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1 Shrnuti

V ramci projektu &. 99 (Program preshraniéni spoluprace Ceska republika - Svobodny stat Bavorsko Cil EUS 2014 -
2020) se v obdobi od listopadu 2016 do zafi 2019 (tézisté sbéru bylo zimé 2016/2017 a 2017/2018) v narodnich
parcich Sumava a Bavorsky les uskute¢nil monitoring vyskytu tetfeva hlusce, jefabka lesniho a tetfivka obecného.
Prostfednictvim mapovani a neinvazivniho sbéru vzorkl trusu byl zaznamenan vyskyt téchto tfi druhli a byly provedeny
populaéni genetické studie. Prace v narodnich parcich byla podpofena rozsahlym tymem dobrovolnikl, ktefi dodali
vzorky k analyzadm i z okolnich stanovidt (Arber, Bischofsmais, Dreisessel). Aktivity tykajici se tetfeva hluSce byly
vedeny Spravou NP Bavorsky les, aktivity spojené s jefabkem a tetfivkem vedla Sprava NP Sumava. Ve vykazovaném
obdobi bylo v projektové oblasti zaznamenano celkem 2464 tetfevich, 1528 jefabcich a 614 tetfivCich nalezl (trus,
stopa, pefi,...). Vyskyt tetfeva v projektové oblasti se soustfeduje na horské smrkové lesy ve vySkach pfiblizné od 900
m n. m. podél hranice mezi Némeckem a Ceskou republikou. T&Zi$t& vyskytu je v narodnich parcich, ale vyskytuje se i
v navazujicich lesnich oblastech (oblast Velkého Javoru, obce Lam, Jezerni hory a Mdlstku na severu; oblast
TfistoliCniku a Smrciny na jihu pfi hranici s Rakouskem; oblast Bischofsmais na zapadé), kde byly také zaznamenany a
sebrany vzorky trusu tetfeva pro genetické analyzy. Jefabek lesni se vyskytuje roztrouSené témér po celé plose NP
Sumava, v ptipadé NP Bavorsky les byl nejéastgiji registrovan v pfihraniéni oblasti s CR a v $ir§im okoli Spiegelau.
Tetfivek obecny se vyskytuje na ploSné omezenych lokalitach, pravidelné je zjiStovan pouze na ¢eské strané pohofi, v
NP Sumava, CHKO Sumava a t&sné za hranicemi t&chto izemi. Vyskyty na némecké stran& pohofi jsou pravidelné
registrovany pouze mimo NP Bavorsky les, v lokalitach Haidmuihle a Schnellenzipf. V obou pfipadech je v§ak vyskyt
vazan na existenci vhodnych biotopti a populaci v Cechach. V NP Bavorsky les byli registrovani tetfivci pouze na
zadpadnim svahu Luzného (2 nalezy). Geneticka analyza celkového pocétu 600, 315 a 207 testovanych vzork( trusu
jednotlivych druhd ukazala 303 riznych genotypl (jedincl) tetfeva, 203 riznych genotypl jefabka a 71 rGznych
genotypu tetfivka. Modelové vypocty s pouzitim riznych odhadl velikosti populace dosly k primérné velikosti populace
tetteva N = 605,2 (+/- 130,6) jedinct. Tato hodnota je nad minimalni velikosti populace stanovenou pro tetfevy
Grimmem a Storchem (2000), ktera zajiStuje pravdépodobné dlouhodobé pFeZiti populace. Potfebné velikosti populace
se dosahne pouze s jedinci z oblasti navazujici na narodni parky. Vezmou-li se v potaz jen zvifata Zijici v obou
narodnich parcich je velikost populace niZsi nez minimaini prahova hodnota. Bodovy odhad velikosti jefabka pro uzemi
obou NP je 689 jedincl s konfiden¢nim intervalem (95 %) 514 - 1123. Bodovy odhad velikosti populace pro tetfivka je
119 jedincd, s konfidenénim intervalem (95 %) 84-137.

Vickrat zaznamenané genotypy umozniuji prostorové a Casové analyzy. Na zakladé dat ze soucasného priizkumu
se akéni prostor a pfekonana vzdalenost u slepic a kohoutll vzajemné neliSi. Maximalni vzdalenosti mezi dvéma nalezy
byly nalezeny u kohoutl a byly v rozpéti pfiblizné 25 km. | v tomto projektu ukazuji vickrat zaznamenani jedinci, ze
tetfevi migruji mezi ob&ma narodnimi parky, jakoZ i mezi okolnimi lesy v Ceské republice a v regionu Lam, respektive
Velky Javor.

Pohyb mezi jizni &asti Narodniho parku Sumava v oblasti Smr&iny a pfilehlymi chranénymi krajinnymi oblastmi v
Bavorsku a Rakousku a centralnim Gzemim vyskytu mezi Roklanem a Luznym nebyl v tomto projektu zdokumentovan.
Také dva genotypy nalezené v lesich u Bodenmaisu nebyly zachyceny v jadru projektové oblasti. V porovnani
s tetfevem jsou jefabci a tetfivci mnohem méné pohyblivi, jedna se o znacné usedlé druhy. VétSina jedincl se
pohybuje na malém prostoru, maximalni zjiSténa vzdalenost mezi stejnymi genotypy byla 3056 pro jefabka a 5514 m
pro tetfivka (pohyb pfedevSim v dobé toku). | pfesto, Ze je jefabek zna&né usedly druhy, byl zdokumentovan kratky
pohyb (920 m v oblasti Luzného)mezi narodnimi parky Sumava a Bavorsky les.

Analyza struktury genetickych pfibuzenskych vztaht celkové populace tetfeva ukazuje velmi nizké hodnoty FST
(0,005), coz naznacuje souvislou (panmiktickou) populaci s volnym genovym tokem napfi€¢ populaci. V analytickém
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rozboru (uméle) vytvofenych subpopulaci byly vyznamné rozdily v genetické struktufe pozorovany pouze v nékolika
malo ¢astech (4 z 36). Tyto rozdily jsou pravdépodobné zpusobeny metodikou a velmi rozdilnymi pocty vzork( (3 proti
> 120) v rémci subpopulaci. U jefabka lesniho vysledky rozboru (uméle) vytvofenych (sub)populaci (1-6) neodhalily
genetickou strukturu analyzovanych dat. V ramci propojené populace tedy neni omezen tok genl. U tetfivka byla
identifikovana existence dvou subpopulaci tetfivka na studovaném uzemi. Tyto subpopulace ale nejsou zfetelné
vymezené a dochdazi mezi nimi k toku genlt. U pocetné pomérné malé populace tetfivka se prozatim nepotvrdila
zvysena mira pfibuzenského kfizeni.

Dalsi analyzy rozdild mezi pohlavimi (geneticka determinace) ukazuiji, Ze pocet tetfevich samcu byl tfikrat vétsi nez
pocet tetfevich samic. Zména demografie v populaci vSak neni signifikantni, nebot mize byt zpusobena metodikou
vybéru trusu pro genetické analyzy podle tloustky (snaha byla zaslat do laboratofe stejny pomér sam¢ich a samicich
vzorkll). U jefabka a tetfivka byl trus pro genetické analyzy vybran nahodné (podle velikosti trusu nelze odhadnout
pohlavi). Pomér pohlavi identifikovanych jedincl jefabka byl vychylen ve prospéch samcu (téméF 2/3 vzork( tvofili
samci). Pomér pohlavi u identifikovanych jedinct tetfivka nebyl vyrazné vychylen. Cim jsou dany rozdily v pomérech
pohlavi jednotlivych druht, neni v sou€asnosti mozné fFici, do budoucna bude nutné zaméfit nasi pozornost timto

smérem.



2 Uvod

V ramci projektu €. 99 ,Pfeshranicni mapovani lesnich ekosystému — cesta ke spolecnému managementu NP
Sumava a NP Bavorsky les* podpoieného z Programu pfeshraniéni spoluprace CR — Svobodny stat Bavorsko Cil EUS,
byl proveden monitoring tetfeva hluSce (Tetrao urogallus), jefabka lesniho (Tetrastes bonasia) a tetfivka obecného
(Tetrao tetrix). Tato zavérecna zprava se zaméfuje na dokumentaci, sbér a vyhodnoceni dat (rozSifeni, populacni
genetika, atd.) o vSech tfech druzich.

Kazdy z partnert koordinoval sbér vzorkd pro jednotlivé druhy na svém uzemi. NP Bavorsky les zaijistil laboratorni
prace, vyhodnoceni a analyza vzork(i DNA (vzorky trusu) tetfeva hluSce pro oba NP. Sprava NP Sumava zajistila to

samé pro jefabka lesniho a tetfivka obecného. Tato zprava byla vytvofena obéma partnery dohromady.

2.1 Zaklad: projekt 2009-2011

Ve tfiletém projektu byla v letech 2009-2011 zkoumana preference stanovisté, velikost populace a stresové zatizeni
charakteristického druhu Bavorského lesa a Sumavy, tetfeva hlusce. Zapojenim 70 lidi (,citizen science®) mohly byt
v zimach 2009/2010 a 2010/2011 na celém bavorsko-Eeském hraniénim hfebeni, v Uzemi potencialné vhodném pro
tetfeva sesbirany vzorky trusu. Tato neinvazivni metoda garantovala pro tento citlivy druh co mozna nejmensi ruseni
(zvifata nebyla kvali sbéru vzorkd ¢i telemetrii chytana) a zaroven pokryvala celé uzemi vyskytu populace tetfeva
hlusce. Zmrazené vzorky trusu poskytly zaklad pro populaéni genetické studie (populaéni strukturu), odhady velikosti
populace a méfeni stresového hormonu.

Pro porovnatelnost vysledkd byl sou¢asny monitoring zaloZzen na vySe zminéném monioringu. Metodiku a vysledky

Ize nalézt v nasledujicich publikacich.

2.2 Seznam literatury z prvniho projektu 2009-2011

Data, metodika a vysledky z prvniho monitoringu jsou publikovany v fadé publikaci. Tyto &lanky a odkazy jsou
uvedeny nize a poskytuji dilezity zaklad zejména pro metodologické podrobnosti a referenéni hodnoty pro srovnavaci

analyzu. Popisy modeld, statistickych metod a laboratornich protokoll se proto v této zpravé podrobné nefesi.

Kortmann, M, Heurich M, Latifi H, Rosner S, Seidl R, Miller J and Thorn S (2018): Forest structure following
natural disturbances and early succession provides habitat for two avian flagship species, capercaillie
(Tetrao urogallus) and hazel grouse (Bonasa bonasia). Biological Conservation 226: 81-91.

Résner S, Brandl R, Palme R, Lorenc T, Mussard-Forester E, Miiller J (2013) Uberleben zwischen Stress und
Habitat — Wildlife Management beim Auerhuhn. Vogelwarte 51: 318-319.

Résner S, Brandl R, Segelbacher G, Lorenc T, Miller J (2014a): Non-invasive genetic sampling allows
estimation of capercaillie numbers and population structure in the Bohemian Forest. Eur J Wildl
Res doi: 10.1007/s10344-014-0848-6

Rosner S, Leibl F (2014): Wildtiermanagement in Nationalparken: Auerhihner im bayerisch-b6hmischen
Grenzgebirge. Der FALKE 7: 19-23.

Résner S, Mussard-Forster E, Lorenc T, Miller J (2014b): Recreation shapes a “landscape of fear” for a
threatened forest bird species in Central Europe. Landscape Ecology 29: 55-66.

Seibold S, Hempel A, Piehl S, Bassler C, Brandl R, Rsner S, Miiller J (2013): Forest vegetation structure has
more influence on predation risk of artificial ground nests than human activities. Basic Appl Ecol. doi:
10.1016/j.baae.2013.09.003

Teuscher M, Brandl R, Férster B, Hothorn T, Rdsner S, Miiller J (2013) Forest inventories are a valuable data
source for habitat modelling of forest species: an alternative to remote-sensing data. Forestry 86: 241-
253. doi:10.1093/forestry/cps081



Teuscher M, Brandl R, Résner S, Bufka L, Lorenc T, Forster B, Hothorn T, Miller J (2011): Modelling habitat

suitability  for

the Capercaillie Tetrao urogallusin the national

Sumava. Ornithol. Anz., 50: 97-113.

2.3 Prehled ¢asového harmonogramu aktivit

Monitoring v8ech tfi druhl zac¢al na podzim roku 2016. Souhrn nejdulezitéjSich krokd shrnuje tabulka 1.

Tab.1: Casovy pldn monitoringu tetfeva hlusce, jefabka lesniho a tettivka obecného

parks Bavarian

Forest and

obdobi

listopad 2016 —
brezen 2017

leden — Cerven 2017

srpen — zafi 2017
zari 2017

Prosinec 2017 — zari
2019
cerven —srpen 2018

Srpen - fijen 2018

Rijen 2019
Cerven — prosinec
2019

Prosinec 2019

Aktivity

terénni prace, sbér vzorkl (tetfev a jefabek), vsechny dil¢i plochy v NP
Bavorsky les navstiveny dvakrat

terénni prace, sbér vzorkl na Casti Gzemi zaméreny na tetfeva (pfipadné
jerabka)

digitalizace nalezll vzorkd v pocitaci, seznamy vzorkd, pridélovani cisel
vzorkt, georeferencovani vsech nalezenych dat, prevedeni rlznych
soufadnicovych systému na jednotny format

vybérové fizeni pro extrakci DNA, PCR a genotypizaci vzork( DNA tetfeva
prvni analyza dat, tvorba map nalezi tetfeviho a jerabcéiho trusu
v prostredi GIS, shrnuti prvnich vysledk( (tabulky, obrazky, mapy)
terénni prace a sbér vzork(l zaméreny predevsim na tetfivka a jefabka

digitalizace nalezll vzorkd v pocitaci, seznamy vzorku, pridélovani Cisel
vzorkld, georeferencovani vsech nalezenych dat, prevedeni rlznych
soufadnicovych systémU na jednotny format

vybérové fizeni pro extrakci DNA, PCR a genotypizaci vzorki DNA
tettivka a jerabka

Vysledky genetickych analyz pro tetfivka a jerabka

Prdace s daty, priprava vysledkU a zavérecné zpravy

Predstaveni vysledk( projektu na zavére¢ném seminari

Odpovédnost

Sprava NP Bavorsky les
Sprava NP Sumava

Sprava NP Bavorsky les
Sprava NP Sumava

Spréva NP Bavorsky les
Sprava NP Bavorsky les

Sprava NP Sumava

Sprava NP Sumava

Sprava NP Sumava

Sprava NP Sumava
Spréva NP Bavorsky les
Sprava NP Sumava
Sprava NP Bavorsky les
Sprava NP Sumava



3 Material a metody

Pro realizaci monitoringu bylo naprosto nezbytné metodicky pokracovat podle pracovnich postupl z pfedchoziho
projektu (2009-2011). Proto byly jiz v Fijnu 2016 osloveny zainteresované osoby.

VSichni zainteresovani byli pfed vlastnim sbérem seznameni s metodikou sbéru a uchovani vzorkd, instruovani, jak
s vzorky nakladat a jak ukladat a pfedavat souvisejici potfebné Udaje, jako je lokace a okolnosti nalezu. Monitoring
dilgich ploch byl rozdélen mezi vice nez 30 pracovniki NP Sumava, kromé& pracovnik Spravy Narodniho parku
Bavorsky les se na terénnich pracich podilelo i mnoho dobrovolnikd z fad vefejnosti. Monitoring dil¢ich ploch

v Bavorsku byl proto rozdéleny mezi vice nez 75 osob.

3.1 Pracovni mapy a formulare

Na pracovnich schlzkach s tymem pomocnikd v roce 2016 byly jednotlivelm nebo skupinkam lidi pfidéleny dil¢i
uzemi (mapovaci plochy). Zakladem mapovacich ploch byly odpovidajici vyfezy topografickych map (1:25 000)
z celoplosného 50 ha rastru. Mapové ¢tverce byly ocislovany. VSichni zpracovatelé dilich uzemi obdrzeli mapové
podklad a to bud mailem, nebo v tisténé podobé. Kromé toho obdrzeli také dlgltalnl nebo vytlstene formulare.
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Obr. 1: Pracovni mapa konkrétniho mapovatele s oznatenim mapované oblasti (bile ohrani¢ené rastrové burky). Pro snazsi orientaci byly na
mapach vyznacené tetfevi zaznamy z minulych let (Cervené body). Maly obrazek: Béhem koordinacnich setkdni byly rozdéleny jednotlivé oblasti
pro mapovani.

3 &S \“[ a
L r N B30 AR oRNL - 2007 AR

3.2 Material pro terénni prace

Aby se zajistily jednotné pracovni metody a byla zaruCena kvalita vzork( (transportem neporuSené vzorky,
zamrazeni, apod.) byly pomocnikim rozdany sterilni, teplotné odolné a popsatelné sbérné nadoby, nesmazatelné
popisovace a mrazuvzdorné sacky Zipplock. Pro chlazeni vzorku jiz v terénu byly pro pfipad potfeby distribuovany

chladici sacky. Béhem celého monitorovaciho obdobi rozdéloval PM na pozadani novy material.

3.3 Mapovani

Cerstvé vzorky trusu byly v terénu evidovany po jedincich (napf. podél jasné definované stopni drahy na &erstvém
snéhu nebo na odpoclinkovém misté), ulozeny do sbérné nadoby (1-5 valecku trusu na jedince), popsany datem,
povétrnostnimi podminkami a zemépisnymi soufadnicemi, pfepraveny v chladicich taSkach a pak zamrazeny na -18°C.
Vzorky byly pravidelné shromazdovany. Zaméstnanci narodniho parku dodavali vzorky do centralnich chladicich

zafizeni samostatné (napf. lesni spravy).
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NP Bavorsky les (listopad 2016 — bifezen 2017)

Na zakladé pracovnich map (obr. 1) prosli pomocnici béhem zimnich mésicu v intervalu nékolika tydnu dvakrat
pridélené dil&i plochy a sbirali a dokumentovali vzorky trusu.
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Obr. 2: Prehled mapovacich ploch rozdélenych dobrovolnikiim (tymGm) v oblasti potencidlniho vyskytu tetfeva hlusce v NP Bavorsky les. V
nékterych dil¢ich plochach pracovali bavoréti kolegové po domluvé se Spravou Narodniho parku Sumava i na Gzemi NP Sumava. Barevné
Ctverce: 50 ha raster, vyrez.

I mimo oblast obou narodnich park(i se mnozi dobrovolnici podileli na sbéru, samostatné shromazdovali vzorky
trusu a nasledné je poskytli i s relevantnimi popisnymi udaji projektovému tymu.

Na vybranych dil&ich plochach na uzemi NP Sumava vzorky trusu sbirali bavorsti pomocnici (viz obr. 2).

NP Sumava (listopad 2016 — zaFi 2019)

Tetfev hluSec byl mapovan podle stejné metodiky jako v NP Bavorsky les, vybrané lokality vSak byly navstiveny
pouze jednou. Lokality pro monitoring tetfivka a jefabka byly vytipovany podle znamych a potencialné vhodnych
habitat(. Jednotlivé lokality byly navstiveny zejména béhem zimnich mésicli. Zaznamenavali se pobytové znamky
(pefi, stopy, popelisté), pfima pozorovani jedincl a poslech s rozliSenim, zdali se jednalo o samce &i samici a sbirali

se vzorky trusu.

3.4 Koordinace analyzy vzork( DNA

NP Bavorsky les (tetfev)

V zimnich mésicich byla na zakladé vybérového Ffizeni vybrana geneticka laboratof pro zpracovani vzorkud trusu.
Rozsah zadanych praci: extrakce DNA ze vzorku trusu, €isténi DNA, multiplexni PCR (polymerazova fetézova reakce)
se znamymi genetickymi markery (viz Rosner et al., 2014a). RozliSeni jednotlivych genotypl a genetické urceni pohlavi
vSech 600 vzork(li podle metodiky z prvniho projektu. Zakazka byla udélena spole¢nosti ecogenics GmbH,
Schiitzenstrasse 15, 9436 Balgach, Svycarsko (http://www.ecogenics.ch).

Vybér 600 vzorkll z celkového mnozstvi vzork(l trusu tetfeva hluSce byl proveden presné podle postupu z
predchozich let. V Gvahu byly brany: prostorovy rozsah monitoringu (vzorky ze vSech rastrovych bunék), relativni

centra hustoty (pravdépodobnost vyskytu) a odhad rozdéleni pohlavi (1:1) (viz Rdsner et al., 2014a).
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NP Sumava (jefabek a tetfivek)

V zafi 2018 byla na zakladé vybérového fizeni vybrana geneticka laboratof pro zpracovani vzorku trusu jefabka
lesniho a tetfivka obecného. Rozsah zadanych praci: provedeni extrakce DNA, ¢isténi DNA, genotypizaci vzorku
provést alespon na 12 mikrosatelitovych lokusech (markrech) vzorku, pro vy$si miru spolehlivosti stanoveni genotypt
u ,pozitivnich vzork(“ kazdou PCR (polymerazova fetézova reakce) opakovat minimalné 3x. U pozitivnich vzorki
provést genetické uréeni pohlavi, kazdou PCR opakovat minimalné 3x. Zakazka byla udélena institutu: Ustav biologie
obratlovctl Akademie véd Ceské republiky, v.v.i., detaované pracoviété Studenec, Studenec 122, 675 02 Koné&sin,
ICO 68081766.

