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Santrauka

DNR tyrimas pagal 17 auk$to polimorfizmo autosominiy atskirai rekombinuojamy
mikrosatelity lokusy pagal 2018 mety sumedziojimo 99 vnt. vilky imtj parodé, kad Lietuvos vilko
populiacija buvo patyrusi reikSminga genetinés jvairovés susiaur¢jimg (stebimo/lauktino
heterozigotiSkumo (Ho/He) santykis 0.71, kai optimalus >0.9) ir dabartiniu metu yra sékmingo
genetinés jvairoveés atstatymo proceso eigoje per geny migracija (tai rodo aukstas alelinis
turtingumas ir rety aleliy skaiCius, palyginti austas lauktinas heterozigotiSkumas 0.7, nemazas
migranty skaicius tarp Lietuvos regiony 8 vilkai per generacijg), taciau Lietuvos vilky populiacija dar
néra pasiekus genetinés jvairovés optimumo (Ho=0.5, siekiamybe Ho= He), Fis= 0.3 (siekiamybe 0-
0.1), efektyvaus ir demografinio populiacijy dydzio santykis (Ne/Nd)- 0.25 (siekiamybe >0.5).
Lietuvos vilky populiacijos genetin¢ jvairové teritoriSkai pasiskirs€iusi nevienodai — turtingesné
aleliné jvairové nustatyta Siaurés rytuose tikétina dél genetinio srauto i§ Siaurés ryty (Latvijos), o
santykinai aukstesnis inbrydingo laipsnis rastas pietry¢iy Lietuvoje aplink Vilniy ir rodo galimus
barjerus geny migracijai, ¢ia pageidautinas detalesnis didesniy im¢iy i$ kity regiony tyrimas. Geny
migracijos daznis tarp regiony yra 8 individai per generacija yra aukStas rodiklis populiacijos
genetinés jvairoveés atstatymui. Rety aleliy geografinis pasiskirstymas patiny populiacijoje atskleidé
migracijos pobiidj Salyje: migrantai ateina i§ Siaurés Ryty (Latvijos) Ryty Lietuvos misky masyvais
(Azvintis , Zalioji giria) plinta Dziikijos link. Bajeso klasterin¢ analizé parodé, kad 3alyje tikétina yra
keturiy genetiniy grupiy struktiira, bet Sios genetinés grupés yra iSdéste geografiSkai misriai, t.y.
nesudaro geografiskai koncertuoty uzdary grupiy. Dominuoja dvi didesnés genetinés grupés — viena
labiau bidinga Pietums, kita Siaurei, bei dvi genetidkai tolimesnés ir maZesnés grei¢iausi migranty
genetings grupés jvairiu dazniu ir introgresijos laipsniu pasklide po Lietuvos regionus. Duomeny,
kad Nemunas ar Kiti antropologiniai — gamtiniai barjerai turi reikSmingos jtakos populiacijos
struktiirai néra. Patinai migruoja toliau ir jy genetiné diferenciacija silpnesné nei pateliy. DNR
tyrimas pagal 18 Suny referencing biblioteka, parodé, kad vilky hibridizacijos su Sunimis
intensyvumas néra aukstas: 6 1§ 99 vilko individy rodé 10-17 proc. genetinj panasumg su Sunimi,
kaip hibridizacijos senesnése nei seneliy kartose indikatoriy. Visi Sie 6 hibridizacijos atvejai rasti
Siaurés-Ryty Lietuvoje. Verta istirti $io geografinio désningumo priezastis atkreipiant démesj j
galvijy pjovimo atvejy daznj, ir migracijos désningumus bei Siy krasty istorija.

Amziaus tyrimas (n=101) atskleidé, kad tarp sumedzioty vilky didZigjg dalj (61,4%) sudaro
pirmy mety jaunikliai. Tai prognozuoja vilky populiacijos augimo potencialg ateityje. Taciau tokias
prognozes reikéty vertinti atsargiai, nes antrameciy jaunikliy dalis (6,9%), dél Siuo metu nezinomy
priezasCiy, labai nedidelé. Lietuvoje vidutinis sumedzioty vilky amzius (atmetus pirmamecius ir
antramecius jauniklius) pragjusj sezong buvo 5,25 mety.

Atliktas sumedzioty pateliy gimdy tyrimas atskleide, kad, i§ 31 j laboratorija parsiveztos
uzSaldytos gimdos, tinkamai buvo iSimtos 9 gimdos (29,0%), 16 atvejy (51,6%), kai paimta tik dalis
gimdos bei 6 atvejai (19,4%), kai paimti kiti vidaus organai. Tarp teisingai i§imty gimdy (n=9) tik 3
gimdos buvo suaugusiy vilko pateliy.

Raktiniai ZodZiai: genetiné jvairové, genetiné struktiira, geny srautas, efektyvus populiacijos dydis,
hibridizacija, vilkas, Suo.
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1. Ivadas

Auksta populiacijos genetiné jvairové yra rasies iSlikimo garantas. Trumpoje perspektyvoje
genetin¢ jvairové leidzia riiSiai atlaikyti aplinkos stresoriy poveikj, o svarbiau, ilgalaikéje
perspektyvoje tarnauja kaip medziaga naturaliai atrankai ir rusies evoliucijai (Frankham 2005, Laikre
et al. 2009). Todél rengiant bet kokios risies sveiko vystymo planus yra bitina iStirti genetinés
jvairovés lygmenj ir pasiskirstymg tarp individy ir populiacijy (Laikre et al. 2009). Genetinés
jvairovés rodikliy nustatymas taip leidzia daryti prielaidas apie populiacijy kilme, jy evoliucijos
istorijg (Carmichael et al. 2007, Yang, Jiang 2011). Neturint ziniy apie genetin¢ jvairove, galima
klaidingai sumazinti populiacijy dydj ir jvairove taip, kad iSkils iSnykimo pavojus dél genetinio
dreifo ar inbrydingo poveikio (Allendorf, Luikart 2007). Lietuvoje jau yra buves drastiskas vilky
populiacijos dydZio kritimas apie 1970-tuos metus (1.1 pav.). Ar auganti Lietuvos vilky populiacija
pasieké genetinés jvairovés optimumg lieka neaisku. Mazas populiacijos dydis gali lemti didesnj
hibridizacijos intensyvuma su kitomis rii§imis, kadangi savos riiSies poravimosi pory skai¢ius mazas
(Allendorf, Luikart 2007, p. 428).

Genetiniuose tyrimuose yra svarbi populiacijos samprata. Populiacija suprantame: (a)
geografine prasme kaip geografiné populiacija, kaip prie§ atliekant genetinius populiacijy struktiros
tyrimus, grupuojame individus teritoriskai j grupes (populiacijas) pagal jy tikétino bendro poravimosi
zonas, lemtas geografiniu artumu, bei reikSmingy migracijai gamtiniy-antropogeniniy barjery
nebuvimu, (b) genetine prasme populiacijai tai genetiskai panasiy, laisvai besiporuojanciy individy
grupe, esanti pakankamo dydzio, kad jy genofondas dominuoty palikuonyse bei genetiskai
reikSmingai i$siskirty nuo kaimyniniy populiacijy.

Paprastai teritorijose, kur natiiralios atrankos kryptis ir intensyvumas yra panasiis, populiacijy
struktlirg formuoja geny migracija ir genetinis dreifas. Genetinis dreifas veikia mazose populiacijoje,
kur dél izoliacijos néra reikSmingos geny migracijos ir vyksta atsitiktin¢ aleliy fiksacija (aleliy
praradimas, iSliekant dominuoti keliems aleliams lokuse), tolesnése kartose tai lemia inbrydingg ir
populiacijos nykimg. Populiacijos genetiniam stabilumui yra svarbu, kad Sios evoliucinés jégos bty
natiiralioje pusiausviroje: genetinés jvairovés praradimg dél dreifo atsverty geny migracija ir
mutacijos.

Populiacijy genetiniai tyrimai atlieckami trimis svarbiausiomis kryptimis: (a) genetinés
jvairoves pasiskirstymo laiko ir geografiniuose gradientuose désningumy istyrimas, (b) poravimosi
désningumai ir evoliuciniy jégy poveikio iStyrimas, (¢) genetiné diferenciacija ir genetiné struktiira
regione rodo ar populiacija susideda 1§ keliy geografiSkai atskiry sub-populiacijy izoliuoty migracijos

barjerais ar atvirksciai, viena laisvai besiporuojan¢iy individy grupé. Svarbiausi populiacijos



genetinés jvairovés rodikliai yra jy alelinis turtingumas (skirtingy genominiy vienety varianty
skaiCius), i§ tévy paveldétas aleliy giminingumas (stebimas heterozigotiSkumas Ho), aleliy dazniy
vienodumas (lauktinas heterozigotiSskumas arba Nei genetiné jvairové He), lauktinas inbrydingas
palikuonyse (Fis fiksacijos indeksas), efektyvus populiacijos dydis (negiminingy individy skai¢ius
idealioje populiacijoje) ir geny migracijos (srauto) stiprumas, rodantis aplinkos sglygy tinkamuma
populiacijos genetiniam stabilumui (stipriy barjery migracijai nebuvimas). Siuos rodiklius aptarsime
99 2018-2019 mety medzioklés sezone sumedzioty vilky populiacijai, lygindami regionus,

populiacijos ir individy DNR Zymeny 17 autosominiy mikrosatelity lokusy duomenis.

1.1 pav. Vilko populiacijos dydzio pokyciai Lietuvoje pagal J. Prusaite (i Bibikov 1985). Juodi
apskritimai rodo 5-10 vilky, pusiau juodi 1-5 vilkus. Vir§uje-1950 m., viduryje — 1970 m., apacioje
1980 m.

Darbo tikslas — atlikti 2018-2019 mety medzioklés sezono metu Lietuvoje sumedzioty vilky
genetinius, amziaus nustatymo ir produktyvumo tyrimus, siekiant jvertinti populiacijos dydj, t.y.
nustatyti, ar populiacijos naudojimas netrukdo pasiekti vilky populiacijos apsaugos ir valdymo
ilgalaikio tikslo.

Sio darbo uzdaviniai:

e  Surinkti sumedzioty vilky méginius tyrimams;



Atlikti surinkty méginiy laboratorinius tyrimus

o vilky genetinius tyrimus (a) istirti Lietuvos vilky populiacijos genetinés jvairovés ir
inbrydingo geografinio pasiskirstymo désningumus bei nustatyti Zzemos genetinés
jvairovés genetines grupes ir jg lemiancius veiksnius, b) iStirti geny migracijos
désningumus Lietuvoje, c¢) nustatyti vilky populiacijos geneting diferenciacijg ir
strukttira Lietuvoje, d) istirti vilky hibridizacijos su Sunims intensyvuma atskirose
Lietuvos dalyse),

o amziaus nustatymo tyrimus,

o vilky pateliy reprodukcijos tyrimus;

Grazinti medziotojams po atlikto tyrimo iltinius dantis.



2. Medziaga ir metodai

2.1 Genetinis tyrimas

Genetiné medZiaga

2018-2019 mety medzioklés sezono metu sumedzioty vilky individai buvo subjektyviai
suskirstyti genetinei analizei | geografines populiacijas pagal teritorinio artumo sglygota bendro
poravimosi tikimybe ir reikSmingy gamtiniy-antropologiniy kliGc¢iy jy laisvam poravimuisi
nebuvimg, stengiantis iSlaikyti panasy populiacijy dydj (2.1.1 lent., 2.1.1-2.1.3 pav.). Be to salis
buvo suskirstyta j keturis regionus stiegiantis islaikyti vienodas imtis tarp regiony. Viso pagal DNR
zymenis iStirti 99 vilko individai, i§ jy 36 patelés ir 63 patinai. Kaip referenciniai pavyzdziai
hibridizacijai iStirti buvo naudoti 6 vilkiniai Sunys, turintys morfologiniy hibridizacijos su vilku
pozymiy ankstesnése kartose nei jy tévai.

2.1.1 lent. 2018-2019 mety medzioklés sezono metu sumedZioty ir genetiniam tyrimui surinkty,
Lietuvos vilky geografiniy populiacijy charakteristika. Geografiné populiacija sudaryta atstumy tarp

individy ir natiiraliy bei antropologiniy faktoriy jtakos jvertinio metodu. Koordinaciy sistema
LKS94.

Regionas Geografinés | Pop. Ryty Siaures Individy
populiacijos | pavadinimas | ilguma platuma skaiCius
kodas DNR

] tyrimui

Siaurés rytai/ Neast BIR Birzai 25.17153 56.10427 16

Siaurés rytai/Neast KUP Kupiskis 25.05008 | 55.67856 | 18

Rytai/ EAST MOL Moletai 25.81954 | 55.19532 9

Rytai/EAST SIR Sirvintai 24.76441 54.96027 13

Pietas/SOUTH PRI Prienai 24.41853 | 54.65235

Pietis/SOUTH SUv Suvalkija 23.04221 | 54.7094 4

Pietas/SOUTH VAR Varena 2490751 | 54.25892 13

Pietas/SOUTH VEI Veisejai 23.70647 | 54.07946 3

Vakarai/WEST RAM Rambynas 22.12061 | 55.10267 2

Vakarai/WEST SIL Silale 22.03343 | 55.43522 9

Vakarai/WEST VID Vidukle 22.81009 | 55.31963 3

Vakarai/WEST ZEM Zemaitija 22.53678 | 55.91001 6

Sunys hibridizacijos tyrimui | Lietuva - - - 18

Viso 117

DNR analizés

Vilko mésa DNR tyrimui buvo paimta i§ sumedziotu vilky (apie 100 mg mésos). Mésa

patalpinta ;| Ependorf mégintuvélius. Kiekvienam vilkui suteiktas unikalus kodas. Mésa DNR tyrimui



paimta 2019 mety pavasarj. Sumedzioty vilky buvo 99 vnt. ir analizés palyginimui buvo pridéta 18
Suny. I$ viso pavyzdziy buvo 117.

DNR tyrimai atlikti Vytauto DidZiojo universitete Zemés iikio akademijoje misko medziy
genetikos laboratorijoje. DNR tyrimams i$skirta i§ vilko mésos naudojant modifikuotus ATMAB
(Dumolin et al, 1995) DNR isskyrimo metodg. Modifikuotas ATMAB DNR i$skyrimo metodas i$
vilko mésos (Dumolin et al, 1995). Isskirtos DNR koncentracija nustatyta nanofotometru, 260 nm

bangos ilgyje.
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2.1.1 pav. Canine Genotypes Panel 1.1 aleliy pasiskirstymas pagal kontrolinj rinkinio pavyzdj

Naudojome mikrosatelity branduolio DNR Zzymeny sistemg, kuri yra viena efektyviausiy
populiacijy genetinés jvairoveés, inbrydingo rizikos ir hibridizacijos tyrimuose, efektyviai naudojama
ir nepakei¢iama DNR Zymeny sistema Zmoniy ir galvijy tévystés ar nusikaltéliy individualaus
atpazinimo testuose (Thermo Scinetific). Tyrimui imtas patikimas ir daugelyje kity studijy naudotas
18 autosominiy lokusy rinkinys Canine Genotypes Panel 1.1 (Thermo Scientific), kurj sudaro 18
autosominiy mikrosatelity lokusy: AHTk211, CXX279, REN169018, INUO055, REN54P11;
INRA21, AHT137; REN169D01, AHTh260; AHTk253; INUO0O5; INUO030, FH2848, AHT121,
FH2054, REN162C04, AHTh171, REN247M23. Auksciausio tikslumo tévystés tyrimuose lokusy

skai¢ius svyruoja nuo 15 iki 19. Sis rinkinys naudotas daugelyje tyrimy siekiant istirti $uny ir vilky



hibridizacijos intensyvuma (pvz. Randi et al. 2014, Hulva et al. 2017, Godinho et al. 2011). Rinkinio
lokusai ir reagentai parinkti taip, kad nebiity mikrosatelity fragmenty stuteringo ir +A problemy
aleliy PGR amplifikacijos metu, kas Zzenkliai sumazina klaidy tikimybe aleliy kapiliarinés
elektroforezés vertinimo metu (Canine Genotypes Panel 1.1, Thermo Fisher). Miisy tyrimui naudoti
lokusai yra skirtingose chromosomose, taip iSvengiame rezultaty nuokrypio dél lokusy sasajy

sankabos grupése.

