijo odseljujejo zunaj obmocja poleganja
oz. stran od teritorija srnjakov — oCetov. Velike
oddaljenosti lokacij odvzema mladicev od krajev
odvzema njihovih verjetnih ocetov so po vsej
verjetnosti posledica daljsih paritvenih izletov
srn izven njihovih zivljenjskih okolisev, kamor
se vrnejo takoj po oploditvi. Prostorska vez med
srnami in mladici je bistveno moc¢nejsa: vecina
potomcev je bila odvzetih na oddaljenosti do 1 km
od lokacije odvzema srne — matere; izjema sta dva
mladica shiranih in obolelih srn, ki sta bila odvzeta
na precej vecji oddaljenosti. Slednje kaze, da je za
razumevanje prostorskih premikov osebkov poleg
splosnih znacilnosti vrste treba upostevati tudi
individualne dejavnike.

Sorodni osebki so se praviloma grupirali na eni
ali drugi strani najpomembnej$ih ovir v loviscu
(reka Paka, ZelezniSka proga in polurbana krajina
v ravninskem delu loviséa). Vendar smo tudi
prek ovir zaznali prehajanje sorodnih osebkov,
a skoraj izklju¢no lans¢akov, kar kaze na njihov
velik pomen za pretok genov, posledi¢no pa
tudi na potrebo po zelo premisljenem poseganju
med juvenilne samce — mladice in lanséake.
Rezultati tudi kazejo, da ima posamezen srmjak v
povprecju manjsi vsezivljenjski paritveni uspeh
oz. manjse Stevilo potomcev, kot jih imajo srne:
v relativnem pomenu je bilo kot verjetnih starSev
prepoznanih skoraj za polovico manj srnjakov
(36 %) kot srn (60 %). Zato je zelo pomembno,
da skrbimo za ustrezno (dovolj veliko) zastopanost
starejSih srnjakov v populaciji, saj imajo vecji
razmnozevalni potencial kot mladi srnjaki.

Poznane lokacije odvzema, pridobljene iz
lovskoinformacijskega sistema, in prepoznana
sorodstvena razmerja omogocajo sklepanje
o prostorskem vedenju posameznih osebkov
(disperzija enoletnih samcev — lanScakov,
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paritveni izleti srn) ter tako pomembno prispevajo
k poznavanju ekoloskih znacilnosti vrste. Moznost
vpogleda v (sorodstvena) razmerja med osebki, ki
so zanimiva tudi za lovce kot kon¢ne uporabnike,
prispeva k popularizaciji sodobnih molekularno-
genetskih orodij in metod ter posledi¢no k njihovi
vpeljavi v vsakdanjo prakso upravljanja populacij.
Genetske analize, s katerimi smo zaceli v
modelnem lovi$¢u, so zelo pomembne za smotrno
in trajnostno upravljanje populacij, saj omogocajo
razumevanje v preteklosti skritih odnosov, ki
so kljucni za ohranitev in spodbujanje ¢im bolj
naravnih ter z okoljem usklajenih procesov v
populacijah.

7 Summary

European roe deer (Capreolus capreolus) is one of
the key species of terrestrial ecosystems and is the
most important game species not only in Slovenia
but rather in the majority of European countries.

However, due to a lack of genetic studies in roe
deer in our country until very recently, population

genetic structure and other features that can be
identified by molecular markers has been unknown.

In this study, we used molecular markers to study
genetic relatedness of roe deer in the model and —
considering landscape-ecological characteristics
— a typical hunting ground of central Slovenia
(Oljka, Smartno ob Paki; Savinjsko-Kozjansko
hunting management district). In this hunting
ground, there are several barriers which may
affect spatial behaviour of roe deer, therefore,

we aimed to: (i) determine relatedness of roe
deer within the hunting ground; (ii) assess the
gene flow and the effect of potential barriers on

movement of juveniles, (iii) determine potential
differences in the dispersal pattern between sexes
and differences in the distance of the harvesting
locations of offspring from harvesting locations of
their parents according to sex (bucks vs. does).