Vybér vzorkl jefabka lesniho byl proveden pokud mozno co nejblize zpUsobu vybéru u tetfeva hlusce. V Gvahu
byly brany: €erstvost trusu, prostorovy rozsah monitoringu (vzorky ze vSech pozitivnich lokalit), relativni centra hustoty
(pravdépodobnost vyskytu), pomér pohlavi nebyl na rozdil od tetfeva zohledfiovan pro jeho nemoznost uréeni u
vzork(l trusu. Pro Gzemi NP Bavorsky les bylo vybrano 108 vzork( (z 227), pro tzemi NP a CHKO Sumava bylo
vybrano 207 vzork( (z 258 vzorku trusu, pefi a tkani), dohromady 315 vzork(. Podle stejného postupu bylo vybrano
207 vzorkl (z 340) tetfivka obecného. Pozdéjsi vysledky genetickych analyz prokazaly, ze u nékterych nami

vybranych vzork( byl v terénu $patné uréen druh.
3.5 Laboratorni prace (tetfev hlusec)

3.5.1 Extrakce DNA

Extrakce DNA byla provadéna pomoci komeréni sady: QlAamp Stool Kit (Qiagen). Extrakéni protokol byl realizovan
podle mirné upraveného postupu Jacoba et al. (2010). Opakovanym promytim a extrakci eventualnich inhibitord PCR

(InhibitEX, ®Qiagen) byl extrahovany produkt vycistén.
3.5.2 PCR a genotypizace

Nasledné byly provedeny PCR analyzy pro dvanact mikrosatelitovych lokusl (pary primert) specifickych pro tetfeva
hlusce. Byly pouzity nasledujici dvojice primer(: TUD1, TUD3, TUD4, TUD5, TUD6, TUD7, TUT1, TUT2, TUT3 a TUT4
(Segelbacher et al 2000; Segelbacher 2002) a BG15 a BG18 (Piertney & Héglund 2001).

PCR analyzy byly provadény na sekvenatoru ABI 3730 (Applied Biosystems) podle protokolu Jacoba et al. (2010).
Vyhodnoceni alel bylo provedeno pomoci programu GeneMapper v. 4,0 (Applied Biosystems).

Hodnoceni alel bylo pfipusténo k dalSi analyze pouze tehdy, kdyz dva cykly v fadé vedly ke stejnym vysledkim
alespon u 9 z 10 lokusl. To znamena, ze z dalSi analyzy byly vylou€eny vzorky, pfi kterych se vysledky PCR analyzy
neshodovaly ve vice neZ jednom pfipadé (allelic dropouts). Pro detekci nulovych alel byl pouZit software Micro-Checker
(van Oosterhout et al., 2004). S verzi PEDANT ver. 1.0 (Johnson & Haydon 2007) byla stanovena mira defektni

genotypizace pro faleSné alely nebo poskozené alely.
3.5.3 Urc&eni pohlavi

VSechny vzorky byly uréeny za pouziti primeru specifickych pro chromozomy (P2 a P8, Griffiths et al. 1998). Pro
spolehlivé stanoveni pohlavi byla kazda PCR amplifikace zdvojena. Pro urCeni pohlavi byly pouzity pouze ty vzorky,

které vykazovaly stejné vysledky ve dvou po sobé nasledujicich cyklech. VSechny ostatni vzorky s odporujicimi si
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vysledky byly vylouCeny z dalSich genderovych analyz. VSechny laboratorni prace byly provedeny spole¢nosti

ecogenics GmbH, Svycarsko (www.ecogenics.ch).
3.6 Laboratorni prace (jefabek lesni a tetfivek obecny)

3.6.1 Extrakce DNA

Extrakce DNA z trusu byla provadéna pomoci QlAamp DNA Stool Mini Kit (Qiagen) a PSP Spin Stool DNA Kit
(Invitek). V prvnim kroku extrakce byl vzorek trusu omyvan v lyzaénim pufru po dobu 60 minut na vortexu. Extrakce
DNA z pefi byla provadéna pomoci DNeasy Blood & Tissue Kit (Qiagen), s prodlouzenou dobou lyzace az na 24
hodin. V dal$ich krocich bylo postupovano dle manuald dodanych vyrobci. Analyzovano bylo 13 tetranukleotidovych
mikrosatelitovych lokust: BG4, BG10, BG14, BG15, BG16, BG18, BG19 (Piertney & Hoglund 2001), TTT1, TTT2
(Caizergues et al. 2001), TTT3 (Caizergues et al. 2003), TUT1, TUT3, TUT4 (Segelbacher et al. 2000), zafazenych do
tfi multiplexovych set(. Tetranukleotidy byly vybrany z dlvodu vysSi spolehlivosti odCitani velikosti alel pfi

fragmentacéni analyze v pfipadé analyzy neinvazivné ziskaného materialu.
3.6.2 PCR a genotypizace

Pro kazdy vzorek byla provedena minimalné tfi nezavisla opakovani PCR. Alela byla zaznamenana, pouze pokud
byla zjisténa minimalné dvakrat (,multiple tubes approach®). V pfipadé vyskytu ,allelic dropout* nebo ,false alleles®
byly provadény dal$i opakovani PCR, az dokud nebyla kazda alela spolehlivé uréena, nebo v opaéném pfipadé
oznacena jako chybéjici hodnota (0). Dle potfeby byla PCR pro nékteré vzorky opakovana az 13x. Kontrola dat byla
provadéna pomoci srovnavaciho makra v programu Excel a dale pomoci programu GENALEX (funkce Allele
frequency, Multilocus matches, Probability of identity).

Hodnota ,probability of identity”, tedy pravdépodobnosti, Ze dva rizni jedinci maji stejny genotyp, byla 3,4 x 10-13

pro nepfibuzné jedince (PID) a 9,2 x 10-6 pro sourozence (PIDsibs).

3.6.3 Urceni pohlavi

Pohlavi bylo identifikovano pomoci markru PU/P8 mod (Pérez et al. 2011) — amplifikace dvou alel v pfipadé samic
a jedné v pripadé samcll. Marker pro identifikaci pohlavi byl zahrnut do jednoho z multiplexovych setll a analyzovan

stejnym zplisobem jako mikrosatelitové markery.

3.7 Velikost populace

Tetrev hlusec

Pro odhad velikosti populace bylo pouzito 13 rlznych statistickych postupt odhadu po¢tu pro metodu ,oznaceni a
opétovného chyceni“ (mark-recapture), do kterych byly dosazeny pocet jedincl (zde: genotypl) a opétovné
zaznamenani jedinci. Osm z téchto metod je specifickych pro odhady poctu druhl: ,lower bound estimator” (Chao
1984), dvé ,coverage estimator® od Chao & Lee (1992), “coverage duplication-estimator® (Chao & Bunge 2002),
Jackknife-odhad podle Burnham & Overton (1978, 1979), “unconditional nonparametric maximum likelihood” (NPML)
odhad (Norris & Pollock 1998), ,penalized conditional NPMLE“ od Wang & Lindsay (2005) a ,Poisson-Compound
Gamma“-odhad od Wang (2010).
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Pro vSechny vypocty byl pouzity program R a statisticky softwarovy balicek SPECIES. PfisluSna vychozi nastaveni
odhadu byla vybrana v souladu s doporu¢enimi autortt (Chao 1984; Chao &Lee 1992; Chao & Bunge 2002; Burnham
&Overton 1978, 1979; Norris & Pollock 1998; Wang et al. 2005; Wang 2010).

Pouzito bylo dalSich pét modeld vyvinutych explicitné pro neinvazivni sbér genetickych vzork( (viz Beja-Pereira et
al. 2009; Lukacs & Burnham 2005). Vypocty byly spocitany pomoci softwarového balicku Capwire v. 1.1.4 (Pennell et
al. 2013) a secr v. 2.7.0 (Efford 2011).

Z vypoctu (200 opakovani) byly uréeny nasledujici charakteristiky: odhad velikost populace (N), smérodatné
odchylky a 95 % intervaly spolehlivosti (Cl). Ne vSechny metody odhadu poskytuji intervaly spolehlivosti (Wang 2010).
Vysledky jsou uvedeny v tabulce pro vS§echny odhady. Uvedeny jsou primérné hodnoty a smérodatné odchylky vSech
pouzitych metod (modeld) odhadu. Dal$i podrobnosti o metodach vypoctu viz Résner et al. (2014a). Stfedni hodnoty a
intervaly spolehlivosti (Cl) byly stanoveny pomoci 1000 opakovani a bootstrapovych postupll. Za ucelem uréeni
nejlepSich modelt se tfi modely (HN = napll-normalni, HR = mira rizika, EX = exponencidlni) validovaly podle

Akaikeho informacniho kritéria (AIC).
Jefabek lesni a tetfivek obecny

Pro odhad pocetnosti populace byl pouZit capture-mark-recapture pfistup v programu uréeném pro neinvazivni
genetické analyzy, CAPWIRE. Program pracuje s daty o opakovanych zaznamech jedincli a poc¢itd i s rliznou
pravdépodobnosti jejich zachyceni. Na zakladé likelihood ratio testu je mozné zvolit model s rovnomérnou
pravdépodobnosti zachyceni jedincd (ECM), nebo se dvéma rlznymi pravdépodobnostmi (TIRM). U jefabka byla
nejdfive analyza provedena se vSemi pozitivnimi vzorky, protoZze i kdyz sbér vzork( probihal v rozmezi &tyf let,
jednotlivé lokality byly sbirany postupné, a tedy v ramci lokalit byl splnén pfedpoklad uzavienosti populace. Na zakladé
likelihood testu byl zvolen TIRM model. Dle metodiky ,zpétnych odchytd“ byla spocitana velikost populace pouze pro
diléi cast uzemi (cely NP Bavorsky les a 70 % NP Sumava). Tato velmi dobfe ovzorkovana &ast NPS se stala
podkladem, spoleéné s habitatovym modelem (HM), pro vypo&et velikosti populace pro celou plochu NPS. P¥i
porovnani zjisténi velikosti populace na zakladé genetickych metod na ovzorkované ploSe, respektive dle poméru
vhodnosti biotopt (dle HM) v ploSe ovzorkované (s pfesné zjiSténou pocetnosti) a zbytkem (neovzorkovanou plochou)
jsme dosli k velikosti populace pro NP Sumava. U tetfivka byla tato analyza provedena jednak se v&emi pozitivnimi
vzorky, a dale jen se vzorky z kratSiho obdobi, kdy byl lIépe naplnén jeden z pfedpokladid analyzy — uzavienost
populace. Pro druhou analyzu byly pouZity vzorky z obdobi ledna aZz dubna 2018, tj. z obdobi, kdy byla sesbirana
vétSina vzorka (vyfazeny byly jen 3 pozitivni vzorky z r. 2017 a 13 pozitivnich vzorkd z r. 2019). Na zakladé likelihood

testu byl v obou pfipadech zvolen TIRM model.

3.8 Prostorovy pohyb

Pro genotypy, které byly zdokumentovany alespori dvakrat (tzv. recaptures / opakované zaznamenané genotypy),
mohou byt zobrazeny linearni nebo prostorové vztahy. Ty zachycuji pohyb (bodové zaznamy) pfisludnych zvifat.
Prostorové pohybové vzory (vzdalenosti a plochy) genotypl byly uréeny pomoci minimalnich konvexnich polygonovych
vypoctl (MCP). Prostorové vzdalenosti mezi dvéma opétovnymi zaznamy byly vypocteny pomoci parovych vzdalenosti
mezi prvnim a opakovanym zaznamenanim jedince.

VSechny prostorové vypoclty byly vypocteny pomoci QGIS (Quantum GIS Development Team 2018, Bonn) v

kombinaci s programem R (R Core Team 2018) a zobrazeny v mapach.
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3.9 Geneticka struktura

Ruzné genetické parametry jako frekvence alel, Hardy-Weinbergova rovnovaha a Pl (Probability of Identity) byly
vypocteny odpovidajicimi softwarovymi balicky GenAlEx v. 6.4 (Peakall & Smouse 2006), Arlequin v. 3.5.u.a.
Podrobnosti o postupech viz Résner et al. (2014a).

K urceni statistiky Fst genetickych pfibuzenskych vztahl mezi genotypy a ve vztahu k prostorovym vzdalenostem
(sisolation by distance®) byly pro genotypy, které byly v databazi zachyceny vickrat, zjistény mediany zemépisnych
soufadnic a odpovidajicim zplsobem implementovany do kfizovych tabulek vzdalenosti. Pro analyzu pfibuzenskych
struktur (geneticka vzdalenost) genotypu ve vztahu k prostorové vzdalenosti bylo za pouziti 9 999 bootstrapu
rozliSovano po parech geneticky pfibuzensky kvocient ,R* v nasledujicich vzdalenostnich tfidach: 1 km, 3 km, 5 km, 10
km, 15 km, 20 km, 50 km a 85 km (viz Rdsner et al. 2014a). Porovnanim interval( spolehlivosti nahodného rozdéleni a

Pro vSechny dalSi vypocty genetickych struktur byly vylou€eny genotypy, které obsahovaly nulové alely na vice nez
jednom lokusu. Celkovy pocet genotypu byl tedy snizen na 275. Tim je geneticky uréené pohlavi rozdéleno na 161
samcéich genotypt (kohouti) a 71 samicich genotypu (slepice).

Analyzy odchylek souvisejicich s lokusem od Hardy-Weinbergovi-rovnovahy byly provedeny pomoci Chi-kvadratu
(chi square) testu. Lokusy, které zuUstaly signifikantni i po Bonferroniho korekci hodnot p, byly vylouéeny z dalSich
vypoctl. Jednalo se o lokusy: TUT1 a TUD4 (p < 0,014). Proto se pro vypocty zohlednilo 10 lokus(, které poskytly

vyuzitelné hodnoty i v prvnim projektu. Viz také Rosner et al. (2014a).

3.10 Subpopulace a genovy tok

Pro studium genovych tok( ve zkoumaném uUzemi a pfipadnych rozdild byly pfidany subpopulace. Vymezeni
subpopulaci bylo Uzce zaloZeno na vymezeni z prvniho projektu 2009-2011. Bylo rozliSovano celkem devét

subpopulaci.

3.11 Habitatové modely

Habitatovy model je matematicky model vyjadfujici souvislost mezi vilastnostmi prostfedi a vyskytem urcitého
biologického druhu. V tomto pfipadé jsme konkrétné modelovali vztah mezi strukturou lesa a vyskytem tetfevovitych
ptakd. Pro kazdy ze tfi zkoumanych druhd jsme vytvofili samostatny model, nebot’ kazdy druh ma specifické naroky na
prostfedi. Model nam umoznil na zakladé bodovych dat nalezli z monitoringu a plosnych dat o struktufe lesa
z LiDARového skenovani vytvofit spojitou mapu vhodnosti habitatl pro tetfevovité ptaky.

V modelech jsme vyuZivali metodu Maxent, coz je ovéfena a Casto uzivana metoda, ktera je dostupna jako open
source. Metoda je postavena na principu strojového uceni a pouziva metodu Maximum Entrophy. Modelovani jsme
provadeéli pomoci skriptd v prostfedi matematického software R. Ve skriptech jsme vyuzivali zejména funkce balicku
SDM, ktery je zaméfeny na modelovani distribuce druht a ktery umoznuje z prostfedi R pracovat s metodou Maxent,
ktera je naprogramovana v Javé. Metoda Maxent umozfiuje modelovat na zakladé presence-only dat, s tim ze si sama
vnitfiné generuje pseudo-absence data. To nam vyhovovalo, protoZze absenc¢ni data jsme z provadéného monitoringu

k dispozici neméli.
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3.11.1 Vstupy

Vstupni data o prostfedi musi byt pro potfeby modelu ve formatu rastru hodnot v pravidelném gridu pro modelované
uzemi. VyuZili jsme tedy data o struktufe lesa pochézejici z ABA (Area Based Approach) zpracovani LiDARového
skenu, ktera tuto strukturu maiji. Z 93 parametr(, které jsme méli v tomto datasetu k dispozici, jsme vybrali 20 vstupnich
parametrd modelu, které popisuji ucelené vysku a hustotu porostu v jednotlivych patrech lesa. Jsou to tzv. vySkové a
hustotni parametry podle Naesseta. Jedna se o hodnoty deseti percentil(i vy$ky odvozenych z po&tl prvnich odrazl v
daném vyskovém rozmezi a k jimi uréenym vySkovym hladinam hustotni parametry pocitané jako podil bodu v této

vysSkoveé vrstvé k celkovému poctu bodu (pocitano ze vSech odrazu, nejen z prvnich odraz(l jako v pfipadé vysek).

3.11.2 Kalibrace

Zajmové uzemi jsme rozdélili na kalibracni a valida¢ni ¢ast, tak aby pokud mozno v8echny druhy prostiedi byly
zastoupeny v obou ¢astech. A aby v obou &astech byly zaznamy vyskytu vSech zajmovych druhl. Kalibraéni oblast

byla zvolena vétsi, zhruba % Uzemi, aby byla kalibrace modelu co nejpfesné;si.

3.11.3 Validace

Po nastaveni (kalibraci) modelu jsme model spocitali pro celé zajmové Uzemi a vysledek porovnali s nalezovymi
daty z monitoringu. VétSina nalezl se nachazi v mistech s vysokou modelovanou vhodnosti habitatu. Tato shoda ve

validaéni ¢asti uzemi je dobrym ovéfenim pouzitelnosti modelu.

3.11.4 Predikce

Aplikaci (vypoctem) modell pro celé zajmové Uzemi jsme ziskali mapy vhodnosti habitatu pro jednotlivé druhy
tetfevovitych ptak(. Vhodnost habitatu je vyjadfena &islem zintervalu od O (pro nevhodny habitat) do 1 (pro
nejvhodnéjsi habitat) pro kazdou buriku vypoc&etniho gridu. Vypocetni grid je shodny s gridem dat o struktufe lesa,
velikost buriky je tedy 10x10m. Vypocet predikce pfimo pro rastr celého uzemi v tomto rozliSeni je pfiliS naroény, proto

byl vypoclet rozdé&len na ¢asti (makrobloky o hrané& 6km) a z nich postupné sloZen vysledny rastr.

3.11.5 Interpretace a limity modelu

VSechny vytvofené modely jsou dobrou extrapolaci diskrétnich dat z monitoringu do spojité mapy vhodnosti habitatu
pro celé zajmové uzemi. Je ale dulezité zduraznit, ze jde o model vhodnosti prostiedi Cisté z pohledu struktury lesa.
Struktura lesa je sice kliCovym faktorem vyskytu tetfevovitych (coz dokazuje i dobra shoda modelu s realitou), ale svUj
vyznam mohou mit i dalSi faktory jako napf. nadmorska vysSka, druhové slozeni bylinného patra nebo ruseni lidmi.
Model nezohledriuje daldi faktory mimo jiné proto, Ze nejsou odvoditelné z LiDARovych dat. Vyslednou vhodnost
prostfedi je tedy tfeba chapat jako urlity potencial prostfedi z hlediska struktury lesa. Model nam takto ukazuje mista
potencialné vhodna pro rozsifeni daného druhu, pokud tam vhodnymi opatfenimi zajistime spInéni i dalSich narok

daného druhu. Model bude dale upravovan a doplnén o dal3$i proménné v ramci udrZitelnosti projektu.
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4 Vysledky

V obdobi od podzimu 2016 do zafi 2019 byly podle metodiky pfedchozi studie (zima 2009/2010 a 2010/2011)
mapovany potencialni mista vyskytu tetfeva hlusce, jefabka lesniho a tetfivka obecného. Pro populacni genetické
studie byly sbirany vzorky &erstvého trusu téchto druha.

Protoze se na uzemi Narodniho parku Bavorsky les nevyskytuje stala populace tfetiho jmenovaného druhu, tetfivka
obecného (Tetrao tetrix), byly prace na tomto druhu provedeny vyhradné projektovym partnerem Spravou Narodniho
parku Sumava, Ceska republika.