PGR pagausinimo reakcija buvo vykdoma 22 pl miSinyje sudarytame i§ komponenty: Canine
Genotypes Master Mix 10 pL, Canine Genotypes Panel 1.1 Primer Mix 10 pL, 50 ng DNR matrica.
Pavyzdziai amplifikuoti termocikleryje Pene Amp PCR System 9700 Applied Biosystems. DNR
PGR fragmenty pagausinimo sglygos: pirminé denatiiracija 98 °C temperatiiroje — 3 min.,
denatiiracija 98 °C temperatiiroje — 15 sek., 30 ciklai, pradmeny prisijungimas 60 °C temperatiiroje
1,15 min., DNR sinteze 72 °C temperatiiroje po 30 s. ir galutiné DNR sinteze 72 °C temperatiiroje po
5 min. inkubacija 4 °C temperattiroje.

PGR produktai buvo analizuoti kapiliarinés elektroforezés metodu genetiniu analizatoriumi
Applied Biosystems ABI 310. Naudotas standartas GeneScan 500 LIZ. Aleliai jvertinti GeneMapper
4.0 programa (Applied Biosystems). Aleliai nustatyti vizualiai pagal Canine Panel 1.1 rinkinio

instrukcijas.
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2.1.2 pav. Sumedzioty vilky suskirstymas j geografines populiacijas (pavadinimai nurodyti trijy

didziyjy raidziy trupiniais kaip lent. 2.1.1.) pagal tikétinas intensyvesnio bendro poravimosi zonas

10



38 1
O 12 2:;;2 3469
mn BIR o 05
ZEM : ohe
: 46
37 Teldiai Siauliai 477 X
L4 o)
Pan eve®as 35
20 9
- 41 Q ® (@]
Klaipeda - =] S KUP 11%1
3830401 o <] o
Y 1 93 Utena 97
SIL S, ™D e @ s o
ot 235 L IE / A MOL @ o
Taurage.% 9t o
D%?Q 51 34$| R 61 o5
53
RAM 16 75773, _56
A Kaunas © g, 62
15 63
A4 76
4 5859
Suv PRIA e Vilnius®
Marijamp ol & A 8o
17 85 AS57
A Al)’tus78 78A8‘\/AR Aas
8 A )
185 n A
VEI &

2.1.3 pav. Vilky individy naudoty DNR tyrimui sumedziojimo vietos 2018-2019 m. Sumedziojimo
vietos pazymétos simboliu, kuris rodo jy suskirstyma j geografines populiacijas pagal tikétinas
intensyvesnio bendro poravimosi zonas. Kodai Zymi individy kodus naudotus Siame tyrime ir
ataskaitoje. Populiacijy pavadinimai nurodyti trijy didZiyjy raidziy trupiniais kaip lent. 2.1.1.

Lokusy aleliy genotipavimo klaidy tikimybé buvo patikrinta programa Micro-checker (Van
Oosterhout et al. 2004): aleliy motyvy atitikimas, aleliy iSkritimas, nuliniai aleliai (neamplifikuoti

aleliai dél mutacijy SSR lokusy pradmeny prisijungimo vietose ar aleliy nustatymo netikslumy).

11



2.1.2 lent. DNR tyrimui naudoty 18 mikrosatelity lokusy charakteristika. Lokuso kodas pagal Canine
Panel 1.1. SSR mot. yra kartotiniy seky motyvas baziy poromis. Na- bendras aleliy skai¢ius lokuse
(suma), Ne- efektyvus aleliy skaicius, uHo- stebimas heterozigotiSkumas, He — lauktinas
heterozigotiSkumas (pakoreguotas pagal nevienodg imtj), Fis yra inbrydingo koeficientas. Dest yra
diferenciacijos indeksas ir jo reikSmingumas (P Dest), rodantys skirtumy tarp vilky ir hibridy Suny
reik§mingumg. Na freq>0.1 rodo ar nuliniy aleliy daznis lokuse virsijo 0.2 pagal Micro-checker
rezultatus. Individy skaiCius generaves Siuos rodiklius yra 105. Lokusai yra skirtingose
chromosomose.

Lokusas SSR Aleliu intervalas | Na Ho |uHe |Fis Desto-w) | Poest na
mot. bp |(daZniausias FSTAT freq.
alelis), bp >0.2
AHTKk211 2 71-93 (87) 12 0.70 |10.74 |0.025 |o.54 0.001 no
CXX279 2 111-127 (117) 9 0.63 |0.84 |0.211 |0.59 0.001 no
REN169018 2 145-171 (163) 12 0.74 |0.86 |0.108 |0p.33 0.001 no
INUO55 2 187-207 (199) 7 0.62 |0.67 |0.091 0.14 0.004 no
REN54P11 2 225-241 (235) 8 0.51 |0.78 |0.384 |0.07 0.094 no
INRA21 2 72-102 (96) 12 0.87 10.82 [-0.069 |_0.02 0.611 yes
AHT137 2 124-150 (144) 12 0.45 |0.75 |0.482 |0.56 0.001 no
REN169D01 2 196-218 (204) 10 0.38 |0.73 [0.583 0.58 0.001 no
AHTh260 2 232-260 (242) 14 0.54 (0.82 10.390 |0.27 0.003 no
AHTK253 2 279-299 (285) 11 0.46 |0.84 10.480 |0.42 0.001 no
INUO0O5 2 100-132 (124) 11 0.43 |0.74 |0.538 0.36 0.001 no
INUO030 2 131-155 (141) 9 0.41 |0.71 ]0.480 0.34 0.001 no
FH2848 2 220-250 (234) 15 0.23 |0.69 |(0.777 0.88 0.001 no
AH121 2 64-114 (102) 21 0.89 |0.89 [0.000 0.40 0.001 no
FH2054 4 139-179 (155) 11 0.83 |0.82 |-0.024 (o054 0.001 no
REN162C04 2 188-210 (204) 11 0.50 |0.79 |0.654 |0.59 0.001 no
AHTh171 2 215-249 (227) 14 0.44 |0.75 |0.416 |o.55 0.001 no
REN247M23 |2 261-283 (273) 11 0.29 |0.70 |0.583 |0.30 0.001 no

Genetinés jvairoveés tyrimas

Apskaiciuoti tokie genetinés jvairovés rodikliai:

(a) alelinés jvairovés rodikliai: Na — skirtingy aleliy skai¢ius, Nea- efektyvus aleliy skaicius (jei Ne

zenkliai mazesnis nei Na aleliy dazniai populiacijoje néra vienodi, t.y. dominuoja keli dazni aleliai)
ir Nar — rety aleliy (daznis visoje imtyje <5 proc.) skaiCius (programa GeneAlex, Peakall and
Smouse 2012) ir Ar - rarifikuotas alelinis turtingumas, leidziantis objektyviai palyginti skirtingy
imciy genetiniy vienety aleline jvairove, apskaiciuotas programa FSTAT V 2.9.3.2 (Goudet 1995),

kaip rarifikacijos pagrindas imtas maZiausios imties populiacija ir vidutinés imties populiacija:

Nea = 1 / (Sum pi*2), kur pi*2 yra i-tojo aleliy daznis populiacijoje pakeltas kvadratu, Sum yra

suma.
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(b) Giminingy tévy poravimosi ar genetinio dreifo poveikio rezultatas — stebimas heterozigotiSkumas

(Ho) (rodantis identiskus alelius individo lokuso motininéje ir tévingje chromosomoje):
HO = Nhetero / N, Kur Npetero heterozigotiniy lokusy skai¢ius, N — bendras lokusy skai¢ius

(c) He — lauktinas heterozigotiSkumas (pakoreguotas pagal nevienodg imtj), rodantis lokuso aleliniy
dazniy vienoduma populiacijoje, t.y ar néra reik§mingo vieno ar keliy aleliy dominavimo lokuse

(aleliy dominavimas veda prie inbrydingo palikuoniy kartoje):

He = (2N / (2N-1)) * (1 - Sum pi"2), kur pi*2 yra i-tojo aleliy daznis populiacijoje pakeltas kvadratu,

Sum yra suma.

(d) Fis- inbrydingo koeficientas (pagal Wright fiksacijos indeksa Fis), rodantis laukting
homozigotiSkumo pertekliy individo viduje lyginant su visa populiacija palikuoniy kartoje dél
giminingy tévy poravimosi (FSTAT programa). Kinta nuo -1 iki +1, kur neigiamos reikSmes rodo
heterozigoty (didesnés jvairoves individy) pertekliy palikuonyse pagrinde dél atsitiktinio poravimosi

genetiSkai jvairioje populiacijoje, teigiamos — homozigoty pertekliy palikuonyse dél inbrydingo:
Fis= (He-Ho)/He, kur He ir Ho yra mutlilokusiniai He ir Ho vidurkiai.

(e) Programa MIGRATE_N ver. 3.6.11 (Beerli 2006) paskaiCiuotas efektyvus populiacijos dydis
(Ne) tai yra idealios populiacijos dydis kuris turéty ta pat] genetinés jvairovés paradimo dél
inbrydingo lygj per generacija kaip tiriamosios populiacijos. Ideali populiacija tai tokia populiacija,
kurioje (a) lytiSkai aktyviy negiminingy vienas kitam ir neturin¢iy inbrydingo patiny ir pateliy
skaiCius yra lygus, (b) poravimasis yra atsitiktinis ir visi lytiSkai brandis populiacijos nariai veda
palikuonis, (c¢) néra lytinés asimetrijos, (d) besiporuojanciy individy skaiCius iSlieka pastovus karty
kaitoje. Ne leidzia prognozuoti genetinés jvairoves erozijos greitj populiacijoje. Tikrovéje visos Sios
salygos yra retai iSpildomos. Ne zemutine riba vilky populiacijoje gali biti laikoma 50 (Hedrick and
Fredrickson, 2008; Wayne, Hedrick, 2010). COLONY Ne nustatymui naudoja maziau nuo
populiacijos amziaus struktiiros priklausomg Ne nustatymo algoritmg, kuris pagristas siby pory
tikimybés indekso metodu (Wang 2009). 95 proc. Ne konfidencijos intervalas apskaiciuotas

daugkartinio éminiy atrankos (boostrapping) metodu.

Programa Migrate N naudoja koalescentine teorija pargysta Bajeso maksimalios tikimybés
algoritmag, kuris rekonstruoja téviniy karty genotipus pagal specialiai sukurta mikrosatelity
duomenims Brauno judéjimo paremta lokusy mutacijos modelj (atitinka IAM lokusy evoliucijos
modelj). Programa paskaicCiuoja Theta populiacijos indeksa kuris naudojamas apskaiciuoti Ne

diploidiniy individy autosominiams lokusams pagal §ig formule:
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Ne= Theta / (4*107%), kur 10” mikrosatelity mutacijos daznis yra per generacija.

(f) vilko populiacijos butelio kaklelio efekto praeityje testavimas pagal laukting aleliy dazniy
pasiskirstyma kiekviename lokuse populiacijai esant mutacijy — dreifo pusiausvyroje programa
BOTTLENECK 1.2.02 (Cornuet, Luikart 1999); skai¢iavimas remiasi tuo, kad efektyvy populiacijos
dydzio sumazéjimag patyre populiacijos vienu metu praranda alelius ir kartu mazéjant lauktinam
heterozigotiSkumui (aleliy dazniy vienodumui, , t.y. Nei genetinés jvairovés indeksui, toliau esaHe).
Taciau lauktinas heterozigotiSkumas maz¢ja léCiau nei aleliné jvairové, todél esamas populiacijos
lauktinas heterozigotiSkumas (aleliy dazniy vienodumas, t.y. Nei genetinés jvairoves indeksas) biina
didesnis nei tikétinas lauktinas heterozigotiSkumas populiacijai esant mutacijy — dreifo pusiausvyroje
(toliau tikHe). Tam, kad statistiSkai patvirtinti ar populiacijoje yra reikSmingas lokusy skaicius su
esaHe pertekliumi programa atlieka tris testus: standartizuoty skirtumy SIGN testg (Cornuet, Luikart
1996), Wilcoxon rangy testa (Luikart et al., 1997a) ir aleliy modulio poky¢io L formos pasiskirstymo
testg (Luikart et al, 1997b). Lyginant su Kkitais testais, aleliy modulio poky¢io indikatoriaus testas
rodo tik neseng butelio kalelio efekta ir remiasi désningumu, kad butelio kalelio efekto neturéjusios
populiacijos esancios mutacijy-dreifo pusiausvyroje turi didelius zemo daznio aleliy kiekius. Testas
suskirsto alelius j 10 daznio klasiy ir statistiS8kai testuoja ar dazniai pasiskirsto pagal normalig L
formos dispersija, kuriai badingas mazy dazniy aleliy dominavimas. Pagal koalescencijos procesu
parmeta modeliavimo remiantis trimis skirtingais SSR aleliy matavimo (evoliucijos) modeliais
(IAM, TPM, SMM) algoritmg programa Bottleneck sudaro tikéting n dydzio populiacijoje rasty
aleliy daZniy pasiskirstymg Siai populiacijai esant mutacijy — dreifo pusiausvyroje. Toliau pagal

minétus statistinius metodus apskai€iuojama ar yra reikSmingas esaHe nukrypimas nuo tikHe.
(g) migranty skaiCius tarp regiony per generacija:
Nm = [(1/Fst) - 1]/ 4, kur Fst yra regiono fiksacijos indeksas lygintas su visa imtimi.

Genetinés diferenciacijos tyrimas

Genetinés diferenciacijos (skirtumy) reik§mingumas tarp geografiniy populiacijy ir regiony
Lietuvoje buvo nustatytas pagal: (a) genetinés diferenciacijos indeksus, kurie skai¢iuoti pagal aleliy
dazniy skirtumus tarp genetiniy vienety (Dest, Fst) ir (b) AMOVA analizé pagal genetinius atstumus
tarp genetiniy vienety (regiony, populiacijy, individy,) programomis FSTAT ir GeneAlex.

Genetinés strukturos tyrimas

Tradiciné neutraliy lokusy tokiy kai mikrosatelitai UPGMA klasterin¢ analiz¢ atlikta pagal

Nei (1983) genetinius atstumus tarp populiacijy, pakoreguotus pagal nevienodas populiacijy imtis
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programa POPTREE?2, klasteriy reikSmingumas testuotas 10° iteracijy tarp lokusy (atsitiktiniai
imama 15 lokusy ir apskaic¢iuojama atstumy tarp populiacijy matrica, procesas kartojamas 10° karty
gaunat 10° atstumy matricy, nustatoma hierarchiné struktiira, kuri gauta dazniausiai ir kiekvienai
klasterinés dendrogramos Sakai apskai¢iuojamas procentas iteracijy davusiy §ig hierarching struktiira,

boostraps).