We analysed 61 samples of roe deer, i.e. 73% od
all individuals harvested during regular hunting
allocations in the period May 2017 — February
2018. The following groups were included in the

analysis: 10 adult females (16%), 14 adult males
(23%), 5 yearling females (8%), 11 yearling males
(18%), 11 female fawns (18%), and 10 male
fawns (16%), respectively. Aiming to confirm the
reliability of the method for determining maternity
we analysed also four road-killed females together
with seven foetuses. Total DNA was isolated from
the fresh muscular sample by using PeqGold Tissue
DNA Mini Kit protocol, and 13 microsatellite
loci were analysed. Analysis of relatedness, i.e.
parent-offspring relations was made by Cervus 3.0
software, which recognizes potential parenthood
based on statistical likelihood of the comparability
of genotypes. At average, genotyped loci had 6.8
alleles (range.: 2—10) which indicates moderate
genetic variability of the studied population.
This was confirmed by the values of observed
heterozygosity (Ho) which were between 0.366 and
0.875, and they did not differ significantly from the
expected heterozygosity (He: 0.398—0.863).

Analysis of relatedness revealed five potential
fathers (bucks), six mothers (does), and 17
offspring (fawn of both sexes, male yearlings,

and young male adults, respectively); in total,

we found 18 relationships, but for only one
yearling we determined both parents. Harvesting
locations of offspring were very distant from
harvesting locations of their fathers: >3.6 km
away for yearlings, and 3.0-4.3 km for fawns.

Such distances between mortality locations of
offspring and their potential fathers which are
much larger than their average home range may
be explained by the territorial, i.e. aggressive
behaviour of adult, and particularly older bucks
towards other males. Due to this, primarily
yvearling males disperse outside their natal
home range. On the other side, long distances of
harvesting locations of fawns from their potential
fathers may be the consequence of long-distance
mating excursions of roe deer females outside
their home ranges in which they, however, return

soon after the successful mating. Therefore, the
spatial connection between does and their fawns
is much stronger comparing to bucks; indeed, the
majority of offspring was harvested <1 km from
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the harvesting locations of their potential mothers.

The exceptions were two females which were in

a very poor body condition (very low body mass,

diarrhea, anemia), their offspring were culled on a

much longer distances from mortality locations of
does which indicates that individual characteristics
may affect the general pattern of spatial behaviour
and moving ecology of roe deer.

In our study, velated individuals generally grouped
on either side of the most important barriers
(viver Paka, railway, suburban landscape in the
lower part of the hunting ground). However, we
confirmed migrations also over these barriers,
and vagrants were as a rule yearling male. This
indicates huge importance of subadult males for
the gene flow, and consequently calls for a very
thoughtful management/harvest of juvenile males,
both fawns and yearlings. Moreover, our results
indicate that individual male has at average a
lower lifetime mating success, i.e. he produces
less offspring in comparison with a female, indeed,
in relative terms twofold more does (60% of all
analysed) as bucks (36%) were recognized as
potential parents. Therefore, it is very important
that adequate (i.e. large enough) number of older
bucks is present in the population as they obviously
have higher reproductive potential comparing to
younger males.

By knowing exact locations of the harvest obtained
from the hunting informational system and with
having relatedness data, also spatial behaviour
of individuals can be recognized (e.g. dispersion
of subadult males — yearlings, reproductive
excursions of does). Such information enables
better insight into ecological features of the
species. The potential of molecular markers to

9 Viri

clarify the relatedness among individuals, which
is of high interest for hunters as end-users, may
contribute to popularization of modern molecular
genetic tools and methods, and consequently
enables their wider implementation in the
population management practices. As such, genetic
analyses that we started recently in the model
hunting ground are very important for reasonable
and sustainable population management as they
help to understand formerly unknown relationships
which are essential for preserving evolutionary
developed and harmonized processes in wildlife
populations.