Vysledky soucasné prace budou nasledné popsany, analyzovany a diskutovany podle druhl. Vysledky zahrnuji
geografické rozlozeni vSech nalez(ll, kvalitu (typ) nalezu, popisné shrnuti a statistické analyzy rozSifeni, prostorovy
pohyb, genetickou strukturu a odhady velikosti populace. Navic je studie doplnéna o srovnavaci analyzu soucasnych

vysledkU tetfeva s prvnim monitoringem (2009-2011).
4.1 Nalezy a rozsifeni

4.1.1 Prehled nalezu, pocet vzorkl a rozSifeni

Celkem bylo zaznamenano a zdokumentovano 4606 zaznamu tfech monitorovanych druh(: tetfeva hlusce, jefabka
lesniho a tetfivka obecného. Kvalita nalezt se li§i od pfimych vizualnich pozorovani, poslechu hlasovych projev,
nalezu stop, jednotlivych per a trusu. V8echny nalezy jsou zakladem pro dokumentaci a analyzu rozsifeni téchto druhd

ve zkoumaném Uzemi. Piehled je uveden v tabulce 2.

Tab. 1. Pocet a rozmisténi nalezl (vzorky trusu, pefi, atd.) tetfeva hlusce (Tetrao urogallus), jefabka lesniho (Tetrastes bonasia) a tetfivka
obecného (Tetrao tetrix) od listopadu 2016 do zari 2019.

vzorky trusu dalsi nalezy nalezy celkem
tetiev hlusec (Tetrao urogallus) 2018 446 2464
jefabek lesni (Tetrastes bonasia) 901 627 1528
tetfivek obecny (Tetrao tetrix) 340 274 614
X =4606
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Obr. 3: Poget viech nalezd tetfivka obecného, tetfeva hluice a jefabka lesniho z obdobi 2016 - 2019. Jsou seéteny viechny druhy nélezl ze viech
monitorovanych tzemi (narodni parky a nap¥. CHKO).

Cisty podget nalez(i je pro tetfivka obecného 614, pro jefabka lesniho 1528 a pro tetfeva hlusce 2464 (obr. 3). Diky
podpore soukromych osob bylo ziskano také mnozstvi nalezd a vzorkd trusu i z Gzemi mimo hranice narodnich parkd.
Rozlidujeme zde &tyfi oblasti: chranénou krajinnou oblast (CHKO) v Bavorsku, CHKO v Ceské republice, CHKO v
Rakousku a oblast jihozapadné od Bischofsmais.

Tabulka 2 a obrazek 4 shrnuji rozlozeni poctu sebranych vzork( jednotlivych druhd v prostoru. VétSina nalezi
(3951, 86 %) pochéazi z tzemi obou narodnich parkd. V Narodnim parku Sumava bylo ziskéno celkem 3416 (74%)
nalezd vSech tfi druhl. Na Uzemi Narodniho parku Bavorsky les bylo zaznamenano 543 nalezl (12%). Pocty nalezu

v jednotlivych oblastech viz. tab. 3.

Tab. 3: Pocty registraci jednotlivych druh( rozdélenych podle Gzemi.

CHKO CHKO CHKO NP Bavorsky
Bischofsmais Bavorsky les Rakousko Sumava les NP Sumava
tetfev hlusec (Tetrao urogallus) 16 166 8 76 386 1812
jerabek lesni (Tetrastes bonasia) 0 29 2 180 154 1163
tetfivek obecny (Tetrao tetrix) 0 0 0 176 2 436
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Obr. 4: Prostorové rozmisténi vsech 4613 nalez( (vzorky trusu, nalezy per, pozorovani, atd.) tetfeva hlusce (Tetrao urogallus), jefabka lesniho
(Tetrastes bonasia) a tetfivka obecného (Tetrao tetrix) od listopadu 2016 do zafi 2019 v celé projektové oblasti.
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4.2 Tetrfev hlusec (Tetrao urogallus)

4.2.1 Nalezy a rozsifeni

V obdobi od listopadu 2016 do zafi 2019 bylo ve zkoumané oblasti zaznamenano celkem 2464 nalezl tetfeva
hluce (obr. 5). Z Gzemi Narodniho parku Sumava bylo ziskano 1812 zaznamd, z Narodniho parku Bavorsky les pak
386 nalezl. Nalezy byly doplnény daty z némecké (166) a Ceské (76) chranéné krajinné oblasti. V lesich mezi
Deggendorfem a Bischofsmaisem bylo shromazdéno celkem 16 nalezli a bylo sebrano nékolik vzork( trusu. Dalsi
vzorky trusu pochazeji od kolegu z rakouského pohranici. Ty podporuji populaéné genetické studie mistni populace ze

zkoumaného uzemi.
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Obr. 5: Rozmisténi zaznam( tetfeva hlusce (Tetrao urogallus) (N=2469) z obdobi listopad 2016 az zafi 2019. Zaznamy obsahuji vSechny kvality
vzorkd (vzorky trusu, ndlezy per, pozorovani atd.).

4.2.2 Nalezy a jejich kvalita

Cely tym byl instruovan, aby béhem terénni prace zaznamenaval vSechny nélezy cilovych druhd. Mimo trus byly
zaznamenavany i dalSi pobytové znaky, nebo pozorovani (pfimé pozorovani, poslech, nalezy per, stopy ve snéhu a
dal$i). Tyto nalezy byly v NP a CHKO Sumava zaznamenany i v dal$ich letech.

Pro genetiku byly pouzity pouze vzorky ze sezény 2016/2017. B&hem pfipravnych laboratornich praci byly vyfazeny
vSechny vzorky trusu, u kterych se podle tvaru nebo barvy dalo pfedpokladat, Ze vzorek nebyl Cerstvy. Pro populacni
genetické analyzy bylo po selekci vSech dat k dispozici 1048 vzorku trusu (tab. 4). Podle pfedem daného klice bylo

nahodné vybrano 600 vzork(, které byly pouzity pro genetické analyzy v laboratofi.
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Tab. 4 Prehled po¢tl vzork( a kvality tetfevich nalez( ze zimy 2016/2017. Pro populacné genetické analyzy bylo z 1324 tetfevich nélez(
vhodnych 1048 vzorkd trusu. V tabulce nejsou uvedeny nalezy z let 20018 a 2019 poufZité pro habitatové modely.

pocet argument

nalezy celkem 1324 nalezy vSech kvalit
pozorovani, stopy, pera 185 zadny trus
trus slepého stieva 1 nevhodny pro laboratorni prace
georeferencni data 4 chybéjici datové podklady (napt. geodata) pro analyzu
stav: staré 86 vzorky trusu pro extrakci DNA pravdépodobné moc staré
stav: Cerstvé 1048 Cerstvy material se vSemi relevantnimi Udaji pro populacné

genetické analyzy

4.2.3 Geneticky material

PFi mapovani a sbéru tetfeviho a jefabciho trusu byla snaha o sbér pokud mozno Eerstvych vzork(. Ty byly po
terénnich pracich okamzité zmrazeny pfi teploté -18 °C. Ne v8echny vzorky trusu byly dostate¢né Cerstvé. Proto nebylo
mozné zarucit Uspésnou extrakci DNA. Do laboratofe byly odeslany pouze vzorky, u kterych byl pfedpoklad, ze jsou
Cerstvé (kontrola konzistence, barvy,...) Z celkem 1 138 vzorkd trusu bylo po zhlédnuti 1048 povazovano za
dostatecné Cerstvé pro genetické testovani (zde: DNA extrakce).

Pro laboratorni prace byl naplanovan finanéni rozpocet na 600 vzorku, takze z 1048 vzork( sebranych pouze
v sezéné 2016/2017 bylo podle postupu stanoveného v pfedchozich letech vybrano 600 vzork(l. Pro zaruceni platnosti
vysledk(, byl z kazdého 50 ha ¢&tverce vybran nahodné jeden vzorek (zohlednéni prostorového rozmisténi tetfeva).
Nasledné byl pro kazdy &tverec tazen dalSi vzorek pokud mozno opacného pohlavi. Déale byl aplikovan nahodny vybér
dalSich vzorkll (do maximalniho poétu 600) tak, aby odpovidal mistnim hustotdm nalezu pobytovych znamek (napf.
mistim s hodné nalezy).

Extrakce DNA byla uspésna u 594 (99%) vzorku trusu. U 535 (89%) vzork( byla Uspésné provedena PCR. U 535
vzorkl jsou k dispozici udaje o alelach. Celkem bylo zjisSténo 302 rdznych genotypl. Pocet "opakované zachycenych

jedincl" se pohyboval od 1 (pouze jeden nalez) az po maximalné 12 opakovani (celkem 13 nalezu).
4.2.4 Pomér pohlavi (odhadovany/urCeny)

Na zakladé relativniho priméru (tloustky) trusu bylo odhadnuto a zaznamenano pohlavi jedinct. Podle naSich
odhadu byl v sez6né 2016/2017 sesbiran pfiblizné stejny pocet vzorkl trusu od slepic a kohouti. Odhad byl mimo jiné
zakladem pro vybér 600 vzorkd, které maiji byt geneticky zpracovany a analyzovany a odpovida postupu z pfedchoziho
projektu. Pohlavi by mélo byt zahrnuto v analyze v poméru 1:1. Odhad pohlavi podle relativni velikosti trusu Ize ovéfit
az s vysledky genetického stanoveni pohlavi (s genderové specifickymi markery).

Prostfednictvim genderové specifickych markerd a metodou PCR je ze vzorkd DNA mozné stanovit pohlavi zvifat.
PouZili jsme (viz Résner et al., 2014a) chromozomalné specificky primerovy par P2 a P8 podle PCR analyz od Griffiths
et al. (1998). Pro optimalizované stanoveni pohlavi byly cykly PCR provadény min. dvakrat a nezavisle. Do vysledku

byla zahrnuta pouze data, ktera méla pfi obou cyklech stejny vysledek.
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Obr. 6: Rozdéleni pohlavi vzork( trusu podle odhadu pro laboratof (vpravo) a vysledky chromozomalné-specifického uréeni pohlavi z DNA
(vlevo). Pohlavi v zavorce mohlo byt uréeno pouze u jednoho cyklu PCR.

4.2.5 Genotypizace

Extrakce DNA byla velmi uspésna u 594 (99 %) z 600 vzorkl trusu. U 535 (89 %) vzork( byly uspésné provedeny
postupy PCR. U 535 vzork( (89 %) jsou k dispozici Uplna data o alelach. Pfifazeni genotypl bylo provadéno firmou

Ecogenics GmbH, podle metodiky Résnera et al. (2014a).
426 Genotypy

Z 535 vzork(l bylo mozno definovat celkové 302 riiznych genotypu (po odecteni vzork(l, u kterych bylo ziskano
méné nez 10 z celkového poctu 12 lokl alel). Z toho vyplyva, ze nékteré genotypy (tetfevi jedinci) byly zaznamenany
opakované. Diky rozdilnému zaznamenani téchto jedincll v prostoru a ¢ase bylo mozné realizovat dalSi analyzy (viz
dale).

Podle vySe popsaného postupu se z obou narodnich parkll zahrnulo do analyz celkem 408 vzorkd. Tyto vzorky
pokryvaji pfiblizné polovinu (58 %) genotypu zjiSténych ve zkoumané oblasti. V obou narodnich parcich bylo zji§téno
celkem 177 rlznych genotypl. V Narodnim parku Bavorsky les bylo ze 162 vzork( identifkovano 82 rozdilnych
genotypd a v Narodnim parku Sumava bylo z 246 vzorki identifikovano 152 rliznych genotypil. Zbyvaijici vzorky a
genotypy jsou rozdéleny na podoblasti mimo narodni parky nasledovné: chranéné krajinné oblasti v Bavorsku (82, 59
genotypl), CHKO v Ceské republice (34, 23 genotypu), oblast SW Bischofsmais (6, 3 genotypy) a Rakousko (5, 4
genotypy).

Analyza pramérného kumulativniho genotypu "pravdépodobnost identity" pfinesla signifikantni vysledek (p <0,05).

Proto Ize Fici, ze dva genotypy znamenaji dva riizné tetfevi jedince.

21



4.2.7 Opétovna zachyceni

535 Uspésné genotypizovanych vzorku trusu patfilo 302 riznym tetfevim genotypim. PocCet opétovné zaznamenanych
jedincll se pohybuje od 1 (bez opétovného zachyceni) az po maximalné 13 opétovnych zachyceni béhem sledovaného
obdobi (obrazek 7).

14 - Poget genotypli
12
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i |
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Obr. 7: Rozmisténi tetfevich (Tetrao urogallus) — genotypl a jejich opétovnych zachyceni v zajmové oblasti v obdobi 2016-2017.

Opétovnym zachycenim genotypU lze pozorovat a zdokumentovat pohyby jednotlivych zvifat v prostoru. PfFi
nejméné jednom opétovném zachyceni (dva nalezy) muze byt ur€en linearni pohyb a zméfena vzdalenost. U

minimalné dvou opétovnych zachyceni (3 nalezy) je mozné ur€it akéni radius (plocha).
4.2.8  Akéni radius genotypl

Mapa opétovného zachyceni genotypu ilustruje pohyb v prostoru (obr. 8). Tetfevi se v zajmové oblasti pohybuji jak
mezi narodnimi parky Sumava a Bavorsky les, tak mezi okolnimi lesy. U nékolika genotypti se povedlo prokazat
pfesuny mezi oblasti Velkého Javoru a severni ¢asti Narodniho parku Bavorsky les. Pfesuny byly prokazany i mezi
uzemim Néarodniho parku Sumava a statnimi lesy severovychodé od Zelezné Rudy (obr. 9A).

Mezi nalezy z oblasti Bischofsmais respektive oblasti Tfistolicniku" a jadrovymi uzemimi narodnich parkd nebylo

mozné dolozit opétovné nalezy. Ak¢ni radius téchto genotypl se zda byt omezen pouze na tato izemi.
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Obr. 8: Priklad vicenasobného ,,opétovného zachyceni” genetickych genotypt a z toho vychazejicich Minimum Convex Polygon-ploch (MCP, bile)
v piihraniénim Gzemi u Luzného, NP Bavorsky les (zelena plocha) a NP Sumava (Zluta plocha).

Zatimco velky pocet pozorovani jednoho genotypu byl na pomérné malém prostoru (vzdalenost 1,68 km nebo 0,40
km2), nékolik shodnych genotypll bylo zji$téno pomérné daleko od sebe. Maximalni zaznamenana vzdalenost
(vzdusnou ¢arou) mezi shodnymi genotypy byla 25,9 km. Tato hodnota patfila kohoutovi, ktery se pohyboval od okraje
centralni ¢asti Narodniho parku Bavorsky les az k Bavorské Rudé a Velkému Javoru.

Tab. 5: Pfehled akénich radid a vzdalenosti ,,opétovné zachycenych” genotypl kohoutt a slepic tetfev( hluscl (Tetrao urogallus).

kohouti slepice celkem
max. pocet opét. zachyceni 13 5 13
minimalni vzdalenost 0,003 km 0,01 km 0,003 km
stfedni vzdalenost 1,68 km 1.67 km 1,68 km
maximalni vzdalenost 25,9 km 19,7 km 25,9 km
akcni radius, max. 4,46 km? 0,69 km? 4,46 km?
stfedni akcni radius 0,43 km® 0,14 km’ 0,40 km?

Maximalni vzdalenost u slepic byla pfiblizné 20 km. Slepice se pohybovaly v priméru 1,67 km, kohouti 1,68 km. V
priiméru se obé pohlavi nijak signifikantné nelisi (W = 33692, p = 0.228).

PFi nejméné dvou opétovnych zachyceni jednoho genotypu bylo mozné vypodcitat akéni radius. AkEni radia pokryvaji
v praméru 0,40 km?. Maximalni hodnoty se zna&né li§i u kohoutt (4,46 km?) a slepic (0,69 km?), avdak v praméru
nevykazuji signifikantni rozdil (W = 106, p = 0,1337).
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Obr. 9: Srovnavaci zndzornéni vzdalenosti (km) a akénich radid (kmz) samc(l a samic tetfeva hlusce (Tetrao urogallus) zaloZzenych na "opétovnych
zachycenich" znamych genotypl. Poznamka: Pro lepsi ¢itelnost nejsou extrémni hodnoty vzdalenosti znazornéné. Velikost se v obou pfipadech
signifikantné nelisila (p> 0,05). A) Opétovna zachyceni (¢ary) v oblastech severné od narodnich park( (zelené: Bavorsky les, Zluté: NP Sumava), B)
centralni oblast a C) hranice mezi Rakouskem a Ceskou republikou.

4.2.9 Velikost populace

Na zakladé "opétovnych zachyceni" genotypll je mozné vypocitat odhady velikosti populace. Nasledujici odhady
jsou prezentovany v souladu s metodikou pouZitou v prvnim projektu (viz Material a metody).

Z 600 analyzovanych vzork( sebranych v zimnich a jarnich mésicich 2016/2017, bylo pouzitelnych 535 vzorku s
302 rlznymi genotypy. Bylo pouzito 13 riznych modell pro uréeni velikosti populace, které dosly k nasledujicim
vysledkim.

Ve skupiné vSech genetickych vzork(l (bez ohledu na misto nalezu) pfinesly metody odhadu prdmérnou velikost
populace N = 605,2 (+ 130,6) (tab. 6). Toto Cislo pfesahuje hranici nejméné& 470-500 zvifat "velikosti populace
umozriujici dlouhodobé preziti" (mvp) specificky uréenou pro tento druh (Grimm & Storch 2000).
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Tab. 6: Pfehled odhad velikosti populace tetfeva hlusce (Tetrao urogallus) v celé zajmové oblasti, uvedeny jsou odhadovana velikost "N" a
prislusné horni a dolni rozsahy odhadd, jakoz i standardni odchylka. Odhady odpovidaji softwarovym balickiim Capwire, SECR a SPECIES.

odhad velikosti popoulace dolni hranice horni hranice
metoda odhadu 2N odhadu odahu standardni odchylka
Capwire (ECM) 418,0 384,0 455,2 n.a.
Capwire (TRIM) 590,0 595,0 740,0 n.a.
SECR (HZ) 848,9 744,4 968,2 57.0
SECR (EX) 837,9 753,5 931,8 45.4
SECR (HN) 776,3 776,3 866,4 43.5
Chao (1984) 546,0 538,0 573,0 7.6
Chao & Lee (1922) (ACE) 541,0 534,0 549,0 3.7
Chao & Lee (1922) (ACE-1) 542,0 534,0 551,0 4.5
Chao & Bunge 548,0 538,0 558,0 5.1
jacknife, Burnham & Overton 541,0 531,0 551,0 5.1
unpmle, Norris & Pollock 544,0 538,0 581,0 n.a.
pnpmle, Wang et al. (2005) 600,0 585,0 627,0 n.a.
pcg, Wang (2010) 535,0 530,0 550,0 n.a.
Mittelwert (alle Modelle) 605,2 (+130,9) 583,2 654,0 n.a.

Zaklad dat (vzorky trusu) pro tyto vypocty nevychazi pouze z vysledk(h monitoringu v obou narodnich parcich, ale je
doplInén i vzorky z okolnich oblasti vyskytu tetfeva hluSce. Za uc€elem zjisténi vyznamu dvou velkych chranénych uzemi
pro mistni populaci byly provedeny samostatné vypocty pro rlzna uzemi. Vypocty ukazaly primérnou velikost
populace 409,0 zvifat. Pfehled vysledkd dil¢ich datovych soubor( je uveden v tabulce 7. Tato hodnota je tedy pod

hodnotou mvp, kterou o¢ekava Grimm & Storch (2000).
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Obr. 10: Srovnévaci zobrazeni odhadd velikosti populace tetfeva hluice (Tetrao urogallus) ze zajmové oblasti "Bavorsky les a Sumava" v letech
2016 a 2017 s uvedenim hornich a dolnich hranic odhadu. Sedé $rafovany pruh ukazuje minimalni velikost pro dlouhodobé Zivotaschopnou
populaci podle Grimm & Storch (2000).
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Tab. 7: Vysledky vypoctl odhadu velikosti populace tetfeva hluice (Tetrao urogallus) rozdélenych podle chranénych tzemi. Udaje jsou stiedni
hodnoty (N). Pro podoblasti byly vzhledem k jasné mensimu poctu vzork( provedeny vypocty podle metod odhadu Chao (1984), Chao & Lee
(1992), Chao & Bunge (2002) a Burnham & Overton (1978) implementovany podle Wang (2011).