Tikslesniam genetinés struktiiros nustatymui naudojome neparametrinj Bajeso klasterinés
analizés metodg pagal Markovo grandiniy iteracijas. Bajeso klasteriné analizé pagal STRUCTURE
ver. 2.2.3 (Pritchard et al. 2000) programos algoritmus suskirsto vilky individus (99 vnt. be Suny ir
hibridy) j grupes, kuriy skaic¢ius K uzduodamas programai (pvz. 5 grupes), apskai¢iuojant tikimybes
kiekvienam individui priklausyti vienai i§ K grupiy pagal jo DNR lokusy aleliy daznius. Bajeso
algoritmas skirsto individus j grupes pagal jy genetinj panaSumg iteratyviu (kartotiniu) metodu pagal
Markovo grandiniy iteracijos algoritma ir Monte Carlo atsitiktiniy pavyzdziy émimo algoritmg (vad.
MCMC algoritmu). Pradzioje algoritmas priskiria individus j uzduota grupiy skaiciy (K, pvz. K=3)
atsitiktinai, po to nustato genetiniy varianty daznius grupése ir perskirsto juos i§ naujo j K grupes
tadiau jau pagal jy genetinj panasuma. Sis pradinis perskirstymo ir priskyrimo analizés etapas
vadinamas burn in periodu, kurio paskirtis yra sudaryti K grupiy genetinj identiteta (stat. vad.
posterior pasiskirstyma) tolesniam individy skirstymui. Toliau pradedamas MCMC iteracijy
procesas ir kartojamas apie 100 000 iteracijy, kol pasiekiamas individy pasiskirstymo j K grupes
pastovumas (konvergacija) ir pagal priskyrimo tam tikrai grupei skaiCiy apskai¢iuojama tikimybé
individo priklausymui $iai grupei. Tai viena tiksliausiy placiausiai naudojamy DNR duomeny
klasterinés analizés metodiky (Liliana Porras-Hurtado et al., 2013). Miisy tyrime mes naudojome
100 000 MCMC iteracijy ir 100 000 Zingsniy ilgio burn-in perioda tikslu suskirstyti vilky populiacija
1 K nuo 1 iki 10 grupiy, po 10 pakartojimy kiekvienai grupei. Analizes atlikome pagal giminingy
aleliy dazniy ir admiksijos algoritmus, be loc prior funkcijos. Labiausiai tikétinas genetiniy grupiy K
skai¢ius nuo 2 iki 10 Lietuvos populiacijoje buvo nustatytas statistiSkai pagal programos
STRUCTURE_HARVESTER (Earl, Von Holdt 2012) apskai¢iuotg deltaK kriterijy ir individy
priskyrimo tikimybiy paklaidy maZzéjima, bei priskyrimo patikimumo indeksa (skaiCius individy su

0,5 ir > priskyrimo tam tikram grupei K tikimybe).

Sibuy rySiy nustatymas

Sia analize pagal DNR duomenis sickéme nustatyti sibus ir pusiau sibus individus
rekonstruoti jy tévy genotipus pagal programos COLONY V2.0.5.3 (Jones, Wang 2010) Bajeso

maksimalios tikimybés algoritmus, kurie rekonstruoja duotos populiacijos individy tévinius
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genotipus ir priskiria jiems palikuonius kaip pusiau sibus (poligamijos modelis) ar pilnus sibus

(monogamijos modelis). Mes naudojome abiejy ly¢iy monogamijos modelj.

Hibridizacija su Sunimis

Sios analizés tikslas buvo nustatyti genetinius panasumus tarp 2018-2019 mety medziokeés
sezono metu sumedzioty vilky ir specialiai Siam tyrimui atrinkty 18 referenciniy Suns individy (2.1.1
lent.) pagal DNR zymenis 17 mikrosatelity lokusy ir apskaiciuojant hibridizacijos tikimybés
kiekvienam vilko individui bei nustatyti Salies regionus, kur Sios tikimybés yra santykinai didesnis.
Tikimybiy apskai¢iavimui naudojome Bajeso klastering analiz¢ pagal STRUCTURE ver. 2.2.3
(Pritchard et al. 2000) programa. Tai vienas i§ patikimiausiy ir placiausiai naudojamy vilky — Suny
hibridizacijai istirti Zymeny sistemy ir statistinés analizines metody, naudoty Ispanijoje , Italijoje ir
centrinéje Europoje (Godinho et al. 2011, Hulva et al. 2017, Randi et al. 2014). Buvo analizuoti 117
individy: 99 vilkai ir 18 Suny. Kaip apraSyta auksciau 10° MCMC iteracijy metodu naudojant 10°
burn in perioda populiacija buvo suskirstyta j 2 grupes: vilky ir Suny bei kiekvienam i§ 117 individui
apskaiciuota tikimybé priklausymo Siose 2-jose grupése. Kuo didesné vilko individui tikimybé
priklausyti Suny genetinei grupei, tuo stipresné jo protéviy poravimosi su Sunimis tikimybe. Jei
tikimybé¢ virSija 50 proc. tikétinas poravimasis tévy ar senelio kartose. Jei maZesnei nei 50 proc.

hibridizacija vyko anksciau nei seneliy kartoje.

2.2. Amziaus tyrimas

Pagal danty kaita galima nustatyti tik jauno gyviino amziy. Gyviino amziy pagal danty nudi-
limg galima nusakyti tik apytikriai. Danty dilimo intensyvumas susijes su skirtinga gyviiny gyvena-
maja aplinka, skirtinga mityba, mechaniniais pazeidimais, ligomis, genetika ir danties mineraline
sudétimi. Visi Sie veiksniai jtakoja nevienoda danties dilimg gyvenimo bégyje. Norint tiksliai nusa-
kyti amziy, tenka pasitelkti kitus, amziy nustatyti padedancius, pozymius.

Danties Saknis yra padengta plonu cementito sluoksniu, kuris padeda laikyti Zandikaulyje
jtvirtinta dantj. Mechaninis (intensyvaus kramtymo metu) ir temperatirinis (Siltasis/Saltasis mety
laikas) stresas formuoja skirtingo tankumo ir mineralizacijos cementito sluoksnj. Sie metiniai cemen-
tito sutankéjimai sudaro ,,metinius* Ziedus aplink danties Saknj.

Vytauto DidZiojo universiteto, Zemés iikio akademijos Medzioklétyros laboratorijoje atlie-
kami laukiniy gyviiny danty histologiniai tyrimai amziui nustatyti. Diskinio mikrotomo pagalba at-
liekami tiksliis pjuviai. Tinkamoje vietoje atpjaunamas plonas danties Saknies sluoksnis. Véliau, tin-

kamai paruoSus bandinj ir jj mikroskopuojant apZzitirimas cementito sluoksnis. Suskai¢iuojami ma-
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tomi sutankéjimo Ziedai ir jvertinamas amzius (2.2.1 pav.). Vilky atveju prie matomy metiniy rieviy

skaiCiaus pridedama dar viena rievé (vieni metai), nes pirmajg gyvenimo zZiema rieveé nesusidaro.

2.2.1 pav. Metinés rieves danties cementito sluoksnyje (aStuoniy mety amziaus vilko danties

pjuvio vaizdas per mikroskopa)

2.3. Reprodukcijos tyrimas

Reprodukcijos tyrimams buvo atveriamos sumedzioty vilky pateliy gimdos. Tose gimdos
vietose, prie kuriy paskutinio néStumo metu buvo prisitvirting embrionai, iSlieka tamsesnés démes
(Strand et al., 1995; Kojola, 2005; Santicchia et al., 2105). Suskaiciavus tamsias démes, nustatomas

augusiy embriony skaicius patelés paskutinio néstumo metu.
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3. Rezultatai ir jy aptarimas

Atlikty darby apimtys

Vadovaujantis Lietuvos Respublikos aplinkos ministro 2018 m. spalio 19 d. jsakymo Nr. D1-
897 ,,Dél vilky sumedziojimo per 2018-2019 mety medzioklés sezong limito patvirtinimo* pakeiti-
mu Nr. D1-11, rajonuojant Lietuvos teritorijg skirtas 105 vilky sumedZziojimo limitas. 2018-2019
mety vilky medZzioklés sezono metu buvo sumedzioti 102 vilkai, o 2019 m. balandzio 10 d. dar buvo
aptiktas zuves vilkas magistraliniame kelyje Al.

Méginiy surinkimas. Vadovaujantis Medzioklés Lietuvos Respublikos teritorijoje taisykliy
9 priedo nurodymais bei pirkimo-pardavimo sutartimi Nr. F4-2018-218, buvo susisiekta bei atvykta
pas Kiekvieng vilkg sumedZiojusj medziotoja. Tokiu biidu buvo surinkta 100 sumedzioty vilky rau-
mens pavyzdziai, 101 sumedzioty vilky apatinis iltinis dantis bei 31 sumedzioty vilky pateliy gimda

(lentelé 3.1).

Lentele 3.1. Sumedzioty vilky méginiy surinkimo ir sugrgzinimo rezultatai

Maksimali pa- Paimty méginiy skaicius Sugrazinty méginiy skaicius
Paimti méginiai slaugy apimtis, dalis nuo visy .
vnt. vnt sumedzioty, % vnt &
Raumens gabalélis 103 100 97,1 - -
[ltinis dantis 103 101 98,1 101 100
Gimda 38 31 (36) 81,6 (94,7) - -

8 medZiotojai dél jvairiy priezas¢iy pateiké ne visus tyrimams reikalingus sumedZzioto vilko
meéginius. Viso nepateikta 3 raumens meginiai, 2 iltiniai dantys ir 7 pateliy gimdos. IS septyniy nepa-
teikty gimdy penkiy pateliy amzius buvo nepilni metai, vadinasi jos dar nebuvo dalyvavusios rujoje.

Taigi realiai prarasta informacija tik i$ dviejy pateliy (lentelé 3.2).
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Lentelé 3.2. Kiekvieno sumedZioto vilko méginiy pateikimas (4 — patinas, @ — patelé, 1 — méginys pateiktas, n — méginys nepateiktas, *

— vilkas rastas zuves po 2018-2019 m. sezono pabaigos)

Eil. . Sumedziojimo |  Medzioklés . e Gimdos atiti- L
NI Rajonas data ploto vienetas Lytis | Raumuo | lltis | Gimda klma}s reikala- Medziotojas Pastabos
vimams
1 | Anykséiy 10 20 Svédasai Q 1 1 1 tinkamas A.S.
2 | Anykitiy 10 20 Svédasai Q 1 1 1 dalinis M. T.
3 | Anyksciy 1111 Skiemonys Q 1 1 1 dalinis R. A.
4 | Anykséiy 0105 Skiemonys Q 1 1 1 dalinis T.G.
5 | Anyksciy 0106 Troskunai 3 1 1 nereikia R. A.
6 | Birzy 0112 Aluona 3 1 1 | nereikia Z.S.
7 | Birzy 0211 Biiginiai 3 1 1 | nereikia R. V.
8 | Birzy 02 18 Biiginiai 3 1 1 | nereikia E.S.
9 | Birzy 1129 Spalviskiai 3 1 1 | nereikia J.S. patelé
10 | Birzy 1112 Silai 3 1 1 nereikia M. S. yra klonas su vilku Eil. Nr. 39
11 | Birzy 10 28 Silai 3 1 1 | nereikia R.B.
12 | Birzy 1111 Silai Q 1 1 1 dalinis D. D.
13 | Elektrény 10 20 Kazokiskes a8 1 1 nereikia K. E.
14 | Ignalinos 1201 Mielagénai-1 Q 1 1 1 tinkamas A.B.
15 | Ignalinos | 1223 Zagariné 3 1 1 | nereikia G. .
16 | Ignalinos 1231 Didziagiris 3 1 1 nereikia J. B.
17 | Jonavos 1121 Zalvarnis 3 1 1 nereikia M. D.
18 | Jurbarko 1117 Vadzgirio Q 1 1 1 dalinis L. C.
19 | Jurbarko 1117 Vadzgirio d 1 1 nereikia L.C.
20 | Kaiiadoriy | 01 11 Svenéius 3 1 1 | nereikia G. K.
21 | KaiSiadoriy | 01 16 Zasliai 3 1 1 nereikia J. K.
22 | Kaisiadoriy | 11 06 Neris 3 1 1 | nereikia N. S.
23 | KaiSiadoriy | 1111 Svenéius d 1 1 nereikia R. J.
24 | KaiSiadoriy | 12 21 Neris 3 1 1 nereikia N. S.
25 | Kalvarijos | 0217 Tauras Q 1 1 1 tinkamas K. L.
26 | Keédainiy 1124 Sventybrastis Q 1 1 1 tinkamas AV.
27 | Kretingos | 1125 Lusis 3 1 1 | nereikia P. V.
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28 | Kupiskio 1025 Gojus 3 1 1 nereikia D.S.

29 | Kupiskio 10 28 Gojus 3 1 1 nereikia D.S.

30 | Kupiskio 11 06 Giria 3 1 1 nereikia J. M. patelé (jauniklé)

31 | Kupiskio 11 06 Vidugiriai Q 1 1 1 dalinis AS.

32 | Kupiskio | 1116 Vidugiriai 3 1 1 | nereikia AS.

33 | Kupiskio 1120 Navikai Q 1 1 1 dalinis G.S.

34 | Kupiskio 1201 Pivesa 3 1 1 nereikia G.R.

35 | Lazdijy 0115 Silelis 3 1 1 nereikia V.S,

36 | Lazdijy 0129 Paliepio d 1 1 nereikia S. V.

37 | Lazdijy 02 05 Bestraigiské Q 1 1 1 dalinis V. G.

38 | Pagégiy 10 20 Santaka 3 1 1 | nereikia A.C.

39 | Pagégiy 1201 Santaka 3 1 1 nereikia N. P. yra klonas su vilku Eil. Nr. 10

40 | Panevézio | 1103 MazZeniai 3 1 1 | nereikia K.Z.

41 | Panevézio | 1117 Friskiai 3 1 1 nereikia V. B.

42 | Panevézio | 1117 Girele 48 1 1 nereikia ALl

43 | Panevézio | 1124 Mazeniai 48 1 1 nereikia J. L.

44 | Plungés 1102 Draugysté Q 1 1 1 dalinis AK.

45 | Radviligkio | 11 03 Kir§inas 3 1 1 nereikia V. O.

46 | Rokiskio 0112 Pandélis Q 1 1 1 tinkamas P. B.

47 | Rokiskio 10 20 Juodupé a8 1 1 nereikia T.L.
patelé (klaidingai perdavé informacija
bendruoju numeriu; atvaziavus surinkti

48 | Rokiskio 1201 PMP 3 1 1 nereikia M. P. méginiy turéjo gimda; jauniklé)

49 | Rokiskio 12 03 Juodupé Q 1 1 1 dalinis A.M.

50 | Rokiskio 12 03 Juodupé Q 1 1 1 dalinis A.B.

51 | Rokiskio 12 03 Juodupé Q 1 1 1 dalinis T.A yra klonas su vilku Eil. Nr. 87

52 | Rokiskio 12 03 Juodupé 3 1 1 nereikia N. S.

53 | Rokiskio 02 27 Pandélis d 1 1 nereikia A.S. patelé (5 mety amZiaus)

54 | Rokiskio 02 27 Pandélis Q 1 1 1 tinkamas AS.

55 | Sakiy 1129 Pavingrupio Q 1 1 n J.S. 7 mén. amziaus

56 | Sakiy 11 30 I3dagai Q 1 1 1 dalinis V.S

57 | Sakiy 12 02 Pavingrupis Q 1 1 n J.S. 7 mén. amziaus

58 | Salgininky | 1015 Eisiskés Q 1 1 n E. B.
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59 | Salgininky | 1108 Merkys Q 1 1 1 tinkamas R. V.

60 | SalGininky | 12 12 Slanka 3 1 1 nereikia J. A

61 | Sal¢ininky | 03 25 Merkys Q 1 n 1 dalinis P.S. iklijuota

62 | Siauliy 10 26 PMP Q 1 1 1 tinkamas IL.R.

63 | Siauliy 10 26 PMP Q 1 1 1 dalinis J. V.

64 | Silales 0111 Jura 3 1 1 nereikia V. J.

65 | Silalés 1017 Gvaldai 3 1 1 | nereikia V. M.

66 | Silales 12 17 Medvégalis 3 1 1 nereikia G. L.

67 | Silalés 0113 Kvédarna Q 1 1 1 dalinis S.R.

68 | Silalés 0113 Kvédarna 3 1 1 nereikia T.S.

