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Genetická informácia poskytuje cenné údaje o štruktúre populácii, histórii ich vývoja, fylogenetických vzťahoch v rámci skupín, ako aj reprodukčnej biológii a etológii druhov a malo byť základom pre správny manažment ohrozených druhov živočíchov ako aj poľovnej zveri. Rýchly rozvoj molekulárno-genetických metód v posledných rokoch ma za následok aplikáciu genetického výskumu do záchrany nízko početných populácií rastlinných a živočíšnych druhov, ktorých génové rezervy sú obmedzené. Pomocou genetických charakteristík sa podarilo zmapovať populácie krypticky žijúcich druhov, ako aj medveďa hnedého. Táto práca sa zameriava na využitie 13 mikrosatelitných markerov pre štúdium genetickej štruktúry populácie medveďa hnedého na Slovensku, ktorý bol podobne ako iné druhy zasiahnutý rapídnym zmenšovaním vhodných biotopov, ich fragmentáciou, nadmerným lovom a znížením toku génov. Medveď hnedý je autochtónnym druhom na Slovensku. Zo západného Slovenska tento druh vymizol na prelome 19. a 20. storočia. V druhej dekáde 20. storočia došlo k oddeleniu západokarpatskej a východokarpatskej populácie. Od roku 1932 je medveď zákonom chránený, čo znamenalo nárast jeho početnosti. V súčasnosti sa odhaduje počet medveďov na 700–800 jedincov.

Táto práca predkladá výsledky analýz zameraných na genetickú variabilitu populácií medveďa hnedého v súčasnosti na Slovensku. Pre tento účel sme analyzovali 149 vzoriek z viacerých časti Slovenska, pričom v celej populáciách bola zistená pomerne vysoká miera genetickej variability. Miera heterozygotnosti v rámci slovenských subpopulácií je v rozmedzí 59 % až 64 %, však stále sú tieto hodnotu vyššie ako v rámci izolovaných populácií vo svete. Vnútorná štruktúra populácie medveďa hnedého na Slovensku naznačuje rozdielnu podobnosť jednotlivých subpopulacii na Slovensku. Väčšina celkovej variability je tvorená variabilitou medzi populáciami.
Dané výsledky predstavujú podklad pre budúce určenie početnosti medveďa na základe metód molekulárnej genetiky pomocou neinvazívneho spôsobu zberu vzoriek.
Táto študia bola vyptcovana vramci projektu APVV-18-032105.  