. spodni horni pocet pocet
velikost . . o ,
populace ,N* hranice hranice vzorklu v nalezenyih
odhadu odhadu analyze genotypl

zkoumané uzemi celkem 605,2 583,2 654,0 535 302
oba narodni parky 409,2 406,0 416,0 408 224
NP Sumava 246,2 244,0 251,0 246 152
NP Bavorsky les 166,0 162,0 302,0 162 82
bavorské CHKO 82,0 80,0 90,0 82 59
CHKO Sumava 34,2 32,0 42,0 34 23
Rakousko 5,2 3,0 10.0 5 4
Bischofsmais 7,2 4,0 17,0 6 3

4.2.10 Geneticka diverzita

Geneticka diverzita s fixacnim indexem FST 0,005 byla pomérné nizka a nebyla signifikantni (p < 0,01). Nejvyssi
geneticka variabilita s hodnotou Fis = 0,020 (p = 0,10) byla az s 98 % (oproti 100 %) u jedincu. Dvé procenta variability

byla zjiSténa mezi jednotlivci. Proporcionalné je variabilita uvnitf populace mizivé mala (< 0,1%).
4.2.11 Geneticka populacni struktura

Pro analyzu genetickych struktur byly pouzity vS§echny genotypy 12 lokus( popsanych spole¢nosti ecogenics GmbH
(viz Material a metody).

535 zkoumanych jedincl vykazuje pfi 12 locich 96 rliznych alel. Pocet alel na lokus se pohybuje od 4 do 14.

Tab. 8: Seznam pouzitych lokusu a vysledky testu na odchylky od Hardy-Weinbergovi-rovnovahy (ChiSq, p, p bonferroni korigovano). X = loky
byly z dalSich analyz vylouceny.

Locus-¢. Locus-jméno DF ChiSq Prob signif Sign. (bonfer.)
1 BG15 6 1,04 0,984 ns 1,000
2 TUD1 15 6,66 0,966 ns 1,000
3 TUT4 3 4,42 0,220 ns 1,000
4 TUD7 6 13,83 0,032 * 0,384
5 BG18 10 20,81 0,022 * 0,264
6 TUDS5S 66 62,26 0,608 ns 1,000
7 TUD6 78 71,10 0,697 ns 1,000
8 TUT2 15 10,75 0,770 ns 1,000
9 TUT3 15 6,72 0,965 ns 1,000
10 TUD3 28 29,97 0,364 ns 1,000
11 TUT1, 6 99,67 0,000 HAE 0,000
12 TUD4, 55 92,12 0,001 *x 0,012
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PFi porovnani genetické pfibuznosti vSech jedinct v celkové populaci (bez subpopulaci) ve vztahu k prostorové
vzdalenosti se ukazal trend znazornény na obr. 11. Genotypy, které jsou od sebe vzdaleny 1, 3, 5, 10 nebo nejvyse
15,0 km, jsou prokazatelné vice pfibuzné, nez ty vzdalené vice nez 15,0 km. Zvifata, ktera jsou od sebe vzdalena > 85

km, si jsou statisticky navzajem méné pfibuzna nez u nahodného rozmisténi stejnych genetickych charakteristik.
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Obr. 11: Vztahovy koeficient R ve vztahu k prostorové vzddlenosti [km] celkové populace (horni) a jednotlivych pohlavi (stfedni, dolni).
Cérkovana ¢ara: horni a dolni 95 % interval spolehlivosti (Cl) nad nulovou hypotézou pro neexistenci prostorové struktury nahodnych dat (9 999
iteraci a 9 999 bootstraptl). Cerné body: datové genotypy pfi parovych srovnanich v ramci pfislusnych tfid vzdalenosti +/- 95 % intervalQ
spolehlivosti. Hvézdy: signifikantni rozdily (p < 0,034).
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4.2.12 Biotopové preference tetfeva hlusce ve studijni oblasti

Habitatovy model potvrzuje pfitomnost nejvétsi ¢asti populace tetfeva hlusce v pfihrani¢nich oblastech. Jedna se
vétSinou o oblasti horskych smré&in, kde doslo recentné k velkoploSnému rozpadu horniho stromového patra. Tyto
rozvolnéné biotopy nabizeji tetfevovi pfihodna stanovisté (obr. 12). Z pfedchozich vysledk( vyplyva, ze
pravdépodobnost celoro¢niho vyskytu tetfevl roste se stoupajici nadmorskou vySkou a s narlistem mnozZstvi leziciho
tlejiciho dfeva v kombinaci s pfitomnosti zmlazeni smrku. Tetfevim také vyhovuji mensi oteviené plochy s podrostem
mladych smrkd. Naopak turisticky tlak mlze tetfevy vytlaGovat z vhodnych lokalit (Teuscher et al. 2011, Rosner et al.
2013).
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Obr. 12 Zobrazeni vhodnosti habitatu pro Tetfeva hlusce pro oba NP, vyjadiena Cislem z intervalu od O (pro nevhodny habitat) do 1 (pro
nejvhodnéjsi habitat).

4.2.13 Geneticka diverzita mezi subpopulacemi

Za ucelem zjisténi pfipadnych genetickych struktur mezi subpopulacemi byly v parech vypocteny hodnoty FST mezi
v8emi subpopulacemi. Tabulka 9 ukazuje konzistentn& nizké hodnoty FST. Ctyfi z 36 parovych srovnani deviti
subpopulaci vykazuji signifikatni hodnotu. Maximalni rozdily ukazuji hodnoty mezi subpopulaci Pop6 a Pop3 se
signifikatnim rozdilem (p = 0,017).
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Tab. 9: Pfehled analyzy prostorové struktury parovych hodnot je uveden pod diagonalou.

Pop1 Pop2  Pop3  Pop4 Pop5 Pop6 Pop7 Pop8  Pop9
Pop1 0,444 0,066 0,229 0,428 0,427 0458 0,144 0,318
Pop2 0,000 0,445 0,419 0,398 0,417 0,455 0,228 0,443
Pop3 0,025 0,000 0,021 0,239 0,017 0,225 0,137 0,027
Pop4 0,006 0,000 0,022 0,152 0,171 0,313 0,084 0,458
Pop5 0,000 0,000 0,006 0,005 0,144 0,449 0,152 0,300
Pop6 0,000 0,000 0,019 0,002 0,004 0,034 0,067 0,074
Pop7 0,000 0,000 0,006 0,001 0,000 0,006 0,437 0,132
Pop8 0,035 0,036 0,034 0,040 0,027 0,041 0,000 0,141
Pop9 0,003 0,000 0,020 0,000 0,002 0,004 0,006 0,028

4.2.14 Srovnavaci analyza se studii 2009-2011

V zimé& 2009/2010 a 2010/2011 byl proveden prvni zékladni monitoring tetfeva hlusce na Sumavé (viz Résner et al.
2014a, Rosner at al., 2014b, Teuscher at al. 2011, Teuscher at al. 2012).

Metody mapovani a metodika sbéru byly zachovany i pro tento projekt. V nasledujicich kapitolach jsou vysledky této
studie v ramci projektu INTERREG # 99 porovnany s uUdaji z let 2009-2011. Porovnani bylo provedeno pouze pro

vzorky pouzité pro genetické analyzy, tedy vzorky zaznamenané v sezéné 2016/2017.

4.2.14.1 Pocet vzorku

V ramci prvniho monitoringu bylo v obdobi od roku 2009 do roku 2011 sesbirano celkem 1441 nalez( tetfeva

hlusce. V tomto projektu bylo v prvnim roce (obdobi 2016/2017) zaznamenano 1324 nalezu (obr. 13).
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Obr. 13: Porovnani rozdéleni vsech nalez( (vzorky trusu, pozorovani, nalezy per, atd.) podle monitorovacich let. Pocet vzorkd ze soucasného
projektu (2016/2017) a z prvniho monitoringu 2009-2011.

4.2.14.2  Prostoroveé rozmisténi a pohyb

Monitorovana oblast pro zjiStovani nalezd tetfevovitych a zejména vyhledavani vzorkd trusu se zaméfuji na znamé
oblasti vyskytu tfi druhd a zhruba odpovidaji monitorovanym oblastem z pfedchozich let. Rozmisténi nalezl tetfeva
hlusce v prostoru se vyznamné neli§i od nalezl z prvniho monitoringu. Hlavni oblasti vyskytu lezi v horskych
smrkovych lesech v nadmorské vysce pfiblizné od 900 m n. m. podél hranice Némecka a Ceské republiky. Dal$i nalezy

a vzorky trusu byly sebrany kolem Javoru a obce Lam, Hochfichtu a T¥istoli¢niku, stejné jako v Uzemi Bischofsmais.
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4.2.14.3 Genotypy

V prvnim monitorovacim obdobi bylo popsano celkem 219 riznych genotypl ze zajmové oblasti. Pocet vzorkl pro
laboratorni analyzy byl tehdy 550 (219/550 = 0,40). V tomto vykazovaném obdobi bylo z 600 vzork( popsano 303
(51%) rlznych genotypt.

4.2.14.4 Genetickad diversita

Odhad celkové genetické diverzity FST byl s 0,005 relativné nizky, nevyznamny (p = 0,005) a tedy srovnatelny s
hodnotou z prvniho projektu (FST = 0,002, p = 0,32, Résner et al. 2014a).

4.2.14.5 Prostorova struktura

Pfi analyze genetické struktury dat celé populace z let 2009-2011 nebyly nalezeny ve srovnani s nahodnou
distribuci v prostoru zadné signifikantni rozdily (viz obr. z Résner et al. 2014a). Kohouti si byli az do vzdalenosti tFi
kilometr( signifikantné blize pfibuzni, nez by se dalo oekavat z nahodného rozmisténi vSech genotypu.

V tomto vykazovaném obdobi ukazuji analyzy celé populace az na vzdalenost do 15 km vyrazné bliz8i geneticky
vztah, nez by se otekavaly s nahodné detekovanymi genotypy. U kohoutku Ize bliz§i vztah rozpoznat az do vzdalenosti
5 km. Slepice nevykazuji zadnou strukturu, ktera by se signifikantné liSila od nahodného rozdéleni.

3 z 36 parovych genetickych rozdild mezi subpopulacemi ukazaly vyznamné rozdily. Rozdily mezi subpopulacemi
nejsou disledkem redukovaného genového toku mezi podoblastmi, ale spiSe vlivem pocétu vzorka a genotypu, které

jsou zahrnuty do srovnani.

4.2.14.6  Akcni rddius

Akéni radius (vzdalenosti a oblasti aktivit) se podle dostupnych (daju nijak vyznamné neli§i mezi slepicemi a
kohouty. Maximalni vzdalenosti mezi dvéma nalezy genotypu dosahuji az 25 kilometrl. Maximalni hodnota z prvniho
projektu €ini 34 km (Rdsner et al. 2014a). Byla to tedy vy3Si hodnota, ale neodrazi zasadné& novy smér nebo spojeni
podoblasti zajmové oblasti.

Akéni radius s pramérnou hodnotou 0,4 km? je menSi nez primér 1,6 km? z pfedchoziho projektu.

4.2.14.7 Opeétovné zachyceni jedinci v rtiznych letech

V sou¢asném monitorovacim obdobi bylo zjisténo celkem devét genotypl, které byly v zajmové oblasti zachyceny
jiz v obdobi 2009-2011. Celkem bylo zaznamenano 30 nalezl nasledujicich genotypl: GT024 (3x, slepice), GT063 (1x,
slepice), GTO75 (2x, kohout), GT102 (1x, kohout), GT107 (13x, kohout), GT130 (2x, kohout), GT140 (4x, kohout),
GT176 (2x, kohout) a GT182 (2x, slepice).

Opétovna zachyceni deviti genotypU se podle vysledk(i genetického stanoveni pohlavi déli na tfi slepice a pét
kohoutt. U jednoho zvifete (GT130) nebylo mozné stanovit pohlavi geneticky. Vzhledem k ¢asovym intervalim mezi
prvnim a poslednim zachycenim pfislusnych genotypu Ize vyvodit, Ze se tato zvifata v zajmové oblasti pohybuji po
dobu nejméné Sesti az maximalné 6,5 roku. NejdelSi Casovy interval mezi dvéma nalezy byl u samiciho

genotypu (tab. 10), ktery byl poprvé zaznamenan v bifeznu 2010 a poté "pozorovan" znovu na jafe roku 2017.
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Tab. 10: Prehled , opétovnych zachyceni” jednotlivych genotypt v obou kolech monitoringu. Uveden je pocet opétovnych zachyceni, prostorovy
i Casovy odstup.

GT024 GTO063 GTO75 GT102 GT107 GT130 GT140 GT176 GT182
pohlavi (f=slepice, m=kohout) f f m m m n.a. m m f
pocet nalezd (n) 6 3 3 4 14 4 5 3 3
pocet opakovanych zachyceni (n-1) 5 2 2 3 13 3 4 2 2
prvni nalez [rok] 2010 2010 2011 2011 2011 2011 2011 2011 2010
posledni ndlez [rok] 2017 2017 2017 2017 2017 2017 2017 2017 2017
max. ¢asovy odstup [roky] 6,0 6,0 6,0 6,0 6,0 6,0 6,0 6,0 6,5
max. prostorova vzdalenost [km] 6,41 5,78 0,51 6,93 9,58 9,62 2,91 7,61 1,48

Prostorové rozmisténi maximalnich vzdalenosti mezi dvéma opétovnymi zachycenimi je v priméru 5,7 kilometru.

Maximum je u zaznam0 jednoho kohouta se vzdalenosti kolem 10 km (GT107, 9,58 km, tab.10).

4.2.14.8 Pomér pohlavi

Vybér vzork(, které mély byt zpracovany pro genetickou analyzu v laboratofi, zahrnoval mimo jiné i odhad pohlavi
podle praméru trusu. Cilem bylo mit vyvazeny pomér pohlavi (1:1).

V prvnim monitoringu byl geneticky uréeny pomér pohlavi slepic a kohoutt 1:1,7. V sou¢asném projektu INTERREG
odhalily genetické analyzy jesté jasnéjsi pfevahu kohoutl. Pomér pro zimni obdobi 2016/2017 je 1:3,3. Navzdory

mozné metodické chybé pfi optickém uréeni pohlavi, data naznacuji pfevahu kohoutt v populaci (obr.14).
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Obr. 14: Porovnani poméru pohlavi u dvou monitoringl. Pohlavi bylo uréeno pomoci genetickych metod (chromosomalné-specifické markery).

4.2.14.9 Velikost populace

Metody vypoltu odhadu velikosti populace tetfeva hluSce v zajmové oblasti jsou zalozeny na metodach
predchazejiciho monitoringu 2009-2011. Primérna hodnota vypocitana pro v§echny odhady je N = 605,2 (+/- 130,9) za
projektové obdobi 2016/2017 (tab. 11). Pfi pfimém srovnani vykazuji tfi "Efford-modely” pomérné vysoké hodnoty.
Vypoc&etni zaklad pro odhady dle metody SECR (Efford 2018) je zaloZzen na prostorové explicitnim "modelu pasti".
Prostorové vztahy jsou vyjadfeny mfiZkou proloZzenou pfes zajmové Uzemi a vzdalenosti mezi opétovnymi

zachycenymi jedinci. Vzhledem k mirnému rozSifeni zajmové oblasti do Rakouska a ostrovnimu rozmisténi nalezd z
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oblasti Bischofsmais se ve srovnani s prvnim monitoringem mirné lisi referencni plocha. Pocet oblasti ,s pastmi" se

proto mirné zménil. Odhady mohou byt mirné nadhodnoceny kvuli nedostatku Udaji z oblasti mezi Bischofsmais a
narodnimi parky.

Tab. 11: Vysledky vypoc¢tl odhadu velikosti populace tetfeva hlusce (Tetrao urogallus) v obdobi 2009-2011 a INTERREG 2016/2017.

projektové obdobi zkoumané uzemi celkem NP Sumava NP Bavorsky les
2009-2011 556,0 (544,0 - 616,0) 234 (216,0 - 323,0) 154 (141,0 - 218,0)
INTERREG 2016/2017 605,2 (+130,9) 246,2 (244,0 - 251,0) 166 (162,0 — 302,0)
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4.3 Jerdbek lesni (Tetrastes bonasia)

4.3.1 Nalezy a rozsifeni

V obdobi od listopadu 2016 do zafi 2019 bylo ve sledované oblasti zaznamenano 1528 registraci jefabka lesniho
(obr. 15). Z tzemi Narodniho parku Bavorsky les bylo ziskano 154 zaznam(, z NP Sumava 1163 zaznam(, z némecké
CHKO (29 nalez(), z rakouské CHKO (2 nélezy), z CHKO Sumava (180 nélezu).
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Obr. 15: Rozmisténi vsech zaznamd jerabka lesniho z obdobi listopad 2016 az zafi 2019 (vzorky trusu, stopy, nalezy per, pozorovani atd.).

4.3.2 Nalezy a jejich kvalita

Cely tym byl instruovan, aby b&éhem terénni prace zaznamenaval vSechny nalezy cilovych druhd. Kromé sebranych
vzorkl trusu pro genetickou analyzu bylo zaznamenano mnoho dalSich nalezl. Jednalo se o pfimé pozorovani,
poslech, nalezy per, stopy ve snéhu a dalsi. Pokud bylo mozné urcit pohlavi, bylo zaznamenano.

Béhem pfipravnych laboratornich praci byly vyfazeny vSechny vzorky trusu, u kterych se podle tvaru nebo barvy
dalo predpokladat, ze vzorek nebyl Cerstvy. Pro populaéni genetické analyzy bylo po selekci vSech dat k dispozici 331
vzorkl trusu (tab. 12). Podle pfedem daného klice bylo nahodné vybrano 315 vzorki, které byly pouzity pro genetické

analyzy v laboratofi.
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Tab. 12 Prehled poctl vzork( a kvality jerabcich nalez(i ze zimy v obdobi od listopadu 2016 do zari 2019.

pocet argument
nalezy celkem 1528 pocet registraci
nalezy trusu celkem 664 trus sebrany i nevhodny
nalezy trusu (nevhodny) 212 trus vyhodnocen jako stary ¢i odloZzeny vymések slepého stfeva
pozorovani, stopy, pera 864 zadny trus
stav: staré 121 vzorky trusu pro extrakci DNA pravdépodobné moc staré
stav: Cerstvé 331 Cerstvy material se vSemi relevantnimi udaji pro populacné

genetické analyzy

4.3.3 Geneticky material

PFi mapovani a sbéru tetfeviho a jefabciho trusu byla snaha o sbér pokud mozno &erstvych vzorkd. Ty byly po
terénnich pracich okamzité zmrazeny pfi teploté -18 °C. Ne vSechny vzorky trusu byly dostate¢né Cerstvé. Proto nebylo
mozné zarucit uspé&Snou extrakci DNA. Do laboratofe byly odeslany pouze vzorky, u kterych byl pfedpoklad, Ze jsou
Cerstvé (kontrola konzistence, barvy,...) Z celkem 452 vzork( trusu bylo po zhlédnuti 331 povazovano za dostate¢né
Cerstvé pro genetické testovani (zde: DNA extrakce).

Pro laboratorni prace byl naplanovan finanéni rozpocet na 300 vzorkd, z 331 vzorkd bylo podle postupu
stanoveného v predchozich letech vybrano 315 vzork(, 15 vzorkl bylo vybrano navic pro pfipad vyfazeni nékterych
vzork(l v poc¢atku laboratornich praci (diky vstficnosti dodavatele, byly podrobeny genetickym analyzam vSechny
dodané vzorky). Pro zaruceni platnosti vysledkd, byl z kazdého 50 ha jefabkem obsazeného &tverce vybran nahodné
jeden vzorek (zohlednéni prostorového rozmisténi jefabkt). Dale byl aplikovan nahodny vybér dalSich vzorkd (do
maximalniho poc¢tu 300) tak, aby odpovidal mistnim hustotam nalezu pobytovych znamek (napf. mistim s hodné
nalezy).

Z celkového poctu 315 vzorkd bylo 277 vzorkd pozitivnich (véetné 8 vzork( uréenych v terénu jako tetfivek obecny),
20 negativnich, 3 byly vyfazeny z dlivodu kontaminace, 7 vzork( patfilo tetfevu hlusci). V souboru 277 pozitivnich
vzork( bylo identifikovano 203 genotypu (jedincl) jefabka, z toho 51 jedinct bylo zaznamenano opakované (2-6 x) a
152 jedinct bylo zaznamenano pouze jednou. Pocet "opakované zachycenych jedincd" se pohyboval od 1 (pouze

jeden nalez) az po maximalné 12 opakovani (celkem 13 nalez().
4.3.4 Pomér pohlavi (odhadovany/uréeny)

U jefabka lesniho nelze ztrusu usuzovat na pohlavi jedincd. Pohlavi bylo tedy v nékterych pfipadech, dle
zkuSenosti pozorovatele a okolnosti registrace, zaznamenano pouze pfi nalezu kadaveru, rydovacich per, €i pfimém
pozorovani, jak vizualnim tak akustickém. Pfi vybéru vzork( ke genetickym analyzam nebylo tedy pohlavi

zohlednovano a jednalo se o nahodny vybér.