69 | Silalés 0119 Silalé 3 1 1 | nereikia P. K.

70 | Silales 0203 Kvédarna a 1 1 | nereikia R.S.

71 | Sirvinty 10 20 Ciobiskis 3 1 1 | nereikia L.B.

72 | Sirvinty 11 06 Kieliy 3 1 1 | nereikia H. A

73 | Sirvinty 12 01 Bagaslaviskis 3 1 1 | nereikia AV.

74 | Svenéioniy | 12 23 Meéra 3 1 1 | nereikia V. M.

75 | Tauragés 10 20 Pusynas 3 1 1 | nereikia D.B

76 | Tauragés 10 20 Dabrupiné 3 1 1 | nereikia V.S

77 | Tauragés 1213 Dabrupiné Q 1 n n E.J ypa¢ smarkiai nieZzuota
78 | Traky 1201 Aukstadvaris Q 1 1 n V. N 7 mén. amziaus
79 | Traky 1209 Onuskis Q n 1 n V. L. 7 mén. amziaus
80 | Traky 12 29 Onuskis Q n 1 n J.Z. 7 mén. amziaus
81 | Ukmergés | 0326 Vepriai Q 1 1 1 tinkamas A.D

82 | Utenos 0128 Senasis vilkas 3 1 1 | nereikia V. L.

83 | Utenos 09 29 Sungailiskis d 1 1 nereikia P.S.

84 | Utenos 10 03 Dvarsilis 3 n 1 nereikia E.G. sumedziotas pagal atskirg leidima
85 | Utenos 12 22 L. Lauciaus 3 1 1 | nereikia AS.

86 | Varénos 0116 Giraité a 1 1 nereikia J. K.

87 | Varénos 0116 Dubiciai 3 1 1 nereikia 0. A yra klonas su vilku Eil. Nr. 51
88 | Varénos 0116 Dubiciai 3 1 1 nereikia J.C.

89 | Varénos 0127 Verseka 3 1 1 | nereikia P.C.

90 | Varénos 0128 Verseka 3 1 1 | nereikia D.S
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91 | Varénos 02 02 Pir¢iupiai Q 1 1 1 dalinis R. G.
92 | Varénos 0213 Pir¢iupiai Q 1 1 1 dalinis AK.
93 | Varénos 1124 Briedis Q 1 1 1 dalinis S.D.
94 | Varénos 12 29 Merkiné 4 1 1 nereikia J.R.
95 | Vilniaus 0105 Paberzé 3 1 1 nereikia S. K.
96 | Vilniaus 0116 Mickiinai Q 1 1 1 dalinis Z.S.
97 | Vilniaus 0125 Mickiinai Q 1 1 1 dalinis S. B.
98 | Vilniaus 10 20 AZuolas-2 Q 1 1 1 dalinis R.T.
99 | Vilniaus 1103 AZuolas-2 d 1 1 nereikia R. K.
100 | Vilniaus 12 05 AZuolas-2 d 1 1 nereikia T. V.
101 | Zarasy 0105 Kavoliai 3 1 1 | nereikia P. K.
102 | Zarasy. 0310 Antazaveés 3 1 1 nereikia T.G.
103 | Raseiniy* | 04 10 Papartis 3 1 1 nereikia L.Z rastas partrenktas autostradoje
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Méginiy grazinimas. Pagal taisykles, tyré¢jai, atsipjove tyrimams reikalingg iltinio
danties Saknies dalj, per numatytg laikg sugrazino medziotojams visus tyrimams paimtus ilti-
nius dantis. I$ viso tyrimams buvo paimtas 101 iltinis dantis bei po tyrimy grazintas 101 ilti-
nis dantis.

Méginiy atitikimas reikalavimams. Surinkti raumens gabaléliai ir gimdos turé¢jo bii-
ti laikomi Saldiklyje iki tyréjas atvaziuos paimti méginiy. Taigi visi Sie méginiai buvo perduo-
ti susaldyti, todél nebuvo galimybés i$ karto patikrinti jy biklés.

Laboratorijoje pradéjus vykdyti méginiy tyrimus, paaiskéjo, kad visi raumens gabalé-
liai buvo paimti ir saugoti tinkamai. Iltiniy danty Sakny nuopjovos tyrimams tinkamos. Tyri-
mams pateikta 31 vilky pateliy gimda, taciau laboratorijoje po méginiy atSildymo, pradéjus
analize, paaiskéjo, kad net 71% gimdy paimta neteisingai. Tokie atvejai antroje lenteléje pa-
zyméti jrasu ,,dalinis®, nes iSimta ne visa gimda. D¢l Sios priezasties gauta informacija duo-
meny analizei netinkama. Darome i§vada, kad medZiotojai yra nepasiruoSe atlikti tokia sude-
tinga procediirg. Tam reikalingi arba atskiri praktiniai mokymai (projekto vykdytojy sukurtos
ir internete patalpintos vaizdinés medziagos nepakanka), arba tai turi atlikti kvalifikuotas spe-
cialistas.

Méginiy perdavimo—priémimo paZymos (206 vnt.) pateiktos prieduose.

3.1 Vilky populiacijos genetinés jvairovés ir inbrydingo laipsnio geografinis

pasiskirstymas Lietuvoje

3.1.1 Mikrosatelitu lokusy charakteristika

Micro-checker testas parodé, kad 1-no i§ 18 lokusy nuliniy aleliy daznis vir$ijo 0.2,
kas gali iSkreipti inbrydingo ir stebimo heterozigotiSkumo vertes bei nuo jy priklausancius

indeksus (2.1.2 lent.). Tod¢l §j lokusa iSéméme 1§ genetiniy analiziy.

3.1.1 lent. Lokusy charakteristika. Na skirtingy aleliy skai¢ius, Ho ir He — stebimas ir
laukiamas heterozigotiskumas, Dest — diferenciacijos indeksai ir jy reikSmingumas (Ppest)
tarp vilky - Suny (Desyv s)) ir tarp regiony vilky poliucijoje (Destreg)). Paskutiniame stulpelyje
pateiktas FSTAT nukrypimo nuo HW pusiausviros testas pagal stebimy homozigoty
skaiciaus nukrypimg nuo lauktino HW pusiausvyros désnj visos imties lygmenyje (n =99
indv.). ReikSmingumas <0.05, rodo, kad nukrypimas nuo HW pusiausvyros yra reikSmingas.

Lokusas SSR |Aleliu Na [Ho |uHe |Desyv s) [Poest Destreg) |Ppest HW reikSm.
mot. |intervalas
bp |(dazniausias
alelis), bp

AHTk21 2 |71-93(87) 12 |0.7 |0.74 |0.54 0.001 |-0.01 |0.620 |0.42
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CXX279 2 |111-127 (117) |9 0.63 |0.84 |0.59 |0.001 |0.08 [0.048 |0.001
REN169 2 |145-171(163) |12 |0.74 |0.86 |0.33 |0.001 |0.13 |0.010 |0.002
INU055 2 |187-207 (199) |7 0.62 |0.67 |0.14 |0.004 |-0.03 [0.946 |0.124
REN54P 2 |225-241 (235) |8 0.51 |0.78 |0.07 |0.094 |0.01 [0.375 |0.001
AHT137 2 |124-150 (144) |12 |0.45 |0.75 |0.56 |0.001 |0.09 |0.030 |0.001
REN169 2 |196-218 (204) |10 |0.38 |0.73 |0.58 |0.001 |-0.04 |0.886 [0.001
AHTh26 2 |232-260(242) |14 |0.54 |0.82 |0.27 |0.003 |0.11 |0.030 |0.001
AHTk25 2 |279-299 (285) |11 |0.46 |0.84 |0.42 |0.001 |0.07 |0.116 |0.001
INU005 2 |100-132 (124) |11 |0.43 |0.74 |0.36 |0.001 |-0.01 |0.546 |0.001
INUO030 2 |131-155(141) |9 0.41 |0.71 |0.34 |0.001 |0.12 [0.005 |0.001
FH2848 2 |220-250(234) |15 |0.23 |0.69 |0.88 |0.001 |0.03 |0.133 |0.001
AH121 2 |64-114 (102) |21 |0.89 |0.89 |0.40 |0.001 |0.16 |0.006 |0.368
FH2054 4 |139-179 (155) |11 |0.83 [0.82 |0.54 |0.001 |[0.04 |0.128 |0.706
REN162 2 |188-210(204) |11 0.5 |0.79 |0.59 |0.001 |-0.04 |0.874 |0.001
AHTh17 2 |215-249 (227) |14 |0.44 |0.75 |0.55 |0.001 |0.00 |0.413 |0.001
REN247 2 |261-283(273) |11 |0.29 |0.7 |0.30 |0.001 |0.11 |0.001 |0.001
Bendras 0.42 0.001 |0.04 0.001

Misy tyrime visi 17 lokusy buvo palyginti auks$to polimorfiskumo nuo 7 iki 21
skirtingy aleliy lokuse, viso 2018-2019 mety sezone sumedzioty 99 vilky imties 17-koje
genominiy autosominiy rasti net 210 skirtingy aleliy, tai aukSto polimorfizmo medziaga jy
genetings jvairoves, struktiiros, tévystés ir hibridizacijos tyrimui (Randi et al 2014).

Nustatéme reikSmingus nukrypimus nuo HW pusiausviros daugumoje lokusy visos
imties lygmenyje (vilky pop. n=99, 3.1.1 lent.). Paprastai santykinai dideliy im¢iy duomeny
masyvuose reikSmingi HW nukrypimai biina dél natiiralios atrankos poveikio lokuso
sankibos grupéje (ar genominio lokuso atsitiktiné sgsaja su funkciniais genais ang. genomic
hitchiking), neatsitiktinio poravimosi dél genetinio dreifo ar inbrydingo mazose populiacijoje
ir nuliniy aleliy (vieno i§ homologiniy aleliy amplifikacijos nebuvimas dél mutacijy ar aleliy
vertinimo netikslumy). Misy atveju tai gali biiti santykinai aukstesnio inbrydingo (Fisgg =

0.36) ir nuliniy aleliy kompleksinio poveikio rezultatas.

3.1.2 Genetiné jvairove ir inbrydingas

Pradésime nuo vieno i§ svarbiausiy populiacijos genetinés jvairovés rodikliy —
efektyvaus populiacijos dydzio (Ne). Sis rodiklis parodo, koks yra duotos populiacijos
genetinés jvairoveés atitikmuo idealiai genetinés jvairovés poZiliriu populiacijai, kuri
suprantama, kaip atsitiktinés kryzmakaitos populiacija, kur ly¢iy santykis lygus, kartos

nepersidengia, visi individai veda po lygy skai¢iy palikuoniy, yra be inbrydingo, negiminingi
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vienas kitam ir populiacijos dydis yra pastovus (Waples 2005). Kitaip tariant Ne parodo,
kokio dydzio ideali populiacija (supaprastintai negiminingy ir be inbrydingo individy
skaiCius) prarasty geneting jvairove tokiu paciu greiciu kaip tiriamoji populiacija. Mazo Ne
dydzio populiacijai gresia genetinés jvairovés erozija dél genetinio dreifo, adaptacinio

potencialo mazéjimas ir inbrydingo depresija.

3.1.2 lent. Genetiniy jvairovés rodikliy palyginimas tarp regiony. n- imties dydis, Rare5% —
rety aleliy, kuriy daznis visoje populiacijoje < nei 5 proc., procentas, Rare%/indv — rety aleliy
skaiCius tenkantis vienam individui, Ar(20)sum - rarifikuoto alelinio turtingumo
multilokusiné suma, esant rarifikacijos bazei 20 individy (maziausios imties Vakary regiono
imties dydis), Ar(20)vid — rarifikuoto alelinio turtingumo multilokusinis vidurkis, Kiti
rodikliai aprasyti Medziaga ir metodai skyriuje.

Reg. n [Na |[Ne |Ho |uHe |Fis gstary |Rare5%|Rare%l/indv|Ar(20)sum|Ar(20)vid
S.rytai |34 (9.0 (4.4 [0.53 [0.76 [0.30 129 3.8 111.4 7.4

Rytai |22 |7.8 |4.6 [0.49 |0.78 |0.36 92 4.2 107.8 7.2
Pietas |23 |7.4 |39 |0.52 |0.73 |0.28 82 3.6 101.7 6.8
Vakarai (20 [7.1 (3.7 |0.52 |0.72 |0.27 78 3.9 102.0 6.8

Viso 99 |7.8 |4.1 |0.52 |0.75 |0.30

Misy skai¢iavimai pagal Migrate N algoritma parodé, kad Nd 99 vnt. imties Ne
dydis yra 24 individai. Paprastai lyginamas demografinis (imties) poliucijos dydis Nd su Ne,
apskaiciuojant jy santykj (Ne/Nd). Miisy atveju Sis rodiklis bty 0.25. Migrate N algoritmas
yra vienas tiksliausiy Ne skaiiavimuose, maziau priklausomas nuo teisingam Ne
skai¢iavimui butiny iSankstiniy salygy i$pildymo duotojoje imtyje, pvz. nelygaus lyciy
santykio, tévy ir vaiky buvimui imtyje, lokusy nukrypimui nuo HW pusiausviros (Beerli
2009). Natiralios populiacijos daznai netenkina idealios populiacijos salygy, todél Ne
paprastai biina mazesnis ne Nd, klausimas yra, kiek maZesnis. (Palstra, Ruzzante 2008).
Pagal kritiné Ne/Nd riba yra 0.2, esant Zemesnei ribai gresia iSnykimas (Frankham 1995).
Siektinas optimumalus Ne/Nd optimumas biity apie 0.5 (Mace, Lande 1991), kai néra
tiesioginio pavojaus populiacijos genetinés jvairovés erozijai dél dreifo ar inbrydingo
(Palstra, Ruzzante 2008). Pavyzdziui Suomijoje Ne/Nd rodiklis pagal 2009 m. duomenys
vir§ija 0.5 (Jansson 2013). Taigi priimant, kad efektyvus poliucijos dydis (Ne) yra 25 ir
Ne/Nd santykis yra 0.25, aiSkiai matyti, kad Lietuvos populiacija dar nepasieké savo
genetinio optimumo.

Zemo Ne rezultatus patvirtina ir gana aukstas homozigoty skai¢ius (i§ tevy paveldétas
aleliy gimingumas) Ho = 0.52, t.y. 52 proc. lokusy buvo homozigotiniai. Bendra inbrydingo

koeficiento reikSmé visoje 2018—-2019 m. sezone sumedzioty vilky Lietuvos populiacijoje (99
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vilkai) sieké 0.30 ir vyravo tarp regiony nuo 0.27 vakary regione iki 0.36 ryty regione (3.1.2
lent.). Tai palyginti auksti vilko populiacijai inbrydingo rodikliai, rodantys problemas
populiacijos istorijoje. Pagal Sig Fis= 0.30 rodiklio reikSme, apie 30 proc. sekancios kartos
palikuoniy biity homozigotiniai. Pagal FSTAT testus, visy regiony ir bendra Lietuvai Fis
reikSmé reikSmingai skyrési nuo nulio, kas rodo reikSminga homozigoty pertekliy visuose
Lietuvos regionuose. Kadangi lauktino heterozigotiSkumo (He) reik§més yra normos ribose
(3.1.2 lent.), aukstesnés Fis reikSmés gautos dé¢l zemesnio stebimo heterozigotiSkumo (Ho).
Verta palyginti Siuos svarbius rodiklius su Suomijos vilky populiacijos rodikliais, kur
miskingumas yra aukstas ir populiacija tvarkoma genetinés jvairoves turtinimo link. 2009 m.
duomenimis Suomijos vilky poliucijoje Ho vyravo apie 0.65, He - apie 0.7, o Fis apie 0.1
(Jansson 2013). Taigi rodikliai Zenkliai geresni nei gauti musy tyrime. Netgi gana izoliuotoS
vilky populiacijos vakary Europoje parodé geresnius Fis rodiklius, pvz. Italijoje Fis = 0.127
(Verardi et al. 2006), Iberijos pusiasalyje Fis = 0.177 (Sastre et al. 2011).