8 Zahvala

Izvedbo raziskave so omogocila finan¢na sredstva
raziskovalnega programa Evropske unije Obzorje
2020 — projekt StarBios2 (Strukturne spremembe
za odgovorno bioznanost), COST akcije G-Bike
(Nova evropska mreza o genomski biodiverziteti
za odporne ekosisteme), ciljnega raziskovalnega
projekta (CRP Divjad v naseljih, na cestah in
drugih nelovnih povrSinah: tezave, izzivi in
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Priloga
Preglednica P1: Podatki o osebkih srnjadi, ki so bili vkljueni v raziskavo. :%
Table P1: Data on roe deer which were included in the study. 5
>
Oznaka Potomec / Datum Vzrok Starost* Spol Telesna Lokacija odvzema Kvadrant %
vzorca starsi odvzema odvzema masa** @
LME-1 Pl 8.6.2017  odstrel 1 M 14,5 Veliki Vrh (Slavc) N2K4 5
LME-2 O1 23.6.2017 cesta 2-4 M 200 Slatine (Hra$an) NOK1 g
LME-3 P7 24.6.2017 odstrel 1 M 18,0 Gora Oljka (rezerve) N4KO0 :
LME-4 - 24.6.2017 odstrel 1 M 12,0 Gora Oljka (Pizorn) N4KO0 =
LME-5 - 28.6.2017 odstrel 1 M 17,5 Slatine (Keramika) NIK2 g
LME-6 - 11.7.2017  odstrel 1 M 14,0 Gora Oljka (Skornsek) NOK?7 E
LME-7 - 18.7.2017 cesta 1 M 17,0 Slatine (Paska vas) NI1K3 g
LME-8 P8 25.7.2017 odstrel 2-4 M 20,0 Gora Oljka (kamnolom)  N4J9 g
LME-9 02 5.8.2017  odstrel 8+ M 19,0 Gora Oljka (Log) N3K1 g
LME-10 - 5.8.2017  odstrel 24 M 18,0 Veliki Vrh (Bizov¢nik) N3K3 >
LME-11 04 15.8.2017 odstrel  5-7 M 17,5 Gora Oljka (Vinca) N4J9 2
LME-12 05 20.8.2017 odstrel 2-4 M 19,0 Slatine (Zornik) NIK1 E
LME-13 - 22.8.2017 odstrel 1 M 17,0 Skorno (Mravljak) NOKS5 %
LME-14 O3 23.8.2017 odstrel 24 M 18,5 Veliki Vrh (Sambor) N4K3 %‘
LME-15 P10 1.9.2017  odstrel 1 M 12,0 Skorno (Ajdic) NOK4 E
LME-16 - 1.9.2017  odstrel 5-7 M 16,5 Skorno (Skornsek) NOK7 A
LME-17 - 2.9.2017  odstrel 0,5 Z 8,5 Gne¢ (kamnolom) NOK3 5
LME-18 P4 2.9.2017 odstrel 0,5 7 8,0 Skorno (lovska koca) NOK5 S
LME-19 M6 2.9.2017  odstrel 8+ Z 10,0 Veliki Vrh (Poprask) N4K4 :
LME-20 P14 3.9.2017  odstrel 0,5 7 8,0 Skorno (Napotnik) NOKS5 5
LME-21 P9 3.9.2017 odstrel 0,5 7 8,5 Slatine (Farinsek) NOK2 %
LME-22 - 3.9.2017  odstrel 0,5 7 6,0 Skorno (Fuglovec) MIK3 'g
LME-23 M5 3.9.2017  odstrel 24 Z 10,5 Veliki Vrh (Zajc) N4K3 §
LME-24  Pl6 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 ‘g
LME-26 — 4.9.2017  odstrel 0,5 M 85 Skorno (Smodis) M9K4 g
LME-27 - 5.9.2017  odstrel 1 Z 16,5 Veliki Vrh (Bizov¢nik) N3K3 5
LME-28 - 9.9.2017  odstrel 1 Z 15,0 Slatine (Goricarjevi) NOK2 é
LME-29 - 10.9.2017 odstrel 24 M 17,0 Gora Oljka (Log) N3K1 ®
LME-30 P11 13.9.2017 odstrel 0,5 M 6,5 Skorno (Azman) NOK3 é
LME-31 - 14.9.2017 odstrel 1 V4 10,5 Skorno (Strnad) NOKS %
LME-32 - 16.9.2017 odstrel 0,5 Z 60 Skorno (Mravljak) NOK4 (@)
LME-33 P2 17.9.2017  odstrel 1 M 15,0 Gne¢ (kamnolom) NOK3
LME-34  P3 17.9.2017 odstrel 0,5 M 70 Veliki Vrh (Bizov¢nik) N3K3
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Izvirni znanstveni clanek