Prostfednictvim genderové specifickych markeri a metodou PCR je ze vzorkl DNA mozné stanovit pohlavi zvirat.
Pohlavi bylo identifikovano pomoci markru PU/P8mod (Pérez et al. 2011) — amplifikace dvou alel v pfipadé samic a
jedné v pfipadé samcl. Marker pro identifikaci pohlavi byl zahrnut do jednoho z multiplexovych setli a analyzovan
stejnym zplsobem jako mikrosatelitové markery.

Mezi 203 jedinci bylo zjisténo 124 samcl a 79 samic (obr. 16), pomér pohlavi identifikovanych jedinct byl tedy
vychylen ve prospéch samctli (x>, p = 0,002). Zdali je pomér pohlavi skute&né realné vychylen, & zdali se jedna o
artefakt souvisejici se sbérem materialu v sou€asnosti nevime a do budoucna bude nutné se na tuto skute¢nost

zaméfit.
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Obr. 16 Grafické znazornéni poméru pohlavi jefabka lesniho zjisténého na zakladé genetickych analyz.

4.3.5 Genotypizace
Extrakce DNA byla Uspésna u 277 (tj. 88%) z 315 vzork( trusu.
4.3.6 Genotypy

Z 277 vzorkd bylo mozno definovat celkové 203 rdznych genotypl. Z toho vyplyva, Zze nékteré genotypy (jefabgi
jedinci) byly zaznamenany opakované. Diky rozdilnému zaznamenani téchto jedincl v prostoru a ¢ase bylo mozné
realizovat dal$i analyzy (viz dale).

Podle vySe popsaného postupu se z obou narodnich park(l a pfiléhajicich uzemi zahrnulo do analyz celkem 277
vzork(. Z téchto 277 UspéSné genotypizovanych vzorku se jich 60 nachazelo na izemi NP Bavorsky les, 180 na uzemi
NP Sumava, 20 z CHKO Sumava, 3 za hranici CHKOS a 14 vzorkil pochazelo z oblasti mimo NP Bavorsky les
v Némecku a Rakousku. V obou narodnich parcich bylo zji§téno celkem 174 rGznych genotypl. V Narodnim parku
Bavorsky les bylo z 60 vzork( identifkovano 44 rozdilnych genotypt a v Narodnim parku Sumava bylo z 173 vzorkd
identifikovano 130 rGznych genotypl. Zbyvajici vzorky a genotypy jsou rozdéleny na podoblasti mimo narodni parky.
Hodnota ,probability of identity”, tedy pravdépodobnosti, Zze dva rdzni jedinci maji stejny genotyp, byla 3,8x10™"° pro
nepfibuzné jedince (PID) a 1,9 x 10™ pro sourozence (PIDsibs). Proto Ize fici, Ze dva genotypy znamenaiji dva rizné

jefabdi jedince.
4.3.7 Opétovna zachyceni

277 uspésné genotypizovanych vzorku trusu patfilo 203 rdznym jefab&im genotypim. Pocet opétovné zaznamenanych
jedincl se pohybuje od 1, tj. bez opétovného zachyceni (152 jedincll) az po maximalné 6 opétovnych zachyceni béhem
sledovaného obdobi. Opétovné zachyceno bylo 51 jedincu viz obr. 17).
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Obr. 17: PoCty opétovné zachycenych jefabcich (Tetrastes bonasia) genotyp( v zajmové oblasti v obdobi 2016-2018.
Opétovnym zachycenim genotypl lze pozorovat a zdokumentovat pohyby jednotlivych zvifat v prostoru. PFi
nejméné jednom opétovném zachyceni (dva nalezy) muze byt ur€en linearni pohyb a zméfena vzdalenost. U

minimalné dvou opétovnych zachyceni (3 nalezy) je mozné urcit akéni radius (plocha).

4.3.8  Akéni radius genotypl

Mapa opétovného zachyceni genotypl ilustruje pohyb v prostoru (obr. 18). Jefabci se v zajmové oblasti pohybuji na

omezenych plochach, i pfesto Ze se jedna o znacné usedly druhy, byl zdokumentovan kratky pohyb mezi narodnimi

parky Sumava a Bavorsky les (920 m, v oblasti Luzného), pohyby mimo tato Gizemi nebyly dokumentovany.

T
(\% A

Obr. 18: Priklady vicendasobného opétovného zachyceni stejnych genotypl jefabka lesniho. Stejné genotypy (jedinci) jsou zndzornény useckou,
pripadné polygonem. Na prvnim snimku zachycena situace z Jezerni slati, kdy bylo zachyceno 5 samc(, z toho 3 opétovné, a 2 samice. Na
druhém snimku znazornéna situace z lokality Steindlberg, zde zachyceni 2 samci, z toho 1 jednondsobné a 1 vice nez 3x (metodou minimalnich
konvexnich polygond byl vypocitan) akéni radius jedince.

Zatimco velky pocet pozorovani jednoho genotypu byl na pomérné malém prostoru (prdmérné 320 m nebo 1,194
ha), nékolik shodnych genotypl bylo zjisténo pomérné daleko od sebe. Maximalni zaznamenana vzdalenost (vzduSnou

¢arou) mezi shodnymi genotypy byla 3056 m (tab. 13). Tato hodnota patfila kohoutkovi.
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Tab. 13: Prehled extrem(i ,opétovné zachycenych” genotypl kohoutl a slepic jefabka lesniho (Tetrastes bonasia). Primeér je pocitan z nejdelsich
presunt opétovné zachycenych genoyp.

Presuny jedincti (m) M i F spolecné (n=48) M (n=30) F (n=18)
maximum 3056 3056 924
minimum 18 34 18
primér max. presunt 320 364 247

Maximalni vzdalenost zjisténa u slepi¢ek byla 924 m, u kohoutk(l 3056 m. Primérna nejzazsi vzdalenost u slepicek
byla 247 m, u kohoutk(l 364 m (tab. 13). Plocha polygonu zjis§téna propojenim vnéjSich bodu zjisténi byla v priméru 1,2
ha, u slepi¢ek 0,8 ha, u kohoutkt 1,7 ha (tab. 14).

Tab 14: Prehled akcnich radii opétovné zachycenych genotypU jefabka lesniho (Tetrastes bonasia)

akeni radius (ha) M a F spolecné (n=14) M (n=6) F (n=8)
minimalni 0,001 0,03 0,001
maximalni 7,3 7,3 2,2
pramér 1,2 1,7 0,8

4.3.9 Velikost populace

Pro odhad pocetnosti populace byl pouzit capture-mark-recapture pfistup v programu uréeném pro
neinvazivni genetické analyzy, CAPWIRE. Program pracuje s daty o opakovanych zaznamech jedincu a pocita i
s rliznou pravdépodobnosti jejich zachyceni. Na zakladé likelihood ratio testu je mozné zvolit model s
rovhomeérnou pravdépodobnosti zachyceni jedinct (ECM), nebo se dvéma rdznymi pravdépodobnostmi (TIRM).
U jefabka byla nejdfive analyza provedena se vSemi pozitivnimi vzorky, protoZe i kdyz sbér vzorka probihal v
rozmezi Ctyr let, jednotlivé lokality byly sbirany postupné, a tedy v ramci lokalit byl spinén pfedpoklad uzavienosti
populace. Na zakladé likelihood testu byl zvolen TIRM model. Bodovy odhad pocetnosti byl 567 jedincu, s
konfiden&nim intervalem (95 %) 424-617. Odhad pocetnosti se vztahuje pouze na ovzorkované studijni uzemi.
Areal jefabka je vyrazné vétSi nez studijni plocha. Nejedna se tedy o odhad velikosti celé populace. Vzhledem
k ploSné omezenému arealu druhu na némecké strané, byl zde druh lIépe ovzorkovan a odhad velikosti populace

je tedy pfesnéjsi.
4.3.9.1  Odhady pocetnosti pro dilci uzemi (program CAPWIRE):

Némecka Cast populace — vétSina vzorkl pochazela z ledna az dubna 2017, pouze nékolik vzorkl z r. 2016.
Pro celkovy odhad pocetnosti jefabka na némecké €asti zkoumaného uzemi byly pouzity vSechny pozitivni
vzorky kromeé vzork( z r. 2016 (pét vzork(l) a kromé vzorku TB314, ktery mél lokalizaci velmi vzdalenou od vSech
ostatnich vzorku.

Bodovy odhad pocetnosti pro celou némeckou ¢ast byl 193 jedincl, s konfidenénim intervalem (95 %)
115-268. Dale byla analyza provedena pouze pro Uzemi NP Bavorsky les, které bylo nejlépe ovzorkovano.
Bodovy odhad pocetnosti pro NP Bavorsky les byl 158 jedinc(, s konfiden¢nim intervalem (95 %) 92—-209.

Pro odhad pocetnosti na ¢eském Uzemi byly tedy pouzity vSechny vzorky pochazejici z roku 2017 a 2018.
Bodovy odhad pocetnosti pro celou ¢eskou Cast populace byl 416 jedincll, s konfidenénim intervalem (95 %)
298-470. Dale byla analyza provedena pouze pro Gzemi NP Sumava, které bylo mnohem lépe ovzorkovano nez
tuzemi CHKO (z uzemi NP bylo k dispozici 180 pozitivnich vzork(, z uzemi CHKO pouze 20 vzorku). Bodovy
odhad poéetnosti pro uzemi NP Sumava byl 303 jedincd, s konfiden¢nim intervalem (95 %) 241-385. V$echny

odhady pocetnosti jsou vztahovany pouze na &asti Uzemi, ze kterych byly ziskany pozitivni vzorky, tj. z NP
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Bavorsky les a v pfipadé NP Sumava to je pro 70 % Uzemi. Na zakladé priniku habitatovych modelt a

neovzorkovaného Gzemi byl stanové bodovy odhad populace pro celé tzemi NP Sumava 531 jedincul.

Tab. 15: Vysledky vypoctt odhadu velikosti populace jefabka lesniho (Tetrastes bonasia) rozdélenych podle chranénych Gzemi.

velikost spodni hranice horni hranice pocet nalezenych
populace ,,N“ odhadu odhadu genotypl
oba narodni parky 689 514,5 1123,7 174
NP Sumava 531 422,5 914,7 130
NP Bavorsky les 158 92 209 44
Bavorsky les mimo NP - - - 11
CHKO Sumava - - - 14
Sumava mimo NP a CHKO 1
Rakousko - - - 2

4.3.10 Geneticka struktura, subpopulace a genovy tok

Pro populacné-genetické analyzy (analyzy genetické variability a toku gend) bylo pouzito 203 jedine¢nych
genotypll. Pomoci program FSTAT, GENALEX, GENEPOP A GENETIX byly zjistény zakladni parametry
genetické variability (pocet alel na lokus (N,), pozorovana (Ho) a ocekavana (Hg) heterozygotnost; tab. 16) a
proveden test Hardy-Weinbergovy rovnovahy (HWE). Dva lokusy byly mimo HWE (BG14 a TUT1),
pravdépodobné z dlvodu vyskytu nulovych alel. Po vylou¢eni téchto lokust byla populace v HWE, tzn., Ze na
zakladé Wrightova koeficientu inbreedingu (F;s) neni populace ovlivnéna pfibuzenskym kfizenim. Populacné-
geneticka struktura byla analyzovana pomoci faktorialni korespondencni analyzy (FCA) v programu GENETIX a
Bayesianské analyzy v programu STRUCTURE, ktera byla provedena bez lokus TUT1 a BG14 z ddvodu
nesplnéni pfedpokladu HWE.

Pro vypocéty v programu STRUCTURE byly aplikovany modely admixture ancestry a correlated allele
frequency a bylo provedeno vzdy 200 tis. iteraci MCMC pro burn-in periodu a dale jeden milién iteraci pro kazdy
béh (run). Pro kazdy analyzovany pocet potencialnich populaci (ij. klastrdt, K = 1-5) bylo provedeno 15
nezavislych opakovani jednotlivych béhl, ktera byla vyhodnocena pomoci programu STRUCTURE
HARVESTER a metody dle Evanna et al. (2005). Do vypoctl v programu BAPS vstupovaly navic geografické

soufadnice z genotypovanych jedinct (spatial clustering of individuals).
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Tab. 16: Hodnoty genetické variability v populaci jefdbka lesniho v NP Sumava, NP Bavorsky les a pfilehlych oblastech. NA = pocet alel na
lokus, HO = pozorovand heterozygotnost, HE = o¢ekavana heterozygotnost.

Druh jefabek lesni
Lokus N, No He
BG18 5 0,649 0,702
BG15 5 0,621 0,661
TTT3 8 0,702 0,732
BG14 12 0,79 0,764
BG16 19 0,852 0,88
TUT3 8 0,906 0,832
BG19 - - -
BG4 5 0,584 0,617
TUT4 - - -
TTT2 - - -
TUT1 6 0,292 0,506
TTT1 8 0,803 0,794
BG10 - - -
LLST1 2 0,468 0,448
TUT2 9 0,813 0,833
BG6 16 0,864 0,895
Pramér 8,6 0,695 0,722

Na grafickém vystupu FCA (obr. 19) nelze pozorovat strukturovanost populace. V programu STRUCTURE
bylo testovano rozdéleni jedincl do 1-6 predpokladanych (sub)populaci a ani tento vypocet neodhalil genetickou

strukturu analyzovanych dat (obr. 20). V rdmci populace ovzorkovaného GUzemi tedy neni omezen tok gend.
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Obr. 19: Rozmisténi genotypl identifikovanych jedincl jerabka lesniho ve dvourozmérném prostoru na zakladé jejich genetické
podobnosti pomoci faktorialni korespondencni analyzy v programu GENETIX. Nelze pozorovat genetickou strukturovanost analyzované
populace.
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Obr. 20: Rozdéleni genotypl jefabka lesniho do dvou az ¢tyr (K = 2—4) hypotetickych populaci na zakladé Bayesianské klastrové analyzy v
programu STRUCTURE. Jednotlivé sloupce odpovidaji jedincim a barvy jednotlivym klastriim (subpopulacim). Ani tentokrat nelze v
analyzovanych datech pozorovat genetickou strukturu.

4.3.11 Biotopové preference jefabka lesniho ve studijni oblasti

Jerabek lesni byl zjistovan roztrousené témér po celé plose NP Sumava, v pfipadé NP Bavorsky les byl nejéastgji
registrovan v pfihraniéni oblasti s CR a v §ir§im okoli Spiegelau. Z nasich vysledkl vyplyva, Ze jefabek je silné
sedentarni druh bez vyraznéjSich prostorovych pohybu. Jeho prezence v diléich uzemich je tedy tUzce vazana na
existenci vhodnych biotopu. Vzhledem ke skute¢nosti, Ze veskera data vyskytu byla zjisStovana s co nejvyssi mirou
presnosti, bylo mozno nasledné provést analyzu preferovanych typu prostredi v oblasti.

V Uzemi byl nalézan ve vSech nadmofskych vyskach, nejnize byl zaznamenan u Rejstejna v nadmoiské vySce 598
m, nejvySSi nalezy byly zjiStovany v oblasti Luzného a Smréiny (max. 1328 m n. m. - Steinfleckberg). Distribuce vyskytu

jefabka lesniho v zavislosti na nadmotské vySce je zobrazena na obr. 21.
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Obr. 21: Vyskyt jefabka lesniho v zavislosti na nadmofrské vysce. Obrazek znazornuje relativni pocCetnost registraci v 50 metrovych intervalech
nadmorské vysky. PIna ¢ara znazornuje klouzavy prdmeér poctu registraci v procentech.
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Jefabek lesni se podle soustavy Natura 2000. V pfedmétném uzemi se vyskytuje nejvice v biotopu lesnich kultur s
nepuvodnimi jehli¢natymi dfevinami. Realné se jedna o rozsahlé, pfevazné smrkové porosty s pfimési bfizy, lisky, olSe,
borovice a buku s bohatym kefovym patrem a sukcesni ekotonové okraje lesu. Takto vysoké procento zastoupeni
tohoto biotopu je zpusobeno skute¢nosti, Ze studijni oblast zahrnuje i velké oblasti zasahové ¢asti NP a CHKO, kde
obsazuje i sekundarni biotopy s vyhovujici strukturou.

Druhym biotopem, ve kterém byl jefabek nejastéji registrovan, pfedstavuji horské titinové smrciny. Pfevazné se
jednalo o rozvolnéné smrciny s vertikalné ¢lenitym stromovym patrem, ve kterém se uplatriuje, vedle smrku, zejména
jefab ptaci (Sorbus aucuparia), dale bfiza (Betula pendula, B. pubescens), vtrouSené buk lesni (Fagus sylvatica). Vedle
pfimési vise zminénych listnacl je dulezitda pokryvnost spodniho a kefového patra, které je tvofeno mj. tftinou
chloupkatou (Calamogrostis villosa), brusnici bordvkou (Vaccinium myrtillus) a metlickou kfivolakou (Avenella
flexuosa). V pfihrani¢nich partiich se jedna o nejcastéjsi biotop jefabka lesniho.

Tretim nej¢astéjSim biotopem co do Cetnosti zjiSténych registraci jefabka lesniho je biotop podmacdenych smréin.
Vedle smrku se uplatiiuje v pfimési jedle bélokora (Abies alba), dale zejména olSe lepkava (Alnus glutinosa) &i bfiza.
Stromové patro je zpravidla rozvolnéné. V podrostu se uplatfiuje brusnice bortvka a zmlazujici se dfeviny stromového
patra, dale kapradiny.

Ctvrtym nejéast&ji vyuzivanym biotopem jsou acidofilni buginy. Jednd se prevazné o smiSené porosty s
prevahujicim bukem na svazich, dalezitym faktorem je alesporn minoritni pfitomnost smrku ztepilého a to i v podrostu.
Kefové patro byva tvofeno zmlazujicimi se dfevinami horniho stromového patra, tftinou chloupkatou a brusnici
bordvkou.

Poslednim biotopem z péti nej¢astéji registrovanych, jsou raselinné smréiny Vyskyt je zde vazan na raselinné pudy
po obvodu raselinist. V lokalitach vyskytu jefabka se jedna o rozvolnéné az nesouvislé porosty s dominanci smrku,
ktery byva zakrslého vzristu. Byva pfimiSena bfiza a borovice raselinna. Podrost je bujny, zastoupeny vedle borlvky,
vlochyni bahenni. V tomto typu biotopu byla zjiSténa nejvétsi denzita vyskytu jefabka lesniho (az 2,5 ex/10 ha).

Mezi dalSi biotopy vyskytu jefabka lesniho, ve kterych byl registrovan ve vice nez 2% pfipadl patfi: vrchovisté
s kle¢i, podhorské a horské smilkové travniky — ladem ponechané louky zarUstajici naletovymi dfevinami ,nalety
pionyrskych dfevin - opusténa zemédélska plda, zarostlé meze, ale také stromové porosty na odvodnénych ¢i dfive
tézenych raselinistich kvétnaté buciny vihké pchacové louky — opusténé zemédélské plochy podléhajici sukcesi a lesni
paseky a holiny. Zde je dulezité si uvédomit, Ze se jedna zejména o pasekovou vegetaci, ve které pfevazuji zejména
pionyrské dreviny (bfiza, bezy, topol osika aj.). Z vySe uvedeného vyplyva, Ze preferované jsou biotopy s dostate€nou

potravni a krytovou nabidkou — bohatost kefového patra a pfitomnost sukcesnich dfevin.
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Obr. 22: Zobrazeni vhodnosti habitatu pro jerabka lesniho pro oba NP, vyjadrena ¢islem z intervalu od 0 (pro nevhodny habitat) do 1 (pro
nejvhodnéjsi habitat).

w % B

Habitatovy model vytvofeny na zakladé LIDARovych dat, potvrzuje dulezitost struktury lesa jako faktoru
ovliviiujiciho vyskyt jefabka lesniho. Mapa potencialné vhodnych biotopu jefabka lesniho (obr. 22) ukazuje, Ze tyto

biotopy se v SirSim meéfitku vyskytuji napfi¢ celym Uzemim. NaSe vysledky ukazuji, ze vyznamnost jednotlivych

vyska nejvyssiho stromového patra, vyska stfedniho stromového patra a hustota nejnizSiho patra. Jako vhodné lokality
Ize oznacit porosty rozvolnéné s hustym spodnim kefovym patrem. Zde je predpoklad rozvinutého bylinného a
kefickového patra, které jsou spole¢né s jinymi proménnymi pro jefdbka zdsadni. Z ostatnich proménnych je nutno
zdlraznit zejména pfitomnost potravnich drevin, které by méli byt zastoupeny minimalné z 5% (bfizy, topoly, osiky,
vrby). Habitotovy model bude vramci udrzitelnosti doplnén o jiné nez strukturni ukazatele, jakymi mohou byt
nadmoiska vyska, orientace svahu, pfitomnost leZiciho mrtvého dfeva nebo druhové sloZeni spodnich pater. Mimo
rozvolnéné lesni porosty, byly jako dalSi vhodné lokality vyobrazeny nékteré raselinné biotopy (oteviena vrchovisté,
raSeliny porostlé kle¢i apod.) kde strukturni parametry porostu také odpovidaji ekologickym narokdm tohoto druhu.
Vzhledem k pfesnosti modelu (rastr 10 x 10m), se nam pfi detailnim pfiblizeni, zviditelni i ploSné omezené
potencialné vhodné Casti uzemi. Tento detail je zcela zasadni pfi planovaném aktivnim managementu tohoto silné
ohrozeného druhu. Vzhledem k faktu, Ze se jedna o silné usedly druh (viz vysledky), je dulezité pro udrzeni konektivity

populace nevytvéaret bariéry a pokud mozno Uzemi propojovat. Prezentovany model je pro tento U€el zcela dostacujici.
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4.4  Tetrivek obecny (Tetrao tetrix)

4.4.1 Nalezy a rozsifeni

V obdobi od listopadu 2016 do zafi 2019 bylo ve sledované oblasti zaznamenano 614 registraci tetfivka obecného
(obr. 23) Z uzemi Narodniho parku Bavorsky les byly ziskany 2 nalezy trusu, plvodné uréeného jako jefabek lesni
(geneticky ovéfeno), z NP Sumava 436 zaznamd, z CHKO Sumava 176 nalez(.
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Obr.23 : Rozmisténi zaznam tetfivka obecného (Tetrao tetrix) z obdobi listopad 2016 azZ zari 2019.