Taciau kiti Lietuvos vilky populiacijos genetinés jvairovés indikatoriai — lauktinas
heterozigotiskumas (He = 0.7), migranty skaiCius tarp regiony per generacija (Nm = 8 vnt.)
rety aleliy skaicius ir alelinis turtingumas buvo palyginti auksti (3.1.2 lent.). Tai rodo, kad
aleliné jvairové yra auksta, taciau kai kur ji pasiskirsc€iusi i santykinai didesnés uzdaresnes
giminystés grupes. Paprastai tokia prieSinga genetinés jvairovés rodikliy kombinacija rodo,
kad populiacija patyré Zenkly genetinés jvairovés sumaz¢jimg vadinamg butelio kaklelio
efektu ir yra jos atstatymo procese pagrinde per geny migracija (Jansson 2013, Mech 1995,
Luikart et al., 1998). J. Prusaités duomenimis 1970 m. Lietuvos demografinis vilky
populiacijos dydis (Nd) tesieké 10-60 individy ir buvo daugiau nei deSimt kartu mazesnis nei
1950 metais kai po Il pasaulinio karo vilky skai¢ius buvo gausus visoje Siaurés ryty Europoje
(Bibikov 1985). Kaip parodé¢ Bulgarijos atvejis, per didelis medziojimo intensyvumas,
atsakant ] galvijy skerdima, privedé prie Zenklaus inbrydingo padidéjimo per vilko grupiy
socialines struktiiros destabilizavima praeito amziaus septintame deSimtmetyje (Moura et al.
2013). Panasiu laikotarpiu ir kitose Europos Salyse vyko zenklus po II pasaulinio karo
1Saugusios vilky populiacijos mazinimas (Mech 1995). Ypac stipriai vilky inbrydingas
pasireiské Svedijoje (Ellegren 1999). Neseniai pagal mikrosatelity DNR Zymenis istirty
Siaurés Ispanijos, Karpaty, Cekijos, Lenkijos vilky Ho rodikliai virsija 0.6, 0 Ho/He santykis
— apie 0.8 (Pilot et al. 2014). Tuo tarpu, misy tyrime Ho/He santykis yra 0.65. Tik Svedijoje,
kur vilky populiacijos inbrydingas prie§ deSimtmetj buvo pasiekes kritine ribg, Ho rodikliai
krito zenkliau zemiau 0.5 (Ellegren 1999).

26



Vis dél to pastebétina, kad musy atveju, kad patikimai nustatyti populiacijos Ne reikty
didesniy im¢iy bent i§ keliy mety sumedziojimy. Be to, Colony siby tikimybiy algoritmai
parodé, kad visos 99 vnt. Lietuvos populiacijoje rasta 84 siby Seimos (be poligamijos
modelyje) ir 60 siby ir pusiau siby Seimos (su poligamija modelyje). Tai rodo siby kiekij
populiacijoje, kuris gali dirbintai sumazinti Ne ir padidinti masy tyrime gautg populiacijos
inbrydingo rodiklj (Jankovic et al. 2010). Sprendimas bty sudéti keliy sumedziojimo sezony
imtis ir, pasalinus sibus, apskaiciuoti inbrydingo rodiklius. Kitas faktorius, dirbtinai keliantis
inbrydingo lygj, yra populiacijy diferenciacija, veikiant atrankai j genetiSkai izoliuotas sub-
populiacijas, kuriose dél diferenciacijos rySkéja Wahlund efektas (Allendorf, Luikart 2007).
Taciau §j faktoriy reikty atmesti miisy medziagoje, kadangi genetinés diferenciacijos tyrimas
parodé, kad Lietuvoje populiacijos diferenciacija j sub-populiacijas yra silpna (zr. sekanc¢iame
skyriuje). Taigi, kaip pastebéta auksciau, yra tikétina, kad aukStesnis inbrydingas Lietuvos
populiacijoje yra buvusio genetinés jvairoveés sumazéjimo pasekmé.

Pagal regionus, didziausius alelinio turtingumo rodiklius turéjo Siaurés ryty ir ryty
regionai (Ar suma 111 ir 108 skirtingi aleliai, Ar vienam individui 7.4 ir 7.2), maziausius
vakary regionas (Ar suma 102, Ar viena individui 6.8) (3.1.2 lent.). Abiejy rytiniy regiony
alelinis turtingumas buvo didesnis (3.1.2 lent., Zr. Ar reikSmés). Ypa¢ aukStu aleliniy
turtingumu pasizyméjo Birzy ir Moléty populiacijos (3.1.3 lent.). Vidutinis aleliy skaicius
lokuse (Na) yra stipriai priklausomas nuo imties dydzio, todél Na yra sunku objektyviai
palyginti tarp skirtingy im¢iy regiony. Tarp panaSios imties regiony, rytinio regiono aleliné
jvairove nezymiai aukStesné (3.1.2 lent.). Taciau regiony alelinés jvairoves rodikliy skirtumai
néra Zenklls ir nerodo aleliy jvairovés maz¢jimo dél problemy su genetiniu dreifu (atsitiktinis
aleliy praradimas mazoje populiacijoje) ar barjery geny migracijai tarp regiony ar j Lietuva.
Santykinai didesné rytiniy regiony aleliné jvairoveé tikétinai yra geny migracijos pasekme 18
ryty ar i§ kity raiSiy genofondo, pvz. Suny. Idomu, kad rety aleliy daznis tenkantis vienam
individui (t.y. rodiklis nepriklausantis nuo imties dydZzio), taip pat buvo arciausias ryty
regione (3.1.2 pav.). Retieji aleliai yra tolimo geny srauto indikatorius (pvz. hibridizacijos) ir
labai svarbiis sveikai rtSies evoliucijai. Biitent retieji aleliai daznai gelb&ja populiacijas
epidemijy atveju ir jy turtingumas yra vienas svarbiausiy genetiniy iStekliy iSsaugojimo

tiksly.
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4.30 -
4.20
4.10
4.00 4

Rety aleliy skaicius vienam
individui

NEAST EAST

SOUTH

Regionas

WEST

3.90
3.80 A
3.70 1
3.60
3.50
3.40 1
3.30
3.20 A

3.1.1 pav. Rety aleliy skaiiaus, tenkan¢io vienam regiono individui, palyginimas tarp
regiony. Reti aleliai tai aleliai kuriy daznis Lietuvos populiacijoje <5 proc.

3.1.3 lent. Genetinés jvairovés rodikliai pagal regiong ir lytj. N yra imties dydis. Kiti rodikliai
apsvarstyti auksciau.

Regionas N Na Ne Ho uHe F
Patinai
Rytali 16 6.9 4.3 0.50 0.77 0.33
S. rytai 18 7.4 4.0 0.56 0.75 0.24
Pietus 11 6.0 4.0 0.49 0.76 0.33
Vakarai 14 6.0 3.5 0.50 0.72 0.27
Vidurkis 59suma 6.6 3.9 0.51 0.75 0.30
Patelés N Na Ne Ho uHe F
Rytali 6 4.8 3.7 0.46 0.72 0.35
S. rytai 16 7.3 4.3 0.50 0.76 0.32
Pietus 12 5.8 3.4 0.55 0.71 0.19
Vakarai 6 5.0 35 0.55 0.72 0.17
Vidurkis 40suma 5.7 3.7 0.52 0.73 0.26
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3.1.2 pav. Lauktino inbrydingo ir heterozigotiSkumo palyginimas tarp regiony ir tarp lyc¢iy
regionuose. Kuo Fis rodiklis didesnis, tuo didesnis inbrydingas palikuonyse (pvz. Fis =0.3
rodo, kad apie 30 proc. palikuoniy bus homozigotiniai).
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SIGN butelio kalelio tikimybés testas Lietuvos populiacijoje parodé reikSminga
nukrypimg nuo aleliy pasiskirstymo pagal mutacijy — dreifo pusiausvyros biiseng Lietuvos
vilky populiacijoje (p= 0.04, pagal lokusy evoliucijos IAM modeli, p= 0.03 pagal dviejy
zingsniy mutacijos modelj ir p=0.0001 pagal pakopiniy mutacijy SMM modelj). Kitas butelio
kalelio testas pagal WILCOXON indeksg patvirtino Siuos rezultatus: p=0.00129, 0.17426,
0.00008 pagal tris lokuso evoliucijos modelius. Tai rodo, kad Lietuvos vilky populiacija buvo
patyrusi reik§mingg butelio kalelio efektg. Taciau modulio pokycio indikatoriaus testas
(Bottleneck programa) parodé, kad néra reikSmingo nukrypimo nuo ,,L* formos aleliy klasiy
ir dazniy pasiskirstymo visuose 4 regionuose ir bendrai visoje Lietuvoje. Pagal Luikart et al.
(1998) modulio pokyc¢io indikatoriaus testas efektyviai rodo palyginti nesenus genetinés
jvairoves siauréjimo efektus keliose ankstesnése kartose. Todél tokie priesingi rezultatai tarp
testy gaunami tada, kai butelio kaklelio efektas nebuvo labai stiprus ir pasireiské seniau nei
pries 40-50 mety (musy atveju apie 1960-70 metus), o populiacija dé¢l pozityvios migracijos
srauto yra s¢kmingo genetinés jvairovés atsistatymo proceso eigoje, bet dar néra pasiekusi
pilno genetinés jvairovés optimumo (dreifo-mutacijy ekvilibriumo) (Luikart et al. 1998).
Populiacijai nepasiekus genetinés jvairovés optimumo, vilky populiacijos dydZzio
reguliavimas Lietuvoje turéty biti vykdomas atsargiai pagal DNR tyrimy genetinio
monitoringo rezultatus, kur iStirti keliolikos mety populiacijos duomenys su vienodomis

imtimis tarp populiacijy.

3.1.3 lent. Populiacijy genetinés jvairovés rodikliy palyginimas. Rodikliai yra apraSyti
Medziaga ir metodai skyriuje ir 3.1.2 lent. N yra populiacijy imties dydis. pFis yra testas
rodantis, ar reikSmingai skyrési Fis reik§mes nuo 0 (FSTAT), kur nr- nereikSmingai, r —
reik§mingai. Ar6 ir Ae2 — alelinis turtingumas prie 6 ir 2 individy rarifikacijos bazeés.
Rare%/indv — rety aleliy skaicius tenkantis vienam individui. Ar indeksai sum ir avg rodo
multilokusine sumg ir vidurkj.

Pop N |Na |Ne |Ho |uHe |Fis Rare5% | Rare%/ | Ar6 Ar6 Ar2 Ar2
] indv  |vid. sum sum avg
Siaurés rytai (NEAST)
BIR 16 |7.0 {4.3 |0.53 |0.76 |0.29r 62 3.9 5.0 74.6 42.5 2.8
KUP |18 |6.7 |3.9 [0.54 |0.74 |0.27r 67 3.7 4.8 71.6 41.7 2.8
Rytai (EAST)

MOL |9 (5.6 (3.9 (0.52|0.76 |0.30r 44 4.9 4.9 72.9 42.7 2.8

SIR 13 |6.0 (3.8 |0.48 |0.75 |0.34r 48 3.7 4.7 70.6 41.7 2.8

Pictds (SOUTH)
PRI |3 |3.026 (049 0.71]0.24r |10 33 38.5 2.6
SUV |4 [3.8[3.1(065|0.72|-0.03nr |15 38 40.8 2.7
VAR |13 |55 [3.3(0.49 [0.71 |0.29r |46 35 |43  |647 397 2.6
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VEI \3 |3.3\2.9|o.53|o.72\o.16 \11 |3.7 \ \ |4o.9 2.7

Vakarai (WEST)

RAM |2 |23 |2.1|0.47 |0.67 |0.03 3 1.5 34.0 2.3
SIL 9 |50 (3.4 053 (0.71 |0.22r 44 4.9 4.4 66.7 40.9 2.7
VID 3 |3.1]25 |0.53 |0.64 |0.01 13 4.3 37.5 2.5
ZEM |6 |4.5|3.2|0.51|0.70 {0.19 18 3.0 4.5 67.0 40.1 2.7

Kaip iSaiskinta auksciau, Fis rodiklio reikSmés gali biiti padidintos didesnio siby
skaicius (ypac jei siby tévai buvo giminingi) ir nuliniy aleliy. Siby (vienos Seimos nariy)
gausa populiacijos imtyje pirmiausiai jtakoja alelinés jvairovés ir aleliy daznio
homogeniskumo (He) rodiklius ir kiek maziau jtakos turi stebimo heterozigotiskumo (Ho)
rodikliui, nebent esant stipresnei giminystei tarp tévy. Kaip parodé siby rySiy nustatymo
tyrimas (Zr. sekantj skyriy), miisy populiacijoje buvo tik kelios Seimos su 3 pilnais sibais,
dauguma i§ 99 vnt. populiacijos priklausé atskiroms Seimoms. Todé¢l §is siby rySiai neturéty
zenkliai iSkreipti genetiniy rodikliy misy medziagoje. Detalesniam Siy veiksny jtakos
iStyrimui riekty didesnés imties keliy mety sumedzios vilky populiacijos DNR tyrimy, kai
galima sibus atmesti skai¢iuojant genetinés jvairovés indeksus.

Palyginus inbrydingo (Fis) rodiklius tarp ly¢iy regionuose iSryskéjo tendencija, kad
inbrydingas yra zenkliai didesnis tarp patiny nei tarp pateliy (3.1.2 pav.).

Migranty skaiCius tarp 4 regiony Lietuvoje per generacija sieké 8 individy
(standartine paklaida — 2.4 individai, pagal GeneAlex algoritmg), kas yra sveikas rodiklis 99
individy dydzio imties teste. Sis rodiklis rodo, kad néra Zenkliy barjery vilky migracijai

Lietuvoje ir j Lietuva.
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3.1.3 pav. Alelinio turtingumo skirtumai tarp Lietuvos populiacijy (Ar- multilokusiné
skirtingy aleliy skai¢iaus suma, rarifikacijos bazé 2). Skaiciai skliausteliuose ties populiacijos
pavadinimu rodo individy skai¢iy populiacijoje.

Toliau aptarsime genetinés jvairovés geografinio paskirstymo désningumus Lietuvoje
geografinés populiacijos lygmenyje. Visos Siaurés Ryty ir Ryty Lietuvos populiacijos turéjo
didesnes alelinio turtingumo rodiklio (Ar) reikSmes (3.1.3 pav.) abejose 2 ir 6 individy imties
rarifikacijos bazés Ar indekso reikSmése (3.1.3 lent.). Visose populiacijose, iSskyrus
Suvalkijos, gautas reikSmingas homozigoty perteklius (Fis rodiklis, 3.1.3 lent.). Pastebétinas
santykinai didesnis rety aleliy skaiius tenkantis vienam individui Molety ir Silutés
populiacijose (3.1.3 lent.). Sirvinty, Varénos, Prieny ir Rambyno populiacijos su Zemomis Ho
reikSmémis taip turéjo aukStesnes inbrydingo (Fis) reikSmés (3.1.4 pav.).