Oznaka Potomec / Datum Vzrok Starost* Spol Telesna Lokacija odvzema Kvadrant

2 vzorca star$ odvzema odvzema masa**

o

5 LME-35 - 19.9.2017 cesta 2-4 Z - Slatine (Letusko polje) N2KO0
E LME-36 - 20.9.2017 odstrel ~ 5-7 Z 17,0 Veliki Vrh (Cevzar) N4K4
% LME-37 - 21.9.2017 cesta 0,5 Z - Slatine (Hrasan) NOK 1
E LME-38 - 21.9.2017 odstrel 0,5 M 10,0 Veliki Vrh (Sumlak) N2K4
o LME-39 - 23.9.2017 odstrel 2-4 M 17,5 Skorno (Leskovsek) N1K4
8 LME-40 M2 30.9.2017 odstrel 2-4 Z 14,0 Slatine (HraSan) NIK1
5 LME-41 - 1.10.2017 odstrel 0,5 V4 11,0 Veliki Vrh (Stanovsek) N5K4
>N . o N

E LME-42 Ml 1.10.2017 cesta 2-4 Z 17,5 Smartno ob Paki (Zohar) N3Kl1
E LME-43 - 12.10.2017 cesta 0,5 7 - Gavce (Vinopodjetje) N2K2
g LME-44 P17 19.10. 2017 cesta 0,5 7 - Slatine (Letusko polje) N2KO0
) 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
E LME-47 - 20.12. 2017 odstrel 2-4 7 12,0 Skorno (Zupan) NOKS5
g LME-48 PS5 27.12.2017 odstrel 0,5 M 12,0 Gora Oljka (Brezovec) N5K2
= LME-49 M3 30.12.2017 odstrel 5-7 Z 17,0 Skorno (Pusnik) NOK4
é’ LME-50 P6 1.5.2017  odstrel 1 M 9,0 Skorno (Zupan) NOKS5
7]

g- LME-51 P19 4.5.2017  zeleznica 2-4 Y 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) NOKS5
g LME-54 - 25.5.2017 cesta 2-4 M - Gora Oljka (Lipca) N4J9
E LME-55 - 31.5.2017 odstrel 1 Z 12,5 Skorno (Mravljak) NOKS5
E LME-56 - 31.5.2017 odstrel 2-4 M 23,0 Slatine (Monika) N2K1
g LME-57  PI8 4.6.2017  odstrel 24 M 16,0 Veliki Vrh (Stanovsek) N5K4
E 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
[=] .

’5 LME 63 M4 17.2.2018 bolezen 8+ Z 11,5 Slatine (Pec¢nik) NOK2
: LME-64 - 10.3.2018 bolezen 5-7 Z Slatine (Drev) N2K1
.:

Z OPOMBE:

= *Starostne kategorije (0,5: mladic; 1: enoletna zival; 2—4: mlada odrasla zival; 5—7: srednje stara zZival; 8+: stara zival).
S ok 1 1 1 — 1 1 &

N Telesna masa osebkov brez notranjih organov, a z glavo in nogami — t. i. bioloska masa (v kg).
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