4.4.2 Nalezy a jejich kvalita

Cely tym byl instruovan, aby béhem terénni prace zaznamenaval vSechny nalezy cilovych druhd. Kromé sebranych
vzork( trusu pro genetickou analyzu, bylo zaznamenano mnoho dalSich nalezi. Jednalo se o pfimé pozorovani,
poslech, nalezy per, stopy ve snéhu a dalsi. Pokud bylo mozné urcit pohlavi, bylo zaznamenano.

Béhem pfipravnych laboratornich praci byly vyfazeny vSechny vzorky trusu, u kterych se podle tvaru nebo barvy
dalo pfedpokladat, Ze vzorek nebyl Eerstvy. Pro populaéni genetické analyzy bylo po selekci vSech dat k dispozici 259
vzorkl trusu (tab. 17). Podle pfedem daného klice bylo nahodné vybrano 200 vzorkd, které byly pouzity pro genetické
analyzy v laboratofi.
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Tab.17: Prehled poctl vzork( a kvality jefabcich nalezl ze zimy v obdobi od listopadu 2016 do zari 2019. Pro populacné genetické analyzy bylo z
614 tetrivcéich nalez vhodnych 259 vzorkd trusu.

pocet argument
nalezy celkem 614 pocet registraci
nalezy trusu celkem 340 trus sebrany i nevhodny
nalezy trusu (nevhodny) 68 trus vyhodnocen jako stary ¢i odloZzeny vymések slepého streva
pozorovani, stopy, pera 274 zadny trus
stav: staré 15 vzorky trusu pro extrakci DNA pravdépodobné moc staré
stav: Cerstvé 259 Cerstvy materidl se vSemi relevantnimi udaji pro populaéné

genetické analyzy

4.4.3 Geneticky material

Pfi mapovani a sbéru tetfivéiho trusu byla snaha o sbér pokud mozno Cerstvych vzorka. Ty byly po terénnich
pracich okamzité zmrazeny pfi teploté -18 °C. Ne vSechny vzorky trusu byly dostate¢né Cerstvé. Proto nebylo mozné
zarucCit uspésnou extrakci DNA. Do laboratofe byly odeslany pouze vzorky, u kterych byl pfedpoklad, Ze jsou Cerstvé
(kontrola konzistence, barvy,...) Z celkem 274 vzorkl trusu bylo po zhlédnuti 259 povazovano za dostate¢né Gerstvé
pro genetické testovani (zde: DNA extrakce).

Pro laboratorni prace byl naplanovan finanéni rozpocet na 200 vzorku, z 259 vzorkl bylo podle postupu
stanoveného v predchozich letech vybrano 207 vzorkd, 7 vzorkd bylo vybrano navic pro pfipad vyfazeni nékterych
vzork( v pocatku laboratornich praci (diky vstficnosti dodavatele, byly podrobeny genetickym analyzam vSechny
dodané vzorky). Vzhledem k prostorové omezenému rozsSifeni tetfivka v oblasti jsme postupovali tak, aby vzorky
uréené ke genetickym analyzam pokryly véechny znamé lokality vyskytu tetfivka obecného v NP Sumava a dale lokality
z CHKO Sumava. Vzhledem k etologii druhu nebylo mozno aplikovat zasadu sbéru 1 vzorku trusu z 50 ha buriky.
Tetfivek obecny se v zimnim obdobi zdrzuje na lokalitach jak jednotlivé, tak ve skupinach. Z tohoto divodu bylo pfi
nalezu trusu na hfadech (nocovistich) sbirano nékolik vzork( trusu, vzdy tak, aby se jednotlivé vzorky vzajemné
nedotykaly (riziko kontaminace). V pfipadé nalezu snéhovych zahrabu, byl sbiran vzdy 1 vzorek z jedné rozpoznatelné
cely. Dale byl aplikovan nahodny vybér dalSich vzork(l (do maximalniho poc¢tu 207) tak, aby odpovidal mistnim
pogetnostem odpovidajicim ze znalosti rozSifeni a poetnosti druhu v izemi.

Z celkového poctu 207 analyzovanych vzorkd bylo 152 vzorkl pozitivnich (v€etné 8 vzorkd uréenych v terénu jako
jefabek), 40 negativnich, 4 byly vyfazeny z ddvodu kontaminace, 4 vzorky patfily tetfevu hlusci). V souboru 152
pozitivnich vzorkd bylo identifikovano 71 genotypu (jedinct) tetfivka, z toho 38 jedincl bylo zaznamenano opakované
(2-8 x) a 33 jedincl bylo zaznamenano pouze jednou. Pocet "opakované zachycenych jedincli" se pohyboval od "2" az

po maximalné 8 opakovani (celkem 1 zvife).
4.4.4  Pomér pohlavi (odhadovany / ur€eny)

U tetfivka obecného nelze na zakladé porovnavani velikosti trusu usuzovat na pohlavi jedinct. Pohlavi bylo tedy
zaznamenano pouze pfi nalezu kadaveru, pefi, ¢i pfimém pozorovani, jak vizualnim tak akustickém. Pfi vybéru vzorka

ke genetickym analyzam nebylo tedy pohlavi zohledfiovano a jednalo se o nahodny vybér.

Prostfednictvim genderové specifickych markert a metodou PCR je ze vzorki DNA mozné stanovit pohlavi
zvirat. Pohlavi bylo identifikovano pomoci markru PU/P8mod (Pérez et al. 2011) — amplifikace dvou alel v
pfipadé samic a jedné v pfipadé samcl. Marker pro identifikaci pohlavi byl zahrnut do jednoho z multiplexovych

setl a analyzovan stejnym zpusobem jako mikrosatelitové markery.
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Ze 71 identifikovanych jedincl tetfivka bylo 38 vzork(l od samcli a 32 vzork( od samic (obr. 24), u jednoho

vzorku se nepodafilo pohlavi urcit. Pomér pohlavi byl tedy vyrovnany.
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Obr. 24 Grafické zndzornéni poméru pohlavi Tetfivka obecného zjisténého na zakladé genetickych analyz.

445 Genotypizace

Extrakce DNA byla uspésna u 152 (ij. 73%) z 207 vzork( trusu. V porovnani s ostatnimi druhy tetranoidd se jedna o
relativné nizsi vytéznost vzorkud. Nizsi kvalita dodanych vzorkd mohla byt zplsobena sbérem vzorku i v pfedjarni a jarni
dobé& na tokanistich (obdobi bez snéhu, vzorky vystaveny UV zafeni), tyto vzorky byly sbirdny za ucelem odhaleni
prostorovych aktivit v dobé toku (nejvétSi prostorova aktivita). Na tokanisté nebyl viak sbér cilen (viz. obr. 23), snahou
bylo sesbirat vzorky nahodné v plochach vyskytu tak, aby nedochazelo k zachyceni nékterého pohlavi s vyssi
pravdépodobnosti, z tohoto divodu jsme na tokanistich sbiraly az v obdobi vyskytu slepi¢ek. Nicméné i v této dobé je

zde vysSi pravdépodobnost nalezu trusu kohoutkl — vliv €asu straveného na tokanisti.
4.4.6 Genotypy

Ze 152 vzorkl bylo mozno definovat celkové 71 rlznych genotypu. Z toho vyplyva, Ze nékteré genotypy (jedinci),
byly zaznamenany opakované. Diky rozdilnému zaznamenani téchto jedincl v prostoru a ¢ase bylo mozné realizovat
dalsi analyzy.

Podle vy$e popsaného postupu se z Gzemi narodnich parkd a uzemi CHKO Sumava zahrnulo do analyz celkem
152 vzork(l. Z téchto 152 UspéSné genotypizovanych vzorkd se 2 (2 rozdilné genotypy) nachazely na uzemi NP
Bavorsky les, 118 vzorkd (55 rdznych genotyp() na uzemi NP Sumava a 32 vzorkd (14 rdznych genotypt) v
Uzemi CHKO Sumava. Celkové bylo zji§téno 71 rliznych genotypl. Hodnota ,probability of identity”, tedy
pravdépodobnosti, Ze dva rizni jedinci maji stejny genotyp, byla 3,4 x 10™ pro nepftibuzné jedince (PID) a 1,9 x 10-5

pro sourozence (PIDsibs). Proto Ize Fici, ze dva genotypy znamenaji dva rtzné tetfivci jedince.
4.4.7 Opétovna zachyceni

152 uspésSné genotypizovanych vzorkd patfilo 71 rGznym tetfivéim genotypim. Pocet opétovné zaznamenanych
jedincd se pohybuje od 1, tj. bez opétovného zachyceni (33 jedincu) az po maximalné 8 opétovnych zachyceni béhem

sledovaného obdobi. Opétovné zachyceno bylo 38 jedincud (obr. 25).

45



35 ~

33
30 - M Pocet zjisténi
25 A

21
20 A
15 -
10 - 8
5 | I : ;
1 1 1

0 - : : : III _ . III .

1x 2X 3x 4x 5x 6x 7x 8x

Obr. 25: PoCty opétovné zachycenych tetfivéich (Tatrao tetrix)genotyp( v zajmové oblasti v obdobi 2016-2018.

Opétovnym zachycenim genotypU lze pozorovat a zdokumentovat pohyby jednotlivych zvifat v prostoru. Pfi
nejméné jednom opétovném zachyceni (dva nalezy) muze byt ur€en linearni pohyb a zméfena vzdalenost. U

minimalné dvou opétovnych zachyceni (3 nalezy) je mozné urcit akéni radius (plocha).
4.4.8 Akeéni radius genotypl

Mapa opétovného zachyceni genotypl ilustruje pohyb v prostoru (obr. 26). Tetfivci se v zajmové oblasti pohybuji na
omezenych plochéch, byl zdokumentovan pohyb mezi narodnim parkem Sumava a CHKO Sumava, pohyby mimo tato

uzemi nebyla dokumentovano. Jedna se v3ak o zna¢né usedly druh (viz. nize).
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Obr. 26: Priklady vicenasobného opétovného zachyceni stejnych genotypl tetfivka obecného. Stejné genotypy (jedinci) jsou zndzornény
useckou, pripadné polygonem. Na hornim snimku zachycena situace z celého Uzemi. Na spodnim snimku zndzornéna situace z oblasti Chalupské
slati (nejdelsi zjistény prostorovy pohyb tettivka v ramci projektu). Obrazek znazorriuje pohyb jedinct mezi Chalupskou slati a Knizecimi planémi.
Metodou minimalnich konvexnich polygona byl vypocitan akeni radius jedince.

Zatimco velky pocet pozorovani jednoho genotypu byl na pomérné malém prostoru (prdmérné 923 m nebo 21,49
ha; tab. 19), nékolik shodnych genotypl bylo zjisténo pomérné daleko od sebe. Maximalni zaznamenana vzdalenost

(vzdusnou ¢arou) mezi shodnymi genotypy byla 5514 m (tab.18). Tato hodnota patfila kohoutkovi.
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Tab. 18: Prehled extrem(i ,,opétovné zachycenych” genotypl kohoutl a slepic tettivka obecného (Tetrao tetrix). Primeér je pocitan z nejdelSich
presunt opétovné zachycenych genoyp.

Nejvzdalenéjsi pfesuny genotypa (m) M i F spolecné (n= 28) M (n=14) F (n=14)
maximum 5514 5514 1744
minimum 11 11 40
prdmér max. presund 923 1256 591

Maximalni vzdalenost zjisténa u slepi¢ek byla 1744 m, u kohoutkd 5514 m (tab. 18). Primérna nejzazsi vzdalenost
u slepicek byla 591 m, u kohoutkll 1256 m. Plocha polygonu zji§téna propojenim vnéjSich bodu zjisténi byla v priiméru
21,49 ha, u slepi¢ek 3,77 ha, u kohoutkt 39,22 ha (po vylou¢eni nejdelSiho preletu aritmeticky prdmér celkovy klesl na
8,59 ha a u kohoutkd na 14,37 ha). Nutno zdlraznit, Ze pfi uzitém designu metodiky, neni tato metoda pro zjiStovani

téchto proménnych vhodna a neni mozné z téchto vysledkd vyvozovat zavéry.

Tab. 19: Prehled akénich radii opétovné zachycenych genotypu tetfivka obecného (Tetrao tetrix)

akéni radius (ha) M a F spolecné (n=12) M (n=6) F (n=6)
minimalni 0,01 2,18 0,01
maximalni 163,45 163,45 9,83
pramér 21,49 39,22 3,77

4.4.9 Velikost populace

Pro odhad pocetnosti populace byl pouZit capture-mark-recapture pfistup v programu uréeném pro neinvazivni
genetické analyzy, CAPWIRE. Program pracuje s daty o opakovanych zaznamech jedinci a pocita i s rlznou
pravdépodobnosti jejich zachyceni. Na zakladé likelihood ratio testu je mozné zvolit model s rovnomérnou
pravdépodobnosti zachyceni jedincd (ECM), nebo se dvéma rlznymi pravdépodobnostmi (TIRM). Tato analyza byla
provedena jednak se vSemi pozitivnimi vzorky, a dale jen se vzorky z kratSiho obdobi, kdy byl |épe naplnén jeden z
predpokladi analyzy — uzavienost populace. Pro druhou analyzu byly pouzity vzorky z obdobi ledna az dubna 2018, .
z obdobi, kdy byla sesbirana vétsina vzork{l (vyfazeny byly jen 3 pozitivni vzorky z r. 2017 a 12 pozitivnich vzorkld z r.
2019). Na zakladé likelihood testu byl v obou pfipadech zvolen TIRM model. V prvnim pfipadé (v8echny pozitivni
vzorky) byl bodovy odhad pocetnosti 109 jedincd, s konfidenénim intervalem (95 %) 91-143. Ve druhém pfipadé byl
bodovy odhad pocetnosti 119 jedincu, s konfidenénim intervalem (95 %) 84—137. Za pfesnéjSi by mél byt povazovan

druhy odhad, nicméné hodnoty jsou velmi podobné.

4.4.9.1 Vysledky s¢itdni na tokanistich

Na jafe roku 2019 byla zkontrolovana téméF vSechna tokanisté (v NP Sumava vSechna), ze kterych mame za
poslednich 10 let alespor jeden evidovany Udaj pozorovani tetfivka obecného. Celkové bylo selteno 86 tokajicich

kohoutk(l, coz pfi znamém poméru pohlavi v populaci, vychazejiciho z této studie, zpfesnuje odhad velikosti populace.

Na zapadni Sumavé bylo seéteno 7 kohoutk(, na centralni 43 a jizni 36. KliGovymi lokalitami jsou Vitavsky luh a plochy
ve Vojenském vycvikovém prostoru (VVP) Boletice. V NP Sumava bylo seéteno 50 kohoutkd, 33 kohoutkd v CHKO a 3
mimo NP ¢i CHKO. Nutno zddraznit, Ze ptaci se mezi jednotlivymi tokanisti pohybuji (coz doklada i tato studie) a nelze

stanovit poCetnost pro NP a CHKO zvlast.
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4.4.10 Geneticka struktura, subpopulace a genovy tok

Pro populaéné-genetické analyzy (analyzy genetické variability a toku genu) bylo pouzito 71 jedine¢nych
genotypd. Pomoci program(l FSTAT, GENALEX, GENEPOP A GENETIX byly zjistény zakladni parametry
genetické variability (poCet alel na lokus (NA), pozorovana (HO) a oekavana (HE) heterozygotnost; tab. 20) a
proveden test Hardy-Weinbergovy rovnovahy (HWE). Dva lokusy (TUT1 a BG10) nebyly v HWE, pravdépodobné
z dlvodu vyskytu nulovych alel. Po vylouéeni téchto dvou lokust byla populace v HWE, tzn. Ze pomoci
Wrightova koeficientu inbreedingu (F\s) nebyla zjiSténa zvySena mira pfibuzenského kfizeni. Populaéné-
geneticka struktura byla analyzovana pomoci faktorialni korespondenéni analyzy (FCA) v programu GENETIX a
Bayesianské analyzy v programech STRUCTURE a BAPS, ktera byla provedena bez lokusti TUT1 a BG10. Pro
vypocty v programu STRUCTURE byly aplikovany modely admixture ancestry a correlated allele frequency a
bylo provedeno vzdy 200 tis. iteraci MCMC pro burn-in periodu a dale jeden milién iteraci pro kazdy béh (run).
Pro kazdy analyzovany pocet potencidlnich populaci (j. klastri, K = 1-5) bylo provedeno 15 nezavislych
opakovani jednotlivych béhu, ktera byla vyhodnocena pomoci programu STRUCTURE HARVESTER a metody
dle Evanna et al. (2005). Do vypoctd v programu BAPS vstupovaly navic geografické soufadnice

zgenotypovanych jedincl (spatial clustering of individuals).

Tab. 20: Hodnoty genetické variability v populaci tetfivka obecného v NP Sumava, NP Bavorsky les a CHKO Sumava N, = pocet alel na
lokus, Hy = pozorovana heterozygotnost, Hg = o¢ekavana heterozygotnost.

Druh tetfivek obecny
Lokus N, No He
BG18 6 0,786 0,783
BG15 5 0,718 0,712
TTT3 9 0,803 0,793
BG14 6 0,657 0,748
BG16 5 0,789 0,773
TUT3 6 0,718 0,726
BG19 5 0,565 0,684
BG4 5 0,614 0,704
TUT4 7 0,771 0,746
TTT2 5 0,8 0,776
TUT1 8 0,4 0,829
TTT1 5 0,62 0,622
BG10 4 0,386 0,737
LLST1 - - -
TUT2 - - -
BG6 — - —
Primér 5,9 0,664 0,741

Na grafickém vystupu FCA (obr. 27) je pozorovatelné jen velmi slaba strukturovanost populace, nedoslo k

seskupeni jedinct do zadnych zfetelnych shluku:
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Obr. 27: Rozmisténi genotypl identifikovanych jedincl tetfivka obecného ve dvourozmérném prostoru na zakladé jejich genetické
podobnosti pomoci faktorialni korespondencni analyzy v programu GENETIX. Lze pozorovat pouze velmi mirnou genetickou
strukturovanost analyzované populace.

Analyza v programu STRUCTURE identifikovala jako nejpravdépodobnéjsi existenci dvou subpopulaci
tetfivka na studovaném Uzemi (analyza AK dle Evanna et al. (2005); obr. 28, tab. 21). Tyto subpopulace ale

nejsou zietelné vymezené, dochazi mezi nimi k toku genu.
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Obr. 28: Podle Bayesianské klastrové analyzy v programu STRUCTURE existuji na studovaném Gzemi nejpravdépodobnéji dvé subpopulace
tetrivka obecného, mezi kterymi vSak dochazi k toku gend. Jednotlivé sloupce odpovidaji jedinclim a barvy jednotlivym klastriim (subpopulacim).
Konkrétni hodnoty pfislusnosti k jednotlivym klastrdim (Q) jsou uvedeny v tab. 21. Poradi jedincl na obr. 28 je stejné jako poradi jedinct v tab.
20, tj. napf. prvni jedinec na obrazku ptislusi z pfiblizné 4,4 % k subpopulaci 1 a z 95,6 % k subpopulaci 2; tfeti jedinec na obrazku se fadi k
obéma subpopulacim s hodnotami Q42,7 % a 57,3 %. Hodnoty pfislusnosti k jednotlivym klastriim teoreticky odpovidaji podilim genoml
nalezicich k dané subpopulaci.
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Tab. 21: Vysledek populaéné-genetické analyzy tettivka obecného v NP Sumava a pfilehlych oblastech v programu STRUCTURE. Byly
identifikovany dvé subpopulace (odlisSeny barevné), které ovsem nejsou izolované. Jedinci, ktefi maji koeficient prislusnosti k jednomu z klastrt
(Q) vice nez 85 %, jsou zarazeni k danému klastru (tj. subpopulaci 1 nebo 2). Priblizné 30 % jedinct se radi k obéma klastriim (tj. obéma
subpopulacim) — s hodnotami Q pro oba klastry v rozmezi 15 — 85 %.