Prieny ir Rambyno populiacijos aukstg inbrydingg reikia vertinti atsargiai dél maZos
Siy populiacijos imties. Pastebétinas Zemas Suvalkijos ir Veiséjy populiacijy inbrydingas
taiau vélgi jy imtis buvo santykinai maZesné. Sirvinty, Varénos ir Moléty populiacijos yra
greta ir jy imtys néra mazos (Sirvintai, Varéna po 13 vnt., Molétai — 9 vnt.), todél riekty
atkreipti démesj ] §] aplink Vilniy esant] regiona, kodél biitent Cia inbrydingo rodikliai

santykinai aukStesni nei kituose Lietuvos rajonuose?
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3.1.4 pav. Populiacijy vidutinés stebimo heterozigotiSkumo (Ho, virSuje) ir inbrydingo
koeficiento (Fis) reikSmés. Skaiciai skliausteliuose ties populiacijos pavadinimu rodo

individy skai¢iy populiacijoje.
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Tikétinos priezastys antropogeniniai barjerai migracijai, didesnis medZziojimo
intensyvumas. Tam reikéty tolesnio didesniy imc¢iy DNR tyrimo. Jdomi yra Moléty
populiacija, kuri iSsiskyré aukstu aleliniu turtingumo ir rety aleliy skaic¢iumi (kas rodo aleliy
praturtinimag per migracija), bet Zemesniu heterozigotiSkumu ir aukstesniu inbrydingu (kas
rodo uzdary giminingy grupiy struktiirg). Viena 1§ tokiu jvairiy, bet uzdary grupiy
formavimosi priezasCiy gali biiti ir santykinai intensyvesn¢ hibridizacija su Suniniy

populiacija.

Kadangi kiti genetinés jvairovés rodikliai priklauso nuo imties dydzio, kuris gana
stipriai skiriasi tarp populiacijy 2018-2019 m. sezone sumedzioty vilky imtyje, §iuos verta
lyginti individo lygmenyje. Vienas reikSmingiausiy individo lygmenyje nustatomy rodikliy
yra individo multilokusiné¢ stebimo heterozigotiSkumo Ho reikSmé ir jos geografinis
pasiskirstymas. Ho rodo tévy giminystés laipsnj dél zemos poravimosi grupiy genetinés
jvairoves, kuri misy medziagoje yra tikétina migracijos barjery pasekmé. Ho reikSmes
mazesnés nei 0.4 kelia susirlipinimg, o mazesnés nei 0.2 rodo labai tikéting artimy giminiy
(pusiau siby) poravimgsi. Didziausias zemo Ho (<0.4) individy daznis rastas Birzy —
Kupiskio rajonuose ir rajonuose aplink Vilniy (3.1.5 pav.). Birzy — Kupiskio rajonuose taip
pat rasta ir auksto Ho individy, todél iy populiacijy Ho vidurkis nebuvo iSsiskiriantis. Biity
jJdomu pagal kity mety sumedziota medZiagg patyrinéti §] santykinai didesnj Zemo Ho
individy prieZastingumg Birzy girios masyve ir kaimyniniuose miSkuose, kurie turéty biiti
labiau tinkami vilky sklaidai ir kryZmakaitai nei maziau miSkinga ir stipriau fragmentuotas
kity Lietuvos daliy krastovaizdis. Kaip minéta auksS¢iau, aptariant populiacijy Ho rodiklius,
rajonuose aplink Vilniy galimi antropogeniniai barjerai vilky migracijai, lemiantys
uzdaresnes poravimosi grupes.

Kitas svarbus individo lygmens genetinés jvairovés rodiklis yra individo rety aleliy
skaiCius (3.1.6 pav.), kurio geografinis pasiskirstymas Lietuvoje parodé didesng rety aleliy
koncentracija rytin¢je Lietuvos dalyje. Tadiau nemazai jy rasta ir Silalés populiacijoje.
Maziausiai rety aleliy turéjo Suvalkijoje sumedzioti individai (3.1.6 pav.). Rety aleliy daznis
pas patinus buvo Zenkliai didesnis nei pas pateles (3.1.6 pav.). Tai rodo, kad toliau
migruojantys patinai yra svarbesni rety aleliy platintojai nei patelés. Pagal patiny rety aleliy
1§sidéstyma, galima prielaida, kad vilky migracija i§ ryty stipriau vyksta per Latvijos sieng
nei per Baltarusijos sieng ir eina Zemyn iki Nemuno, kur sukasi juros link ir plinta
Zemaitijoje. Alternatyviai j Zemaitija migrantai gali patekti tiesiogiai i§ Latvijos. Sioms

prielaidoms testuoti riekia didesniy iméiy Zemaitijos teritorijoje. Pavyzdziui biity jdomu
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iSsiaiskinti, kokie yra migracijos keliai ir kodél jie yra butent tokie, ar kur nors néra

antropogeniniy barjery, kuriuos radus galima biity Salinti.
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3.1.5 pav. Individualus stebimo heterozigotiSkumo rodiklio geografinis pasiskirstymas
Lietuvoje. VirSutiniame pav. apskritimai Zymi vilky sumedZziojimo vietas, o jy dydis rodo
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individo Ho reikSme¢ (kuo ji Zemesné, tuo stipresné téviniy pory giminysté). Apatiniame pav.
pagal empyrines Ho reikSmés interpoliacijos budu gauty Ho reikSmiy kontirinis
pavaizdavimas, iSryskinantis zemo homozigotiSkumo zonas (zZalia ir mélyna spalvos).
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3.1.6 pav. Rety aleliy, kuriy daznis visoje 2018-2019 m. sumedzioty 99 vilky imtyje
mazesnis nei 5% geografinis pasiskirstymas Lietuvoje. Taskai zymi vilky sumedZiojimo
vietas 2018-2019 m., jy dydis yra proporcingas rety aleliy rasty Sio individo 17 lokusy
skaiciui. Maksimalus individo aleliy skaicius miisy tyrimo 17-oje lokusy yra 34, todél jei
individas turi 5-7 retus alelius reiSkia, kad apie 1/3 jo visy aleliy yra reti ir jis ar jo tévai
yra migrantai i§ tolesnio genofondo populiacijos. Tokia individai Zemélapiuose pazyméti

raudonai.



3.1.3 Siby ry$iai populiacijoje

Pagal programos COLONY siby rysiy tikimybiy algoritmus rasta 84 pilny siby
Seimos 99 individy populiacijoje (3.1.4 lent., 3.1.7 pav.). Pilny siby Seimg sudaro tos pacios
tévinés poros palikuonys. I§ 84 pilny siby Seimy, 1-nai priklausé 3 individai, 12-kai atstovavo
po du individus, ir 71-nai - vienas narys, t.y. i§ 99 individy imties musy tyrime 71 individas
buvo vienintelis atstovas i§ 71-nos skirtingos Seimy 2018-2019 m sumedziotoje vilky
populiacijoje. 71 individai tai gana aukstas artimais giminystés rysiais nesusijusiy individy
imties dydis populiacijos jvairovés vertinime, siekiant objektyviai nustatyti populiacijos
genetinés jvairovés rodiklius. Ideali imtis biity i§ kiekvienos Seimos po vieng individa.
Didesnis vienos Seimos siby skai€ius populiacijoje gali iSkreipti alelinés jvairovés (Ar) ir
aleliy daznio vienodumo (He) rodiklius ir inbrydingo koeficienta (Fis), tac¢iau turi mazesnj
poveikj stebimo heterozigotiSkumo (Ho) rodikliui, iSskyrus tuos atvejus kai siby tévai yra

giminingi.

3.1.4 lent. Pilny siby Seimy struktiira: individy suskirstymas i pilny siby Seimas pagal
monogamijos modelj (Colony algoritmas). Individai priklausantys vienai Seima turi tg patj
Seimos koda. Vilko id. tai kiekvieno individo identifikacinis numeris (vienodas miisy tyrimo
grafikuose ir lentelése). Taip pat duoti individus charakterizuojantys rodikliai i§ rezultaty
patiekty kituose ataskaitos skyriuose: heterozigotiSkumas, WOLF1- tikimybé priskyrimo
vilky rasiai, DOG2- tikimybé priskyrimo Suny rasims, lytis M — patinas, F- patelé, GG
genetiné grupé pagal Bajeso klastering analizé (zr. sekantj skyriy).

Vilko |REG  |POP Lytis |Long Lat WOLF1|DOG2|Hoindiv|Psiby |GG
id. Seima

44 NEAST |KUP M 24.977835 |55.784840 |1.00 0.01 |0.65 1 4
102  |SOUTH |VEI M 23.807650 (53.999794 [0.99  [0.01 |0.65 1 4
1 NEAST BIR M 25.643728 |56.132828 [0.97  (0.03 |0.82 2 3
2 NEAST |[KUP |F 25.337005 |55.851734 |0.99  |0.01 |0.47 3 3
72 NEAST [BIR F 25.159580 (56.097437 [0.99  (0.01 |0.59 3 3
3 NEAST |BIR F 25.511677 |56.061060 [0.98  |0.02 |0.53 4 3
4 NEAST [BIR M 25.516750 (56.061429 [0.98  (0.02 |0.59 5 3
5 NEAST BIR F 25.524305 (56.061219 [1.00  (0.00 |0.41 6 1
33 SOUTH VAR M 24.765842 |54.043347 |1.00 0.00 |0.29 6 1
6 NEAST [BIR F 25.511419 (56.057766 [0.99  [0.01 |0.35 7 4
7 NEAST |BIR F 25.152699 |56.026862 |0.90  |0.10 |0.65 8 3
8 SOUTH |VEI F 23.774766 (54.169204 [1.00 [0.01 |0.53 9 4
9 NEAST |[KUP |F 25.476860 |55.704036 (0.99  (0.01 |0.59 10 4
10 NEAST |KUP F 25.476418 |55.704563 |1.00 0.00 |0.47 10 1
100 |WEST |VID M 22.725959 (55.442458 [0.99  (0.01 |0.59 11 3
101  |NEAST |KUP |M 25.498319 (55.601143 [0.99  [0.01 |0.59 12 3
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103 |[NEAST MOL M 25.385278 |55.423927 0.98 0.03 |0.59 13 3
11 WEST |ZEM |F 23.070403 |56.055129 |1.00 0.01 |0.59 14 1
12 WEST |ZEM |F 23.067283 |56.052680 |0.95 0.05 |0.65 15 3
13 WEST |SIL M 22.130907 |55.428767 |0.99 0.01 |0.65 16 3
14 SOUTH [SUV  |F 23.019037 |54.769861 |0.99 0.01 |0.65 17 4
15 SOUTH |SUV  |F 23.017405 |54.775014 |0.99 0.01 |0.47 18 4
16 SOUTH [SUV  |F 22.850442 |54.933605 |1.00 0.01 |0.76 19 3
17 SOUTH |SUV  |F 23.281962 |54.359106 |0.99 0.01 |0.71 20 4
18 SOUTH |VEI M 23.536999 |54.069390 |1.00 0.00 |0.41 21 3
19 NEAST |KUP F 24.130168 |55.401253 |0.98 0.02 |0.71 22 3
20 WEST |ZEM M 23.632794 |55.687294 |0.99 0.01 |0.47 23 3
21 NEAST |KUP M 24.282834 |55.602253 |1.00 0.00 |0.65 24 1
22 NEAST |KUP M 24541425 |55.593182 |0.99 0.01 (041 25 3
23 NEAST |KUP M 24.563602 |55.597457 |1.00 0.00 |0.53 26 4
24 WEST |VID F 22.852133 |55.258199 |0.99 0.01 |041 27 4
25 WEST |VID M 22.852179 |55.258226 |0.99 0.01 1|0.59 28 4
26 WEST |SIL M 22.262843 |55.309318 |1.00 0.01 |041 29 4
27 WEST |SIL M 22.093457 |55.323792 |1.00 0.00 1|0.59 30 1
28 WEST |SIL F 22.139261 |55.287665 |1.00 0.00 |0.41 31 3
29 WEST |RAM M 22.144045 |55.104667 |0.99 0.01 1|0.47 32 1
66 NEAST |BIR M 24.875312 |56.159015 |1.00 0.00 1|0.24 32 1
30 WEST |RAM M 22.097183 |55.100682 |0.93 0.07 |0.44 33 4
31 WEST |SIL M 21.856245 |55.503529 |1.00 0.01 1|0.53 34 2
36 WEST |SIL M 21.846304 |55.517459 |1.00 0.00 |0.29 34 2
32 SOUTH [VAR M 24758710 |54.044084 |1.00 0.00 1|0.35 35 4
34 NEAST |SIR M 24.749856 |55.067287 |1.00 0.00 |0.53 36 3
35 NEAST |KUP M 25.777359 |55.723473 |0.86 0.14 |0.47 37 4
37 WEST |ZEM |F 21.679756 |55.885885 |1.00 0.01 |0.71 38 4
38 WEST |ZEM M 21.348171 |56.132316 |1.00 0.00 |0.29 39 1
39 WEST |SIL M 21.894112 |55.500043 |0.99 0.01 |0.71 40 2
40 WEST |SIL F 21.966389 |55.497087 0.98 0.02 |0.53 40 2
41 WEST [ZEM M 22.422247 |55.646734 |1.00 0.00 1|0.35 41 3
42 WEST |SIL M 22.111351 |55.549333 |0.99 0.01 1|0.65 42 4
43 NEAST |KUP F 24.841462 |55.716925 |0.93 0.07 |0.41 43 4
45 NEAST |KUP F 24978183 |55.784720 |0.92 0.08 1|0.35 44 3
46 NEAST |KUP F 25.299904 |55.917707 |0.90 0.11 |0.53 45 3
47 NEAST |KUP M 25.091566 |55.875744 |1.00 0.00 |0.41 46 1
49 NEAST |BIR M 24.919984 |56.011443 |1.00 0.01 |041 47 1
50 NEAST |KUP M 25.985775 |55.834778 |0.99 0.01 |0.59 48 4
51 NEAST |SIR M 24.316275 |55.066795 |0.91 0.09 1|0.35 49 3
52 NEAST |BIR M 24.861782 |56.067318 |0.96 0.04 |0.65 50 4
53 NEAST |SIR M 24735793 |54.981702 |1.00 0.00 1|0.59 51 2
71 NEAST |BIR F 25.159580 |56.097437 |0.99 0.01 |0.35 o1 2
54 NEAST |SIR M 24.966832 |54.860897 |1.00 0.00 1|0.53 52 2
55 NEAST (MOL |M 26.151365 |55.074929 |1.00 0.00 |0.47 53 1
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56 NEAST |SIR M 25.157999 |54.949312 |0.97 0.03 |0.24 54 3
57 SOUTH VAR |F 25.365023 |54.429031 |0.99 0.01 |0.59 55 4
89 SOUTH VAR |F 25.367963 |54.431824 |0.99 0.01 |0.53 55 4
58 NEAST MOL |F 25.607641 |54.689307 |0.99 0.01 |0.65 56 3
59 NEAST MOL |F 25.631449 |54.684514 |0.99 0.01 |041 57 3
61 NEAST |SIR M 25.131387 |55.050009 |0.97 0.03 |0.47 58 3
62 NEAST |SIR F 24.977450 |54.857470 |0.99 0.01 |041 59 4
63 NEAST |SIR M 24.863346 |54.869706 |0.99 0.01 |0.65 60 2
64 NEAST |BIR M 25.011867 |56.059073 |1.00  |0.00 |0.53 61 1
79 SOUTH VAR |F 24.681557 |54.217335 |1.00  |0.00 |0.31 61 1
65 NEAST |BIR M 25.090443 |56.175532 |0.99 0.01 |0.65 62 4
70 NEAST |KUP M 24526241 |55.429428 |1.00  |0.00 |0.47 62 4
67 NEAST |BIR M 24914377 |56.157510 |0.99 0.01 |0.71 63 4
68 NEAST |BIR F 24.912059 |56.178575 |1.00  |0.00 |0.65 63 4
69 NEAST |BIR F 24.978976 |56.263836 |0.99 0.01 |0.35 64 1
73 NEAST |SIR M 24.685933 |54.904554 |1.00  |0.00 |0.53 65 2
75 NEAST |SIR M 24.513808 |54.931423 |0.99 0.01 |0.65 65 2
77 NEAST |SIR M 24537302 |54.933432 |1.00  |0.00 |0.47 65 2
74 SOUTH |PRI M 24.335890 |54.676121 |0.99 0.02 |0.41 66 3
76 SOUTH PRI M 24.353370 |54.732862 |0.97 0.03 |0.47 67 3
78 SOUTH [VAR M 24.164893 |54.245959 |0.99 0.01 1|0.65 68 4
80 SOUTH VAR |F 25.103530 |54.165904 |1.00 |0.01 |0.35 69 3
81 SOUTH [VAR M 24715079 |54.256002 |0.95 |0.05 |0.53 70 4
82 SOUTH VAR M 24.753275 |54.265905 |1.00  |0.01 |0.59 71 4
83 SOUTH [VAR M 24783313 |54.260852 |0.98 |0.03 |0.53 72 4
84 SOUTH VAR |F 24.915617 |54.348468 |0.99 0.01 |0.53 73 3
85 SOUTH VAR |F 24.856770 |54.378239 |0.99 0.01 |0.59 74 4
86 SOUTH (PRI F 24566322 |54.548062 |1.00 |0.00 |0.59 75 4
88 SOUTH VAR M 25.566117 |54.278946 |0.98  |0.02 |0.47 76 4
90 NEAST |SIR M 24.780941 |54.854301 |0.99 0.01 1|0.35 77 1
91 NEAST |SIR F 24.520402 |55.156659 |1.00 |0.00 |0.41 78 4
92 NEAST |KUP M 24931721 |55.597944 |0.86 |0.14 |0.71 79 3
93 NEAST |[KUP |F 25.184737 |55.492933 |0.99 0.01 1|0.65 80 4
95 NEAST MOL M 25.422785 |55.423541 |1.00 |0.00 |0.35 81 3
96 NEAST [MOL |F 25.375944 |55.414454 |1.00 |0.01 |0.29 81 3
97 NEAST MOL M 26.053049 |55.474252 |0.83 0.17 |0.76 82 3
98 NEAST (MOL |M 26.325579 |55.333678 |0.99 0.01 1|0.50 83 4
99 NEAST MOL |F 26.422813 |55.239258 |0.83 0.17 |0.59 84 3
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3.1.7 pav. Vilky pilny siby Seimy pasiskirstymas Lietuvos teritorijoje pagal DNR tyrimo
duomenis. Skirtingi simboliai zymi 13 skirtingy Seimy su 2-3 nariais, kity Seimy rasta tik po
vieng atstovg ir jie Zyméti tuo vienu simboliu.

3.1.4 Apibendrinamas

Apibendrint Lietuvos vilky populiacijos genetinés jvairovés tyrimas pagal 2018-2019
m. sezone sumedzioty 99 vilky DNR Zymenis auk$to polimorfizmo 17 autosominiy
rekombinuojamy atskirai mikrosatelity lokusy parod¢, kad Lietuvos vilky populiacija
netolimoje praeityje buvo patyrusi reikSminga efektyvaus populiacijos dydzio kritimg (pagal
Sastre et al. 2010 kriterijus), taciau dabartiniu metu sékmingai atstatinéja geneting jvairove
(lauktinas heterozigotiSkumas He 0.77 naujy imigranty skaicius tarp regiony per generacijg —
8, gana aukStas alelinis turtingumas, gausu rety aleliy), bet dar néra pasiekusi genetinés
jvairoveés optimumo (lauktinas inbrydingas Fis 0.30 (30 % palikuoniy tikétinai bus
homozigotiniai), o optimalus Fis 0-0.1, stebimas heterozigotiSkumas Ho 0.52 (optimalus Ho=
He), efektyvus populiacijos dydis pagal 99 individy imtj — 25). Buvusias mazo efektyvaus

populiacijos dydzio pasekmes indikuoja palyginti Zema stebimo heterozigotiSkumo
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(homozigoty skai¢iaus) verté ir aukStesnés nei lauktina pagal alelinio turtingumo rodiklius
inbrydingo koeficiento vertés. Populiacijai nepasiekus genetinés jvairovés optimumo, vilky
populiacijos dydzio reguliavimas Lietuvoje turéty biiti vykdomas atsargiai pagal DNR tyrimy
genetinio monitoringo rezultatus, kur istirti keliolikos mety populiacijos duomenys su
vienodomis imtimis tarp populiacijy. Genetinés jvairovés rodikliy geografinis pasiskirstymas

néra vienodas.

* Aukstesné aleliné jvairove
* Gausiaurety aleliy,
pagrinde patiny sgskaita
Tikétina geny srauto kryptis
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3.1.8 pav. 2018 metais sumedzioty 99 vnt. vilky populiacijos genetinés jvairovés tyrimy
apibendrinimas. Taskai Zzymi geografines populiacijas. Zemas stebimas heterozigotiskumas
(Ho) rodo didesn¢ téviniy karty giminyste, kuri yra buvusio populiacijoje butelio kalelio
efekto pasekmé. Rety aleliy dazniai rodo geny srautus i$ Siaurés ryty, kurie yra labai svarbiis
populiacijos genetinés jvairovés atstatymui. Pas vilkus rasti Sunims biidingi aleliai rodo
galimus hibridizacijos atvejus.

Kaip rodo santykinai didesnis rytinés Lietuvos dalies vilky grupiy alelinis turtingumas
ir rety aleliy daznis, populiacijos genetiniam atsistatymui padeda geny migracija, kuri vykta
i§ ryty stipriau nei i§ kity regiony. Todél bitina stebéti ar néra reikSmingy barjery geny
migracijai. PietryCiy Lietuvoje, rajonuose aplink Vilniy, stebimas santykinai didesnis

homozigoty skaicius ir aukstesnis inbrydingas, kuriy priezastis reikéty aiskintis, pradedant
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nuo migracijos barjery analizés. Pastebime, kad Sie rezultatai gauti pagal vieno sezono
sumedzioty vilky duomenis, esant gana nevienodoms imtinis i§ populiacijy. Populiacijai esant
genetinés jvairoves atsistatymo procese yra svarbus §io proceso monitoringas, todél sitilome
sukurti vilko populiacijos genetinés jvairovés monitoringo (stebésenos) metodika ir ja
jgyvendinti. Sis monitoringas leisty moksliniu pagrindu nustatyti populiacijos dydzio
svyravimus, inbrydingo rizikg, medZziojimo intensyvumg, barjerus migracijai ir bendram

populiacijos genetiam stabilumui.

ISvada dél genetines jvairovés: (@) santykinai aukStesnis homozigoty kiekis nei

lauktinas pagal aleliy dazniy pasiskirstymg ir aleliy jvairovg bei aukstokas inbrydingo
koeficientas rodo, kad Lietuvos vilky populiacija buvo patyrus reikSmingg genetinés
jvairoves susiaur¢jima, taCiau, kaip rodo gana aukSti aleliy jvairovés ir aleliy daZznio
heterogeniSkumo rodikliai, populiacija valdom tinkamai ir yra sékmingo genetinés jvairovés
optimumo atstatymo proceso eigoje, (b) populiacijos aleliné jvairové pasiskirs¢iusi
nevienodai — turtingesné populiacija randasi Siaurés Rytuose, tikétina dél genetinio srauto i§
Siaurés Ryty (Latvijos), o santykinai aukstesnis inbrydingo laipsnis rastas Pietry¢iy Lietuvoje
aplink Vilniy ir rodo barjerus geny migracijai, ¢ia pageidautinas detalesnis didesniy im¢iy i$

kity regiony tyrimas.

3.2 Vilky populiacijos genetiné diferenciacija ir struktiira Lietuvoje

3.2.1 Genetiné diferenciacija

Pagal aleliy daZzniy skirtumus apskaiciuoti vilky genetinés diferenciacijos indeksai
tarp regiony nebuvo neauksti bet statiskai reikSmingi (3.2.1 lent.). Regioniniai skirtumai tarp
pateliy buvo stipresni nei tarp patiny (didesnés indeksy reikSmeés 3.2.1 lent.). Tai rodo, kad
patinai migruoja didesniais atstumais nei patelés. Migranty skaiCius tarp regiony visoje
poliucijoje sieké 8 vilkus per generacija, taciau patiny populiacijos buvo dvigubai didesnis
nei pateliy (3.2.1 lent.). ReiSkia kad patinai yra labai svarbiis genetiné jvairove patiriancio

srauto nes¢jai.

3.2.1 lent. Vilky regioninés diferenciacijos indeksai (Dest, Fst) ir jy statistinis
reikSmingumas (p pagal 1000 permutacijy) tarp 4-riy Lietuvos regiony bendrai visai 99
individy im¢iai ir atskirai pagal lytj. Dest ir Fst tai grupiy genetinés diferenciacijos indeksai
skaiCiuoti alternatyviais algoritmais. Migranty skaiCius per generacija (Nm) tarp regiony
pagal formule Nm = [(1/Fst)-1]/4
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Imtis Indeksas | Indekso | p Migrantai
reikSmé /generacija, vnt.
Patinai Male 59 vnt. Fst 0.042 0.039 6
Patinai Male 59 vnt. Dest 0.031 0.041 -
Patelés Female 40 vnt. | Fst 0.074 0.026 3
Patelés Female 40 vnt. | Dest 0.058 0.026 -
Viso Total 99 vnt. Fst 0.031 0.001 8
Viso Total 99 vnt. Dest 0.040 0.001 -

0.080

0.070

0.060

0.050

0.040

0.030

0.020

0.010

Fis diferenciacijos indeksas tarp regiony

0.000

Patinai/Male Patelés/Female

3.2.1 pav. Regioniniai skirtumai tarp pateliy buvo 2 kartus stipresni nei regioniniai skirtumai
tarp patiny (pagal Fst indeks3a).

3.2.2 lent. Porinés Fst diferenciacijos indeksy (FSTAT Theta indeksai) statistinis
reik§mingumas tarp Lietuvos regiony (<0.05 skirtumai riekSmingi).

Rytai Pietas | Vakarai
S.rytai | 0.06667 | 0.075 0.00833
Rytai 0.00833 | 0.00833
Pietiis 0.00833

Zemaitijos regiono vilkai reik§mingai skyrési nuo kity regiony, o skirtumai tarp kity
regiony buvo nereik§mingi, i§skyrus Ryty ir Piety regionus (3.2.2 lent.). Sis rezultatas tikétina
taip atspindi migracijos pasekmes, kai Siaurés Ryty regionas pana$¢ja su Ryty ir Piety
regionais, bet skiriasi nuo Zemaitijos regiono. Panady regiony genetinj panasumga parodé ir

principiniy komponenciy analizé pagal genetiniy atstumy tarp regiony matricg (3.2.2 pav.)
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3.2.2 pav. Principiniy komponenciy analizés rezultatai. Regiony pasiskirstymas dviejy
svarbiausiy komponenciy asyse. Komponenciy reikSmingumas procentais nurodytas ties asiy
pavadinimais.

Molekuliné variacijos analiz¢ (AMOVA) yra diferenciacijos nustatymo metodas,
kuris atlieka skirtumy reik§mingumo skaiciavimus pagal genetinius atstumus (ne pagal aleliy
daznius kaip fiksacijos indeksai) ir gali padalinti molekuling variacijg procentais tarp regiony,
tarp populiacijy regionuose ir tarp individy populiacijose, parode, kad tiek pagal Fst (IAM
mutacijy modelis) tiek pagal Rst (SMM modelis), ivedus populiacijos | modelj skirtumai tarp
regiony tampa nereikSmingi, kadangi skirtumai tarp populiacijy regiony viduje buvo
stipresnei nei tarp regiony (3.2.3 lent.). Taip pat ir individai variavo stipriai populiacijy
viduje, kas yra sveikas genetinis rodiklis. Sie rezultato rodo, kad néra reik§mingy barjery tarp
regiony geny migracijai, kuri vienodina geneting struktiirg Lietuvos mastu, o gauti
populiacijy skirtumai tikétina yra stipriau lemiami migracijos pobtidZio (i§ kur eina geny
srautas) ir demografinés vilky gaujy (Seimy grupiy) teritorinés struktiiros nei adaptaciniy-
geografiy faktoriy. Panasts rezultatai gauti ir Lietuvg dydziu artinancioje pietinéje SUOmMijos

dalyje (Jansson 2016).
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3.2.3 lent. Molekulinés variacijos (AMOVA) analizés rezultatai (GenAlex). LL — laisvés
laipsniai. P- indekso reik§mingumas pagal 1000 permutacijy.

Variacijos $altinis | LL Dispersija | Var.% | Indeksas | Indekso | p
reikSmé

Tarp regiony 3 0.003 1% Frt 0.000 0.447

Among Regions

Tarp populiacijy | 8 0.278 4% Fsr 0.043 0.000

regiony viduje

Among Pops

Populiacijy 186 6.223 96% Fst 0.043 | 0.000

viduje Within

Pops

Viso Total 197 6.504 100%

Tarp regiony df Est. Var. | % Stat Value | P(rand >=

Among Regions data)

Tarp populiacijy | 3 0.000 0% Rrt 0.000 1.000

regiony viduje

Among Pops

Populiacijy 8 103.100 | 13% Rsr 0.133 | 0.002

viduje Within

Pops

Viso Total 186 670.159 | 87% Rst 0.074 | 0.003

Tarp regiony 197 773.259 100%

Among Regions

3.2.2 Genetiné struktara

Geneting struktiirg iStyréme dviem skirtingais metodais: (a) klasikine Kklasterine
analize pagal Nei et al. (1983) genetiniy atstumy tarp populiacijy matricg, kur klasterinéje
dendrogramoje Saky patikimumas buvo testuotas pagal 10 000 permutacijy parodant procenta
atvejy kai duotos populiacijos buvo apjungtos ] vieng klasterio Sakg ir (b) Bajeso tikimybiy
teorija ir MCMC daugkartiniy im&iy (10°) algoritmais pagrysta klasteriné analizé. Nei et al.
(1983) tai dazniausiai populiacijy filogenijoje naudojamos Cavalli_Sforza chord genetiniy
atstumy modifikacija specialiai pritaikyta SSR lokusams ir skirta skirtumams kilusiems dél
mutacijy ir dreifo poveikio istirti. Bajeso klasteriné analizé turi vieng svarby pranaSumg pries
tradicine klastering analize, nes pastaroji duoda bendrg evoliucin} med;j ir sunku rasti vieta
dendrogramoje kur skirti genetines grupes, tuo tarp Bajeso tikimybiy metodas ir MCMC
algoritmas leidzia statistiniais metodais nustatyti labiausia tikéting genetiniy grupiy skaiciy.

Tradiciné klasteriné analizé parodé, kad Lietuvos populiacija skyla j dvi pagrindines
Sakas (skliaustai rodo pogrupius): (a) (Molétai), (Birzai), (Kupiskis, Zemaitija), (Veiséjai,
Rambynas), (Suvalkija Varéna), (b) Viduklé su Silute bei Prienai su Sirvintais (3.2.3 pav.).

44



Sis geografiskai tolimesniy populiacijy sujungimas j viena klasterio $aka vél gi rodo 3alies
masto geografinés sutruktos silpnumga Salyje ir tarp regionines didesniy atstumy migracijos
pasekmes (pagrinde patiny saskaita, zr. Fst rodiklius auksciau). O geografiskai artimy
populiacijy apjungimas j Zemesnés hierarchijos dendrogramos $akas (pvz. Siltuté — Viduklé)
vilko bandy bendro geny baseino zonas). Suvalkijos ir Varnos bei Veiséjy ir Rambyno
populiacijy panasumas rodo, kad Nemunas néra rimtas barjeras vilky migracijai. Birzai galéjo
i8siskirti del stipresnés migranty jtakos, o Molétai dél hibridizacijos su Sunimis atvejy (zr.
sekantj skyriy). Taciau pastebétina, kad dendrogramos Saky patikimumas nevirsija 50 proc.
nei vienai Sakai. Tai rodo, kad klasterinio medzio struktiira néra stipri.