Q (podil prislusnosti
ke klastru €. 1 nebo 2)

90% interval spolehlivosti Q (pro
prislusnost ke klastru €. 1 nebo 2)
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1 2
(0.000; 0.251) (0.749; 1.000)
0.101 (0.000; 0.529) (0.471; 1.000)
(0.051; 0.913) (0.087; 0.949)
(0.000; 0.215) (0.785; 1.000)
(0.000; 0.402) (0.598; 1.000)
(0.000; 0.659) (0.341; 1.000)
(0.000; 0.295) (0.705; 1.000)
0.038 (0.000; 0.209) (0.791; 1.000)
(0.000; 1.000) (0.000; 1.000)
(0.000; 0.189) (0.811; 1.000)
TT037 |  0.659 (0.001; 1.000) (0.000; 0.999)
TT038 |  0.199 (0.000; 0.994) (0.0086; 1.000)
TT039 |  0.949 0.051 (0.714; 1.000) (0.000; 0.286)
TT061 | 0.967 0.033 (0.808; 1.000) (0.000; 0.192)
RO  0.042 0.958 (0.000; 0.232) (0.768; 1.000)
TT065 | 0.978 0.022 (0.872; 1.000) (0.000; 0.128)
TTO66 |  0.200 (0.000; 0.998) (0.002; 1.000)
TT068 | 0.971 0.029 (0.832; 1.000) (0.000; 0.168)
TTO71 | 0.960 0.040 (0.773; 1.000) (0.000; 0.227)
TT073 0.363 - (0.000; 1.000) (0.000: 1.000)
TT074 | 0.425 (0.000; 1.000) (0.000; 1.000)
TTO75 | 0.931 0.069 (0.629; 1.000) (0.000; 0.371)
TTO76 | 0.969 0.031 (0.824; 1.000) (0.000; 0.176)
11077 | 0.237 |NONGS  (0.000; 0.767) (0.233; 1.000)
TT079 | 0.968 0.032 (0.819; 1.000) (0.000; 0.181)
TT081 | 0.969 0.031 (0.822; 1.000) (0.000; 0.178)
. 0.947 (0.000; 0.311) (0.689; 1.000)
TT112 |  0.959 0.041 (0.768; 1.000) (0.000; 0.232)
TT413 | 0.891 0.109 (0.441; 1.000) (0.000; 0.559)
TT142 | 0.894 0.106 (0.479; 1.000) (0.000; 0.521)
11148 | 0.421 S  (0.000; 1.000) (0.000; 1.000)
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Obr. 29: Vysledek populané-genetické analyzy tetfivka obecného v NP Sumava a prilehlych oblastech v programu BAPS, do které
vstupuji i geografické souradnice jednotlivych zdznamd. Byly identifikovany tfi subpopulace (odliseny barevné), které ovsem nejsou
prostorové dobre vymezeny. Tento vysledek naznacuje, Ze geneticka strukturovanost je slaba a v populaci neni vyznamné omezen tok
genl, pfipadné Ze je tato strukturovanost vyznamné ovlivnéna pribuzenskou strukturou. Tento graficky vystup nezobrazuje pfipadnou
prislusnost jedincu k vice klastrdm.

4.4.11 Biotopové preference tetfivka obecného ve studijni oblasti

Tetfivek obecny se vyskytuje na ploSné omezenych lokalitach, pravidelné je zjiStovan pouze na &eské strané
pohoti, v NP Sumava, CHKO Sumava a t&sné za hranicemi téchto VZCHU. Vyskyty na némecké stran& pohofi jsou
pravidelné registrovany pouze mimo NP Bavorsky les, v lokalitach Haidmiihle a Schnellenzipf. V obou pfipadech je
v8ak vyskyt vazan na existenci vhodnych biotopl a populaci v Cechach. Na némecké strané byli registrovani tetfivci
pouze na zapadnim svahu Luzného. DulezZity je Udaj o pozorovani na Cerné hote v biotopu rozpadlé horské smrginy,
potvrzujici pfitomnost druhu v izemi (pfitomnost registrovana od roku 2013).

Vzhledem ke skute¢nosti, Zze veSkera data vyskytu byla zjiStovana s co nejvyssi mirou pfesnosti, bylo mozno
nasledné provést analyzu preferovanych typl prostfedi v oblasti. V Gzemi byl nalézan pfedevsim v nadmorské vysce
700 — 850 m, v téchto vy3kach je druh ve studijni ploSe vazan pfevazné na udolni raselinisté, zejména na Vitavsky luh.
PFi vyskytech nad 900 metr( nad mofem je vazan pfevazné na pfechodova raselinisté a ve vySkach kolem 1000 m n.
m. a vySe prevazné na vrchovisté. Nejvyse byl tetfivek obecny zji$tén v 1253 m n. m. na Cerné hofe. Ze stejné vysky
(1243 a 1248 m n. m.) pochazi i ndlezy z Luzného. Distribuce vyskytu tetfivka obecného v zavislosti na nadmorské

vysce je zobrazena na obr. 30.
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Obr. 30: Vyskyt tetfivka obecného v zavislosti na nadmorské vysce. Obrazek znazornuje relativni pocetnost registraci v 50 metrovych intervalech
nadmorské vysky. PIna ¢ara znazornuje klouzavy prdmeér poctu registraci v procentech.

Mezi hlavni biotopy vyskytu tetfivka obecného na Sumavé patfi primarni ragelinné biotopy v mozaice
s antropogennim bezlesim. Pouze populace ve VVP Boletice je vazana na sekundarni stanovisté udrzovana

extenzivné vojenskou €innosti.

Mezi hlavni typ biotopu vyuzivanych tetfivkem (podle NATURY 2000) patfi raselinisté:

Oteviena raselinisté, konkrétné se jedna o nelesni ¢asti, raselinisté predstavujici pro tetfivka optimalni biotop
(mimo zimni obdobi) z hlediska potravni nabidky, pfehlednosti biotopu i krytovych moznosti v bylinném a kefickovéem
patfe.

Z kefickové vegetace se objevuji zejména vies obecny (Calluna vulgaris) a vlochyné bahenni (Vaccinium
uliginosum). Z potravniho hlediska je dale dllezita pfitomnost suchopyrl (Eriophorum spp.) a trav. Stromova vegetace
se objevuje ojedinéle, zastoupena kefovou formou smrku a borovici raselinnou (Pinus x pseudopumilio) nebo kefovou
blatkou (Pinus uncinata subsp. uliginosa), ktera vSak nebyva vyssi nez 0,5 m a dosahuje nizké pokryvnosti.

Dal$im dllezitym biotopem tetfivka na Sumavé jsou degradovana vrchovisté, jedna se o heterogenni biotop
zahrnujici plosné odtézena raselinisté se zbytky pUvodni fléry, narusena vrchovisté ¢i odvodnéna raselinisté. Tento
biotop poskytuje vyhovujici podminky pro druh. Na mnoha lokalitach v§ak dochazi, vlivem poklesu hladiny podzemni
vody, k sukcesi dfevin a na mnoho lokalitach zacina byt stav nevyhovujici. Jedna se o dllezity potravni biotop
v pribéhu celého roku. Dale vyuziva nevapnita mechova slatinisté, tj. ostficovo mechova raselinisté s bohaté
vyvinutym bylinnym patrem. Jedna se o dulezity potravni biotop zejména ve vegetacnim obdobi. Na lokalitach se
vyskytuje v maloploSné mozaice, velmi ¢asto je vyuZivan pro potravni nabidku i pro jeho otevfenost a pfehlednost.
Raselinné brusnicové bory s dominantni borovici lesni, pfimiSenym smrkem, bfizou a borovici blatkou. Kefové patro
tvofi mladi jedinci hlavniho stromového patra. Jedna se o svétlé lesy, diky Eemuz se v bylinném patfe mize rozvijet
kefickova a bylinna vegetace se zastoupenim viesu obecného, vilochyné bahenni a brusnice borGvky. Jedna se o
dllezity potravni (hlavné v zimé) a krytovy biotop. DalSim lesnim biotopem jsou nalety pionyrskych drevin, jedna se o
pfirozenou sukcesi na antropogennim bezlesi typu opusténych luk a poli. V pocate¢nim stadiu vyvoje se jedna o velmi
vhodny sekundarni biotop tetfivka obecného. V sou€asné dobé je viak vétsina téchto spoleCenstev ve fazi znacného
zapojeni a pfestava tetfivku obecnému coby potravni a krytové stanovisté vyhovovat.

Nezbytnou soudasti lokalit vyskytu tetfivka obecného na Sumavé je sekundarni bezlesi, zastoupené pievazné
biotopem intenzivné obhospodafovanych luk. Na tomto misté je dllezité zdlraznit, Ze tento biotop je takto vysoce
zastoupen pouze diky jeho velkoploSnému rozsifeni v plochach navazujicich na lokality vyskytu tetfivka obecného.
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Podil zastoupeni tohoto biotopu zvySuje skute€nost, Ze znacna ¢ast Vitavského luhu, ve kterém se vyskytuje nejvétsi
Cast tetfivei populace, je obklopena pravé timto biotopem. Tetfivek obecny tento biotop vyuziva celoro¢né, zejména
vSak v obdobi toku. Divodem je prehlednost biotopu a moznost reagovat na ohroZeni. Mezi dal$i vyuzivané biotopy
bezlesi patfi mezofilni ovsikové louky a vihké pchacové louky. Pro druh je v tomto typu biotopu dullezita prehlednost

(nizka vegetace, bez sukcese) a klidovost ploch (plocham pasenym se vyhyba).
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Obr. 31: Zobrazeni vhodnosti habitatu pro tetfivka obecného pro oba NP, vyjadiena ¢islem z intervalu od O (pro nevhodny habitat) do 1 (pro

nejvhodnégjsi habitat).

4.4.12 Habitatovy model pro tetfivka obecného

Habitatovy model vytvofeny na zakladé LIDARovych dat, potvrzuje dulezitost struktury lesa jako faktoru
ovliviiujiciho vyskyt tetfivka obecného. Klicovymi faktory se ukazuji vySka nevySSiho patra, kdy tetfivek vyhledava
predevs§im oteviené biotopy (viz. vySe) a hustota nizSich pater do 1/3 hlavniho stromového patra, ktera poskytuje
tetfivkovi potravni nabidku. Do modelu byly zatim zahrnuty pouze strukturni parametry, mapa tak ukazuje i
potencionalné vhodné biotopy, kde se tetfivek nevyskytuje.

Ze znazornéné situace distribuce vhodnych biotopl pro tetfivka obecného v Uzemi je zfejmé, Ze nejvhodné;si
biotopy pro tetfivka obecného predstavuji raselinisté. Dale se jevi jako vhodné oteviené sukcesni plochy a porosty, ve
kterych doslo k rozpadu horniho stromového patra v pfihraniénich hfebenovych partiich Sumavy.

4.4.13 Vybér potencionalnich lokalit pro mozné zlepSeni biotopu Tetfivka obecného

Na zakladé zohlednéni struktury lesnich biotopu ziskané timto projektem a ochrannych doporuéeni, byly vybrany
potencionalni lokality vhodné k Gpravé biotopu na podporu tetfivka obecného v izemi NP a CHKO Sumava. Jednotlivé
lokality viz pfiloha.
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5 Diskuze a vyhled do budoucna

V obdobi od listopadu 2016 do zafi 2019 byly v zajmové oblasti v souladu s dfive vyvinutou metodou monitorovany
tfi druhy tetfevovitych druhu ptaku (tetfev hlusec, jefabek lesni a tetfivek obecny).

Takto sebrané vzorky trusu a udaje u tetfeva hluSce byly kvalitativné a kvantitativné srovnatelné s prvnim
monitoringem, a proto pouzitelné pro populaéni genetické analyzy a vyhodnoceni. Pomér uspésné extrakce DNA ze
vzorkl trusu byl velmi vysoky. Sou¢asné vysledky proto umoznuji porovnani udaji s udaji z pfedchozich let. U tetfivka
obecného a jefabka lesniho byly v ramci projektu uskuteénény vibec poprvé ploSné genetické analyzy a vytvorily
zaklad pro dal$i studie.

Pocet zjisténych genotypu u tetfeva hluSce byl ve srovnani s prvnim monitoringem relativné vysoky 302 versus 219.
Také rozmisténi opétovné zachycenych jedinci se mezi monitoringy liSilo (méné opétovné zachycenych, vice
individualnich nalezl) a to také vedlo k vy§§imu odhadu primérné velikosti populace (605 vs. 556). Tfi modely ukazuji
ve srovnani s ostatnimi vypocéty na vyrazné vysSi velikost populace. To mlze byt zplsobeno mirnym rozsifenim
zajmové oblasti (Bodenmais a Rakousko). Vypocet fixacnich indexd (FST) ukazuje na jedné strané velmi nizké hodnoty
a naznacuje propojenou, panmiktickou populaci. Pouze v pfimém porovnani deviti "subpopulaci" se v nékolika malo
pfipadech objevily signifikantné vyznamné rozdily. Tyto rozdily nejsou pravdépodobné zpusobeny naru$enim toku
gend, spiSe je muzeme vysvétlit poctem vzorkl, které byly vybrany do uméle vymezenych subpopulaci. Podty
genotypll z rlznych oblasti (subpopulaci) se vyrazné liSily (napf. byly porovnavany oblasti se 3 zaznamenanymi
genotypy a oblasti se 100 riznymi genotypy). Pfestoze nebyl prokazan pohyb jedincl napf. mezi oblasti TFistoli¢niku a
jadrovym Gzemim narodnich park(, data naznaduji, Zze ke genetickému toku genl v populaci dochazi. U jefabka
lesniho se podafilo genotypizovat 203 jedinct a na zakladé provedenych genetickych analyz Ize tvrdit, Ze se jedna o
propojenou populaci bez zjevné strukturovanosti. Podle vysledkld populaéné genetickych analyz a odhadu velikosti
populace pro oba NP (689 jedincl) neni jefabek lesni v sou¢asnosti ve studované oblasti, jako celku, ohrozZen.
Habitatové modely ukazaly vhodné biotopy, vétSina z nich je tvofena samovolnymi procesy (bezzasahovy rezim). Pro
zachovani populacné genetickych parametri v pfiznivém stavu je nutné zamezit fragmentaci populace. Jelikoz se
jedna o vyrazné sedentarni druh s maximalnim zjisténym ,pfeletem® 3 km, je nutné udrZovat &i iniciovat vznik vhodnych
biotopl (v dostatecnych rozlohach) v disperzni vzdalenosti druhu (méné nez 3 km). Velmi dulezité je uchovani
propojenosti jednotlivych lokalit a zamezeni jejich fragmentace. Co se tyka managementovych pfistupl v jednotlivych
lokalitach, byly v NP Bavorsky les témé&f vechny registrace druhu zaznamenany v Naturzone, v NP Sumava bylo 50%
registraci zaznamenano v dil€ich plochach A a B, tj. v Uzemich pfevazné ponechanych samovolnému vyvoji. Idealnim
managementem pro podporu jefabka lesniho v pfirodnich a pfirodé blizkych biotopech, jak vychazi z priniku biotopd,
distribuce druhu a managemntového pfistupu je pfistup bezzasahovy, tj. pfi dostateCné vyméfe optimalnich (a
obnovuijicich ¢€i nahrazujicich se) biotopu a vylouceni rusivych faktoru.

U tetfivka obecného se podafilo genotypyzovat 71 jedincl a na zakladé genetickych analyz Ize vylisit 2
subpopulace, mezi nimiz vSak dochazi k toku gen(l. Z vysledk( probéhlych populaéné genetickych analyz a na zakladé
odhadu pocetnosti (119 jedincu), se soucasna populace nachazi ve zlomovém bodu, kdy jesté stale nedoslo
k vyznamnému genovému ochuzeni, nedochazi k nezadoucim jevim jako inbreeding apod., zaroven by vSak dalsi
populaéni pokles ¢i fragmentace populace tato ohrozeni mohli pfinést. Z vysledk( plyne, ze pro zachovani druhu
v Uzemi je nutné minimalné zamezit dalSimu poklesu pocetnosti. Idealné vytvofit podminky pro zvyseni pocetnosti
tetfivka (pfedevSim uprava biotopu, viz navrh konkrétnich opatfeni). Zasadni se ukazala potfeba uchovat konektivitu
celé populace a zamezit jeji fragmentaci. Vzhledem ke skute€nosti, Ze znaéna €ast populace pfeziva v primarnich
raSelinnych biotopech, je nutné zamezit jejich dalSi degradaci &i zaniku, tzn.: podporovat Setrné revitalizace ra3elinidt' a
mokFadu, zamezit odvodfiovani a s tim spojené zar(stani. Jak vyplyva z habitatovych analyz, tetfivek obecny je vazan
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na silné heterogenni prostfedi, které mu zajistuje vhodné zivotni podminky v pribéhu celého roku. Velmi dullezité je
tedy hledisko minimalnich rozloh vhodnych biotopl. Z naSich vysledkd vyplyva, Ze minimalni rozloha vhodného
biotopu, ktera zaruéi jeho celoro¢ni vyskyt je cca 80 ha. V této souvislosti je nutno jako velmi dllezité opatfeni uvést,
zamezeni dalSich fragmentaci vhodného biotopu, tzn. odklonit veSkeré turistické, lyZafské, cyklistické aj. stezky
vedouci pfes, €i v blizkosti lokalit vyskytu tetfivka obecného.

Pokud se podivame na pomér pohlavi, tak v tomto vykazovacim obdobi byl podil kohoutd (1:3,3) u tetfeva hlusce
vyrazné vyS8i nez u prvniho monitoringu s pomérem 1:1,7. Metodicky byl pouzit stejny postup v obou obdobich. P¥i
vybéru vzorku trusu zaslanych do genetické laboratofe byla snaha vybrat polovinu vzork(li od samic a polovina od
kohoutt. Pohlavi se odhadovalo podle tloustky trusu (priméru). V ramci tohoto projektu tak bylo vybrano 300 vzorku
trusu mensiho priméru (pravdépodobné samice) a 300 vzorkl od kohoutd (vétsSi pramér). Nicméné, genetické vysledky
stanoveni pohlavi ukazaly, Ze ve vzorcich bylo tfikrat vice kohoutl nez slepic. Zda jsou tyto vysledky zplsobeny
nepfesnym odhadem pohlavi podle relativni velikosti trusu nebo men$i pravdépodobnosti nalezu samiiho trusu
v terénu (samci se s vétsi pravdépodobnosti pohybuji po zemi, slepice spiSe sedi schované na stromech) neni dosud
jasné. Podobné u jefabka lesniho byl zjistén napadné posunuty pomér pohlavi ve prospéch kohoutkl(. Ze vSech
genotypizovanych vzorka témér 2/3 patfily kohoutkim. U tetfivka obecného byl pomér pohlavi témér 1:1. U jefabka i
tetfivka nebyl vybiran trus na zakladé pohlavi pro nemoznost odhadu na zakladé velikosti. Jedna se tedy o nahodny
vybér.

Pomoci opétovnych zaznamu stejnych genotypl bylo prokazano, Ze minimalné jednotlivi jedinci tetfeva hlusce se v
zajmove oblasti vyskytuji nejméné Sest let. Toto Cislo zaroven ukazuje na moznou délku Zivota tetfeva hlusce v dané
oblasti. Vzhledem k tomu, ze vék zvifat v dobé& prvniho nalezu nebyl zndm, musime mluvit 0 minimalnim véku. Vyzkum
tetfevll v Rusku prokazal, Ze samci populace je tvofena vétSinové ze tfi az ctyrletych kohoutl (Borchtchevski & Moss
2014). Toto zjisténi plati pro pfirozené lesy, zatimco v hospodaiskych lesich dominuji ro€ni a mladi samci. Kromé toho
tam byla pozorovana vSeobecné vysoka umrtnost kohoutt starSich &tyr let. U pfedkladaného monitoringu je napadné,
Ze jak prvni nalezy tak ,opétovna zachyceni® byla téméf vyhradné v jadrovych GUzemich narodnich parkda (hrani¢ni
hfeben, oblast Kiesruck-Roklan-Luzny) nebo na hranici Narodniho parku Sumava (Smrgina) a pfilehlém Gzemi.
Vzhledem k rozsahu zajmového Uzemi lze primérné vzdalenosti mezi zachycenim a opétovnym zachycenim (cca 6
km) povazovat za pohyb v malém prostoru. Takto stard zvifata nebyla v oblastech vzdalengjSi od narodnich parki
prokazana.

Na rozdil od monitoringu 2009-2011 byla pro celou populaci zjisténa prostorové vyraznéjSi geneticka struktura
zplsobena kohouty tetfeva hluSce. V pfedchozim monitoringu byli jen kohouti az do vzdalenosti 3 km signifikantné vice
pfibuzni nez vzdalengjSi genotypy. Pozorované genotypy (kohouti i slepice) v sou€asném projektu byly geneticky
signifikantné vice pfibuzni az do vzdéalenosti 15 km neZ by se dalo o€ekavat pfi jejich nahodném rozmisténi. Tento
trend je u samcu v sou¢asném monitoringu jesté silngjsi (vice statisticky prikazny az do vzdalenosti 5 km). Slepice
nemély v obou kolech monitoringu signifikantni prostorovou strukturu genetické pfibuznosti. Pro statistické porovnani
vSak bylo vzdy k dispozici vyrazné méné samicich genotypu.

Mnoho studii ukazalo, napfiklad pomoci telemetrickych metod, ze kohouti tetfeva hlusce vyuzivaji signifikantné vétsi
uzemi nez slepice (Gjerde & Wegge 1989, Thiel et al. 2008). Tento vzor nelze pomoci dostupnych dat dokazat.
Primérny akéni radius (0,4 kmz) zkoumanych genotypl zhruba odpovida stfednim hodnotdam znamym z jizniho
Svédska: 0,3 km” aZ 0,6 km? (Gjerde & Wegge 1989), zatimco Storch (1997) a Thiel et al. (2008) uvadi vétsi akéni
radius ve Schwarzwaldu a v Alpach v praméru 1,1 km? az 1,9 km?.

Opatrné feCeno se zda, Ze se nejstarSi a geneticky relativné blizce pfibuzni tetfevi zdrzuji hlavné na pomérné
malych Uzemich, v jadrovém Uzemi podél hrani¢niho hiebene. Jestli tato pozorovani ukazuji na pfestarlou populaci
s dominanci samcu, vyskytujicich se kolem byvalych a sou¢asnych tokanist v nerusenych oblastech neni zatim jasné.

56



Nasledny monitoring by mohl toto reflektovat. Rovnéz by bylo dobré uvazit zavedeni nebo posouzeni klidovych tzemi
pro tetfeva hluSce v oblastech jeho vyskytu a to zejména v narodnich parcich.

Prostorové pohyby zjisténé v projektu ukazuji na silnou usedlost jefabka lesniho, coZ je v souladu se zjiSténim
Klauseho (2016), ktery udava velikost teritoria jefabka lesniho na Sumavé 18 — 70 ha. Pohyby u tetfivka obecného
potvrzuji také minimalni pohyblivost s maximem v obdobi toku.

Z této zpravy vyplyva, Ze ovéfené metodologické pfistupy v zajmové oblasti zajistuji srovnatelnost udaju a Ze je
tedy dulezité pokracovat v monitorovani na stejném metodickém zakladé. Monitoring by mél byt opakovan v pétiletych
cyklech. Nasledny monitoring podle stejné metodiky a se stejnou intenzitou by bylo Zadouci aplikovat v zimnim obdobi
2022/2023.

Vzhledem k tomu, Ze diky rozSifeni zajmového Uuzemi o prostorové izolované oblasti se odhady pocetnosti tetfeva
hlusce 100% neshoduji s prvnim monitoringem, bylo by dobré pfed dalSim kolem monitoringu diskutovat vymezeni
zdjmového uzemi. Vzhledem k tomu, Ze se tetfev hluSec ve stfedni Evropé a mimo alpské oblasti vyskytuje pouze v
malych, velmi izolovanych populaci, pfinasi s sebou rozsifeni zajmového uzemi (Rakousku €i ostrovni vyskyt v lesich u
Bischofsmaisu) hodné vynalozeného Usili. Vzhledem k prokdazanému pohybu jedinct az na 25 km se doporucuje tyto
oblasti nevynechavat. Da se predpokladat, Ze jedinci z téchto oblasti patfi k Sumavské populaci. Je vSak tfeba
poznamenat, Ze v této zpravé nelze prokazat zadny pohyb ve formé opétovné zaznamenanych genotypl mezi vyse
uvedenymi oblastmi.

Tetfevoviti patfi mezi destnikové druhy obou narodnich parkd. V této zpravé byly analyzovany a dokumentovany
populaéni trendy tetfeva hlusce a proveden odhad velikosti populace u jefabka lesniho a tetfivka obecného. Vysledky
této studie mohou byt reflektovany v managementovych opatfeni tak, aby byla zajisténa udrzitelna ochrana téchto tfech
druhll v zadjmové oblasti. DlleZita neni pouze velikost populace a jeji geneticka struktura, ale zejména prostorového
rozloZzeni vyskytu vramci téchto velkoploSnych chranénych uzemi. Prostorové rozmisténi mlize byt ovlivnéno
dynamickymi zménami (napf. struktury lesa v nasledku pfirodnich disturbanci). Pro udrzitelny management by mél byt
zvazen i navstévnicky management a jeho dopady na populace tetfevovitych, pfipadné zavedeni a rozSifeni klidovych
Uzemi. Soucasné vysledky opét ukazuji na dulezitost jadrovych oblasti narodnich parkl pro vyskyt tetfeva. Jejich
vyznam spociva v udrZzeni genetické diverzity a také se potvrdila zvySena primérna délka Zivota u jedincu v téchto
oblastech. Zavedeni centralnich a velkoploSnych klidovych uzemi pro tetfeva hluSce muze byt spravnou cestou
k dlouhodobé ochrané tohoto druhu. Pro takova managementova rozhodnuti poskytuji vysledky dlouhodobého

monitoringu cenné a spolehlivé zaklady.

6 Navrh opatreni pro podporu tetfevovitych v Uzemi

PFi ochrané tetfevovitych je tfeba pfistupovat komplexné ke vSem negativnim a ohrozujicim vlivam. PFiciny
populacnich trend(l nejsou zcela osvétleny a je tfeba v tomto sméru stale provadét citlivy vyzkum, ktery by nemél mit
na populace negativni vliv. Pfi ochrané populaci je zapotfebi zohledhovat zejména stav, rozlohu a konektivitu vhodnych
biotopl, které jsou zakladem pro udrzeni tetfevovitych v uzemi. Pfi pfihlédnuti ke specifickym narokim jednotlivych

druhu, doporucujeme nasledujici opatfeni:

6.1 Navrh konkrétnich opatfeni pro podporu tetreva hlusce

Z probé&hlych populaéné genetickych analyz vyplyva nutnost ochrany populace tetfeva hluSce jako celku, tzn. i
v oblastech mimo narodni parky. Pocty jedinci zaznamenané pouze na Uzemi obou NP nedosahuji pocetnosti

zarucCujici dlouhodobé preziti (Grimm & Storch 2000). Tato minimalni pocetnost byla stanovena na 470 500 jedincu.
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Duraz na ochranu tetfeva hlusce je nutno klast na vSech lokalitach jeho vyskytu a chranit i biotopy potencialné vhodné.

Pro ochranu tetfeva hlusce v Uzemi doporuujeme zejména:

1) Ochrana starych a bohaté strukturovanych jehli€natych lest v dostateCnych plochach, pfedevS§im umoznénim
pribéhu pfirozenych proces(, tzn. podpora bezzasahového managementu v lesnich ekosystémech na

rozsahlych uzemich
2) Snizeni stresového zatizeni v disledku ruseni
3) Omezeni fragmentace liniovymi bariérami

4) Usmeérnit pohyb navstévnikl a jinych rusivych vlivll tak, aby byl vylouc¢en negativni vliv na populaci a vyloucen

zabor potencialnich, vhodnych biotopt (i pfes aktualni absenci druhu)

5) Zaijistit pravidelny monitoring populace, genetické analyzy provadét v péti letych cyklech, zajistit monitoring celé

populace v celé preshraniéni oblasti

6) Vyhlaseni velkoplosnych klidovych Uzemi s vylou€enim vstupu vefejnosti v jadrovych Eastech vyskytu

6.2 Navrh konkrétnich opatreni pro podporu jefabka lesniho

Pokud by bylo nutné pfistoupit k Upravé nékterych biotopu, tak aby lepé vyhovovali jefabkovi lesnimu, at uz
v Uzemi s aktivnim managementem v NP Sumava, nebo oblastech vyskytu jefabka mimo narodni parky NP

Sumava a NP Bavorsky les, konkrétni ochranna doporugeni shrnuji nasledujici body:

1) Uplatiiovani maloplo$ného vyuzivani porostu, pfedevsim vyuzivat clonného a vybérného hospodareni,
aby mohly vzniknout mozaikovité odstupriované struktury lesnich porost

2) Upusténi od velkoploSnych monokultur jehliénatych porostll za pomoci pfimiseni listnatych dfevin,
snizenim zakmenéni zajistit prosvétleni porostll, rozvoj a zachovani bylinného a kefového patra,
predevSim bobulovitych kfovin (Ukryt a zasobarna potravy)

3) Podporovat pfirozené zmlazeni a sukcesi v lesnich porostech, neblokovat sukcesi na sekundarnim
bezlesi (neni-li tento postup kolizni vi¢i jinym ZCHD) a vhodnymi zasahy udrzovat dlouhodobé vysoké
zastoupeni listnacu s pfimési smrkl, zejména v podrostu

4) Proluky ponechavat pfirozené sukcesi

5) Neprovadét zasahy u cest a otevienych ploch, jako napf. odvétvovani a odstrafiovani dospélych stroma
mékkych dfevin, cilem je umoznéni vzniku okraju s bylinnou vegetaci a naletem mékkych dfevin (lemy
cest s dostateCnym zastoupenim potravnich dfevin pFedstavuji dulezity habitat obzvliasté v mladych
smrkovych kulturach)

6) PFi vysadbé hospodarskych dfevin udrzovat odstup od tras FiCnich tokd a potokd a vihkych koryt,
odstrafiovat jehliCnaty nalet v fi€nich tocich, potocich a vihkych korytech, zachovat vegetaci ficnich
porostl olSe Alnus glutinosa a jejich druhového bohatstvi

7) Podporovat potravné dlilezité stromy, jako jsou bfizy, vrby, jefab, olSe a dalSi dfeviny, pfedevsim lisky a
bezy. V pfipadé nutnosti tyto i vysazet. V pfipadé potfeby je uvolnit a podpofit jejich fruktifikaci

8) Pfi vysadbé jehli¢natych stroml zachovavat velky odstup mezi jednotlivymi stromy, pfi managementu jej
vytvaret

9) Upustit od odstrafovani pionyrskych a naletovych dfevin v kulturach a v plochach s pfirozenym

zmlazenim

58



10)

11)

12)

13)

14)

15)

Péci o mlady porost provadét co nejdfive, s vySSi intenzitou. Okrajové stromy neodvétvovat, umoznit
rozvoj kefové a bylinné vegetace

V obdobi hnizdéni a vyvadéni mladych, tj. od zadatku dubna do konce &ervence, neprovadét zadné
prace v oblasti, kde je jefabek usidlen

Udrzovat a podporovat husty podrost a husté kefickové patro (vySka minimélné 20 cm) s hojnym
zastoupenim boravéi

Zamezit fragmentaci biotop(, tj. v€etné zamezeni tvorby novych liniovych bariér (turistické a lyzarské
trasy apod.), udrzovat a podporovat propojeni populace

Dodrzovat zasady minimalnich prostorovych narokd druhu, tzn. zajisténi minimalnich rozloh vhodnych
biotopU a jejich propojenosti v diléich izemich

Dlouhodobé planovani a kontrola takovychto opatfeni k zajiSténi jejich trvale udrzitelné plsobnosti

6.3 Navrh konkrétnich opatfeni pro podporu tetfivka obecného

Velkym problémem Sumavskych lokalit vyskytu tetfivka obecného je postupné zarlistani spontanni sukcesi

drevin,

ke které dochazi zejména na raselinistich naruSenych odvodnénim ¢i na ladem lezicim sekundarnim

bezlesi. V souladu s vysledky analyz prostfedi doporuCujeme: udrzet mozaiku bezlesi/mlazina/vzrostly les

v poméru zhruba 40/50/10. Mlazina je minén porost bfizy (pfipadné s pfimési smrku &i borovice) s vySkovou

strukturou 0,5 — 6 m. Idealni vzrostly les je silné profedén (zakmenéni 0,3) se skupinami vhodnych konifer

(borovice, smrk) poskytujici ukryt. Konkrétni ochranna doporuceni shrnuji nasledujici body:

1

2)

3)
4)

5)

6)

7
8)

9)
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Chranit primarni stanovisté, zamezit odvodfiovani a degradaci (ij. vedle plsobeni odvodnéni i vliv
eutrofizace hnojenim ¢&i pastvou aj.) mokfadu a raselinist

Pokud na primarnich stanovistich dochazi k zaniku vhodnych podminek, podminénych antropickou
¢innosti (zejména odvodnéni), pfistoupit k razantnim zasahim a negativni trend biotopu zvratit
(revitalizace, odlesnéni, profedéni porostu, resetovana sukcese, seg,...)

Vylougit aplikaci hnojiv €i biocidl v blizkosti lokalit vyskytu tetfivka

Aktivnim managementem optimalizovat stav sekundarnich biotop( — tj. umélé usmérfiovani druhového
sloZeni dfevin ve prospéch potravnich druhdl, jejich vékové slozeni a zapoj, podporovat krytové
pfilezitosti. Aplikovat resetovanou sukcesi — prostorovy rozsah intenzivnich zasahu dle rozlohy vhodnych
biotopl. Zajistit extenzivni management na sekundarnim bezlesi (tokanisté, a potravni nabidka). Vhodna
je (ne)pravidelna se€ v srpnu a zafi, nebo pozarovy management. Dulezité je, uchovat pfehlednost
biotopu.

Optimalizovat pomér bezlesi/mlaziny/vzrostly les — viz. vy8e. UdrZet €i vytvofit mozaikovitou krajinu
s porosty rozvolnéného charakteru.

PreloZkou turistickych, lyzafskych, cyklistickych, nauénych aj. tras &i stezek zachovat klidovy rezim lokalit
a zamezit tak jejich fragmentaci v diisledku liniovych bariér.

Zachovat vegetacni hlukové bariéry od silnic apod.

Oteviené plochy vzniklé po odumfieni horniho stromového patra v hfebenovych partiich lesnicky
neobhospodarovat

Udrzovat bezlesé enklavy



10) Podpofit propojeni populace uchovanim a vytvarenim vhodnych biotop(, véetné vytvareni tzv. tetfiv€ich
center (Flousek 2019 — verb. sdéleni). Kvalitativné vhodné biotopy, odpovidajici i rozlohou a klidovosti
pro potfeby druhu by mél byt od sebe vzdaleny max. 5 km

11) Vypousténi odchovanych tetfivk(, event. translokace nejsou v sou¢asné dobé Zadouci (mozné negativni
dopady na soucasnou populaci)

12) Provadét kontinualni monitoring populace a v pfipadé negativniho populaéniho trendu pfijmout nutna

opatieni i nad ramec vyse uvedeného.
6.3.1 Vybér potencionalnich lokalit pro mozné zlep3eni biotopu Tetfivka obecného

Na zakladé zohlednéni struktury lesnich biotopu ziskané timto projektem a ochrannych doporuéeni, byly vybrany
potencionalni lokality vhodné k Gpravé biotopu na podporu tetfivka obecného v izemi NP a CHKO Sumava. Jednotlivé

lokality viz pfiloha VI.
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Genotypen 2016/2017

h

Pfiloha I: Pfehled rozmisténi vSech genotypovych opétovnych zachyceni tetfeva hlusce (Tetrao urogallus) v prvnim a druhém monitoringu (bile:
2009-2011, ¢erné: 2016/2017). Kazda Usecka spojuje zachyceni s jednim opétovnym zachycenim jednoho genotypu.
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Pfiloha II: Pfehled rozmisténi vSech genotyp tetfeva hlusce (Tetrao urogallus) v prvnim a druhém monitoringu (bile: slepice, ¢erné: kohouti).
Kazda ¢ernd usecka spojuje nalez a popis jednoho genotypu z prvniho monitoringu a minimalné jednim opétovnym zachycenim stejného
genotypu z druhého monitoringu.
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Mapy struktury a druhového slozeni lesnich ekosystému obou narodnich parki

V rdmci projektu ziskala Sprava NP Sumava a NP Bavorsky les informace o struktufe a druhovém sloZeni z oblasti
o rozloze 924 km?. Pomoci inovativni metody laserového skenovani (LIDAR) a multispektralnich snimkd byly v daném
uzemi identifikovany jednotlivé stromy, celkem bylo identifikovano 27 321 962 strom(. Lidarova data byla pofizena ve
vysoké kvalité (55 bodt/m?). Pro kazdy strom bylo uréeno, jestli se jedna o jehliénan, listnag, stojici odumiely strom,
nebo pahyl. Klasifikace jednotlivych typl strom0 byla provedena s presnosti vétSi nez 90 %. Kromé klasifikace
jednotlivych stromU zname pro kazdy identifikovany strom dal$i charakteristiky: polygon primétu koruny, vysku stromu,
soufadnice, nadmorskou vysku, vySku nasazeni koruny a objem koruny. Celé uzemi bylo pro ucely zpracovani
rozdéleno do makroblokli o velikosti 6 x 6 km, veSkeré zpracovavané charakteristiky byly vytvareny pro tyto
makrobloky. Makrobloky byly dale rozdéleny do dvou rdznych siti (10x10m a 100x100m). Pro tyto sité pak byly
spocitany lidarové metriky charakterizujici jednotlivé porosty (93 parametrt pro 7 vySkovych hladin: 0-1.5; 1.5-5; 5-12;
12-max; 0.5-2; 0.5-5; 0-max [m]). Vybrané metriky byly posléze vyuzity k tvorbé habitatovych modelld pro jednotlivé
druhy tetfevovitych ptakl. VeSkera zpracovana data jsou ulozeny na serverech obou partnerd a do budoucna s nimi
bude dale pracovano, nize ukazky map struktury lesa pro rlizna uzemi. Jako pfiklad uvadime strukturni charakteristiky
pro Uzemi oblasti PleSného jezera (pfiloha Ill.). V daném makrobloku bylo identifikovano 1194019 strom( (984476
jehliénant, 128539 listnacét, 59773 mrtvych a 20231 pahyl() 589986 stromU bylo vy$Sich nez 20m (483982 jehlicnand,
82446 listnach, 21376 mrtvych a 2182 pahyld). Pfiloha IV zobrazuje stfedni a maximalni hodnoty vySky pro oblast
Brezniku. K dispozici je dalSich 93 proménnych, které riznym zpUsobem vyjadfuji vySky a hustoty porostu v rlznych
vySkovych hladinach porostu.

Projekt demonstruje proveditelnost rozsahlého a pfesného mapovani jednotlivych jehli¢nand, listnatych strom( a
stojicich mrtvych stromd pomoci lidarovych a leteckych snimkul. Celkovy popis metodiky a vysledkU je popsan v ¢lanku
(Krzystek et al 2020).
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PFiloha Ill: Mapy druhového sloZeni oblast Plesného jezera (v riizném detailu). Rozliseny jsou jehli¢naté stromy, listnaté stromy, odumfrelé stojici

stromy a pahyly.
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Struktura lesa/ Waldstrukur
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PFiloha IV: Mapy druhového sloZeni preshraniéni oblasti v blizkosti Bfezniku (v rizném detailu). Rozliseny jsou jehli¢naté stromy, listnaté stromy,

odumfelé stojici stromy a pahyly.

69



=N\
e eI\ (BYY:
(&

= leda\

\.v\.l,ﬁJ W~

(& ,< %

/ /T-.l = 7

34
P s o e e e B ,/’
- - -~
N o~ m o v TEasEs - | o, \
f

NN

Legenda / Legende :

- Struktura lesa/ Waldstrukur- Hmean[m]
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PFiloha V: Mapy struktury lesa preshrani¢ni oblasti v blizkosti Bfezniku. Na barevné skale jsou znazornény stredni hodnoty vysky (horni obrazek)
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a maximalni hodnoty vysky (dolni obrazek).
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Priloha VI: Potencionalni lokality vhodné k Upravé biotopu (vyfezavky a Uprava zemédélského managementu) na podporu tetfivka obecného v

Gzemi NP a CHKO Sumava. Vybrané lokality jsou Krasna Hora, Cazov a Knizeci plané.
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