Bajeso klasterin¢ analizé parodeé, kad testuojant nuo 1 iki 9 genetiniy grupiy struktiiras
pagal Earl ir von Holdt (2012) metodika, Lietuvoje yra labiausia tikétina 4-riy genetiskai
skirtingy vilky grupiy struktiira (DeltaK kriterijus 4-riy grupiy struktirai buvo reikSimai
didesnis, 3.2.4 pav.). Zenkliai didesnis tikimybiy paklaidy dydis rodo, kad 7 ir daugiau grupiy

strukttira mazai tikétina (3.2.4 pav. deSingje).
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3.2.3 pav. Klasterinés analizés rezultatai pagal Nei et al. (1983) genetinius atstumus. VirSuje
duota UPGMA dendrograma, kur Saky reikSmingumas testuotas pagal 100000 permutacijy
tarp lokusy (proc. teigiamy permutacijy parodytas ties Sakomis). Apacioje duota to pacio
medzio filograma, aiSkiau parodanti populiacijy suskirstymg. DeSingje duoti geografiniy
populiacijy individy sumedZiojimo viety (populiacijy individai Zyméti vienodais simboliais)
ir Lietuvos upiy zemélapiai.
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3.2.4 pav. Vilko genetiniy grupiy skaiciaus Lietuvoje nustatymo testas pagal Bajeso
klasterinés analizés rezultatus testuojant 2 iki 9 grupiy (K) struktiiras. Auksciausias delta K
kriterijus (Y asis, pav. kair¢je) rodo labiausia tikéting genetiniy grupiy skaiciy, kur X aSyje
yra testuoty K grupiy skaiCius. DeSinéje pateiktas individy priskyrimo grupei standartinés
paklaidos tarp iteracijy, kuo didesné paklaida, tuo sunkiau patikimai priskirti individa grupei,
tuo mazau patikima tampa struktura.
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3.2.5 pav. Individy tikimybés priklausyti vienai i§ 4-riy Bajeso klasterine analize nustatyty
genetiniy grupiy (toliau STRUCTURE grupes). Kiekvienas stulpelis rodo atskirg vilka (viso
yra 99 stulpeliai). Stulpelio spalva rodo tikimyb¢ priklausyti tam tikrai genetinei grupei, kuri
pazymeéta skirtingomis spalvomis. Patikliausia yra priskirti tie individai, kuriy priskyrimo
tikimybé vienai i§ grupiy virSija 70 proc. Individai iSrikiuoti pagal populiacijas, tarp
populiacijy palikti balti tarpeliai.
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2.3.6 pav. Vilko individy, priskirty vienai 1§ 4-riy STRUCTURE genetiniy grupiy,
geografinis pasiskirstymas Lietuvoje. Vilky sumedZiojimo vietos Zymi genetinés grupes
pazymétas skirtingais simboliais. Kairéje puséje pateikta STRUCTURE grupiy genetinio
panasumo pagal Fst reikSmés filograma. Apacioje patiektos individy priskyrimo |
STRUCTURE grupes tikimybés, rodancios grupiy dydj ir grupes sudaranciy individy
priskarimo toms grupéms tikimybiy stiprumg (grupiy patikimuma).

Didesnés priskyrimo grupei tikimybiy paklaidos rodo struktiiros nepatikimuma, kai
vienas individas yra priskiriamas beveik lygiomis tikimybémis kelioms genetinéms grupéms
ir tarp iteracijy Sios tikimybés pradeda duoti priskyrimo paklaidas, nes priskyrimas tampa
atsitiktinis, genetiskai nepagrystas. Si priskyrimo tikimybiy degradacija ai$kiau matyti
skirtingo grupiy skaiciaus tikimybiy histogramose, kai didé¢jant genetiniy grupiy skaiciui vis

sunkau tampa patikimai priskirti individus tam tikrai vienai genetinei grupei (2.3.7 pav.).
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2.3.5 pav. matyti, kad daugumos individy priskyrimas vienai i§ STRUCTURE genetiniy
grupiy virsija 70 proc., kas rodo 4-riy grupiy struktiiros patikimg. Toliau yra svarbu iSaiskinti
kaip Sios 4 genetinés grupes yra geografiskai pasiskirste Lietuvoje. 2.3.6 pav. matyti, kad
STRUCTURE grupés pasiskirsto gana misriai Lietuvos teritorijoje. 3 ir 4 genetinés grupés
yra didziausios (2.3.8 pav.), genetiSkai artimesnés viena kitai (2.3.6 pav. filograma) yra

paplite placiai po visg Salies teorijg (2.3.6 pav.).
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2.3.7 pav. Individy priskyrimo ;| STRUCTURE grupes tikimybés pagal 3-jy (virSuje), 4-riy,
5-kiy ir 6-1y genetiniy grupiy struktiiras. Matyti, kad esant 5 ir 6 grupiy struktiirai, atsiranda
nemazas individy skai¢ius, kuriuos yra sunku priskirti viena genetinei grupei.
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2.3.6 pav. matyti tendencija, kad 3-Cios genetinés grupés nariy yra maziau Suvalkijoje
(Nemuno ribojama teritorija), taciau reikéty daugiau éminiy i§ Suvalkijos, kad patvirtinti §j
rezultatg. 1-ma ir 2- grupés yra mazesnés, bei iSsiskiria savo genetiniu unikalumu (2.3.6 pav.
filograma). Jdomesné yra 2-ra genetiné grupé¢, kurg sudaro 11 individy ir yra koncertuota 2-
juose vieno nuo kitos nutolusiose vietovése- Sirvinta ir Siluté (2.3.6 pav.). I§ 11-kos 2 grupé
individy net 9 yra patinai ir tik 2 patelés. Siby analizé Sirvintos populiacijoje 3 §ios 2-ros
STRUCTURE genetinés grupés narius priskyre kaip vieng pilny siby Seimg (vilkai id. 73, 75
ir 77 eima Nr. 65, 3.1.4 lent.) ir Silutés 2 narius priskyré viena siby $eimai (vilkai id. 31, 36
Seima Nr. 34, 3.1.4 lent.). Todél, 2-ra STRUCTURE grupé gali rodyti atskiras tolimesniy
migranty vilky grupes (bandas) Lietuvos teritorijoje. 1-ma STRUCTURE grupé¢ taip pat yra
maza - 16 vnt., bet paplitusi visoje Lietuvoje tolygiai. Pastebétina santykinai zemesné 1-mos
gentinés grupés vilky genetiné jvairové (He indeksas 2.3.8 pav.). 11 i§ 16-kos 1-mos grupés
nariy yra patinai (3.1.4 lent.). Taigi tikétina, kad pirma grupé taip pat yra migrantai, tik
sumedzioti skirtinguose regionuose. Tai, kad vienos genetinés grupés nariai nesikoncentruoja

vienoje vietoje, o yra pasklide j atskirus regionus yra teigiamas geny migracija rodantis

rezultatas.
He for STRUCURE genetic groups BFemale OMale
0.90 o 407
0.80 2 35
3
0.70 % 30 1
0.60 f 25 o
= s
0.50 5 20
0.40 > 154
0.30 E 10 1 19 20
0.20 54 |11 9
0.10 0 . . .
0.00 - N © Al
1 5 3 4 STRUCTURE grupé

2.3.8 pav. STRUCTURE genetiniy grupiy charakteristika: genetiné jvairové (He indeksas,
pav. virSuje) ir grupiy dydis pagal lytis (skaiciai stulpelivose rodo individy skaiciy, pav.
apacioje).
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2.3.9 pav. STRUCTURE 4-riy genetiniy grupiy nariy kiekis populiacijose. SkaiCiai ties
populiacijos pavadinimu rodo imties dydj.
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3.2.10 pav. STRUCTURE 4 genetinés grupés parodytos atskirai pateléms (female) ir
patinams (male).
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3.2.4 lent. STRUCTURE genetinés grupés (STR GG) ir tikimybés priklausyti tam tikrai
grupei (G1 iki G4), bei kiti individy genetiniai rodikliai: Ho individo heterozigotiSkumas (jei
<0,5 tai 8 i§ 17 lokusy buvo homozigotiniai), sex — lytis (F mot., M vyr.), WOLF1 tikimybe
priglaustyti vilky genetinei grupei pagal hibridizacijos analize (zZr. sekant] skyriy), DOG2-
tikimybé priglaustyti Suny genetinei grupei pagal hibridizacijos analizg.

id [REG  |POP |Long Lat WOLF [DOG2[sex[Ho  |GL [G2 [G3 [G4 |[STR
1 GG
5 [NEAST BIR |y5504305 |56.061219|1:00 [0.00 |F [0.412 [0.98 [0.008 [0.005 [0.007 |1
69 [NEAST BIR |y4978976 |56.263836/0-99 [001 |F [0.353 [0.932 [0.027 [0.024 [0.016 |1
10 [NEAST [KUP |5 476418 |55704563|1:00 [000 |F [0.471 |0.663 [0.005 |0.019 [0.313 |1
79 [SOUTH |VAR |54 681557 |54217335/1:00 [0.00 |F [0.313 [0.965 [0.021 [0.009 [0.006 |1
11 [WEST |ZEM |33070403 |56.055120|1:00 001 |F [0.588 |0.866 [0.008 |0.054 [0.071 |1
49 [NEAST [BIR |p4910084 |56011443/1:00 [0.01 |M [0.412 |0.872 [0.009 [0.02 |0.099 1
64 [NEAST BIR |35011867 56050073100 [0.00 |M [0.529 [0.981 [0.005 [0.007 [0.007 |1
66 [NEAST BIR |y4g75312 |s6.459015/1:00 [0.00 |M [0.235 [0.711 [0.019 |0.027 [0.243 |1
21 [NEAST |KUP |54 2a0834 |55.600253|1-:00 [0.00 |M [0.647 [0.797 [0.029 |0.046 [0.128 |1
47 [NEAST |KUP |os 001566 |s5875744/1:00 [0.00 |M [0.412 |0.967 [0.01 |0.008 |0.015 |1
55 [NEAST |MOL |ys 151365 |55.072929|1:00 [0.00 |M [0.471 [0.7 [0.024 |0.134 [0.142 |1
90 [NEAST [SIR  |547g0941 |54.854301/0-99 [001 |M [0.353 [0.846 [0.039 [0.069 [0.046 |1
33 [SOUTH |VAR |5, 765842 |54.043347|1:00 [0.00 |M [0.294 [0.987 [0.005 |0.004 [0.004 |1
29 |WEST |RAM |5 144045 |55.10a6670-99 [001 |M [0.471 |0.953 [0.014 |0.018 [0.014 |1
27 WEST [SIL |5 093457 |55.323792|1-:00 [0.00 |M [0.588 [0.756 [0.022 |0.032 [0.191 |1
38 |WEST |ZEM |, 240171 |oe1a0316/L00 000 |M (0294 [0.679 [0.07 [0.12 [0.131 |1
71 [NEAST BIR |35150580 |56.097437[0-99 [001 |F [0.353 [0.051 [0.858 [0.082 [0.01 |2
40 |WEST [SIL  |»; oee389 |s5.497087/098 [0.02 |F |0.529 |0.006 [0.979 [0.008 |0.007 |2
53 [NEAST [SIR |54 735703 |54.981702|1:00 [0.00 |M [0.588 [0.025 [0.952 [0.014 [0.01 |2
54 [NEAST [SIR |54 960832 |54.860397|1:00 [0.00 |M [0.529 [0.01 [0.972 |0.008 [0.01 |2
63 [NEAST [SIR |54 563346 |54.869706(0-99 [001 |M [0.647 [0.031 [0.936 [0.019 [0.014 |2
73 [NEAST [SIR |54 685033 |54.90a554/1:00 [0.00 |[M [0.529 [0.008 [0.98 [0.005 [0.007 |2
75 [NEAST SIR  |,4513808 |54.9314230-99 [001 |M [0.647 [0.007 [0.981 |0.006 [0.006 |2
77 [NEAST SIR 54547300 |54.933432|1-:00 [0.00 |M [0.471 |0.015 [0.933 [0.021 [0.031 |2
31 |WEST [SIL |5 geeoas |55.503529|1:00 [0.01 |M [0.529 [0.009 [0.876 [0.1 [0.015 |2
36 |WEST [SIL |5 s46304 |55.517459|1:00 [0.00 |M [0.294 [0.009 [0.979 [0.006 [0.006 |2
39 |WEST [SIL |51 gos112 |s5.500023 /099 |0-01 |M [0.706 [0.01 [0.905 [0.025 [0.06 |2
NEAST BIR |15517677 56061060098 |002 |F [0.529 |0.275 [0.025 |0.472 [0.228 |3
NEAST BIR |5150609 |56.0263620-90 |0-10 |F [0.647 [0.054 [0.008 [0.767 [0.17 |3
72 [NEAST BIR |y5150580 56097437099 |0.01 |F [0.588 |0.018 [0.053 [0.621 [0.308 |3
2 [NEAST |KUP |»c 337005 55851734099 [0.01 |F [0.471 |0.008 [0.06 [0.852 [0.08 |3
19 [NEAST [KUP |4 130168 |55.4012530-98 [0.02 |F [0.706 [0.013 [0.043 [0.797 [0.147 |3
45 [NEAST |KUP |54 978183 |55784720/092 |0.08 |F |0.353 [0.011 [0.008 [0.675 |0.306 |3
46 [NEAST |KUP |5s209904 |55917707/090 [0.11 |F |0529 [0.009 [0.045 [0.939 [0.007 |3
58 [NEAST |MOL |y so7641 54689307099 |001 |F [0.647 |0.115 [0.01 [0.853 [0.021 |3
59 [NEAST |MOL |y sa1a49 |5468a514/099 [001 |F [0.412 |0.026 [0.01 [0.95 [0.015 |3
96 [NEAST |MOL |ys 375044 |55.414454|1:00 [0.01 |F [0.294 |0.015 [0.007 [0.888 [0.09 |3
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99 [NEAST |MOL )5 422813 |55.239258]0-83 [0-17 |F [0.588 [0.005 [0.008 [0.974 [0.013 [3
16 [SOUTH [SUV |y, 850442 |54.933605/1:00 001 |F [0.765 [0.021 [0.034 [0.617 [0.328 |3
80 [SOUTH |VAR |55103530 |54.165004/1:00 [0.01 |F [0.353 [0.018 [0.166 [0.493 [0.323 [3
84 [SOUTH |VAR 14915617 54348468099 |0.01 |F [0.529 |0.081 [0.048 [0.526 [0.345 |3
28 |WEST [SIL |5, 139261 |55.287665|1-:00 [0.00 |F [0.412 |0.197 [0.018 [0.486 (0.3 |3
12 |WEST |ZEM |y3067283 |s6.0526800-95 005 |F [0.647 [0.123 [0.007 [0.806 [0.064 |3
1 |NEAST BIR |5p43708 |56.1308280-97 003 |M [0.824 [0.01 [0.02 [0.827 [0.143 |3
4 |NEAST [BIR |p5516750 |56.061429/098 [0.02 |M |0.588 [0.009 [0.009 [0.962 |0.019 |3
22 [NEAST |KUP 54541425 |55503182(0-99 [0.01 |[M [0.412 [0.029 [0.009 [0.806 [0.155 |3
92 |NEAST |KUP |54 931721 |s5507944|086 |0.14 |M [0.706 [0.024 |0.021 [0.66 [0.296 |3
101 [NEAST [KUP |35 408319 |55.601143/0-99 |001 |M [0.588 [0.01 |0.389 [0.558 [0.044 |3
95 [NEAST |MOL |35 429785 |55.423541/1:00 [0.00 |[M [0.353 [0.033 [0.024 [0.827 [0.116 |3
97 [NEAST |MOL |y5 053049 |55474252|0-83 [0-17 |M [0.765 |0.024 [0.105 [0.811 [0.06 |3
103 [NEAST |MOL |35 395078 |55.423927[0-98  [0.03 |M [0.588  [0.019 [0.009 [0.901 [0.071 |3
34 [NEAST [SIR |54 740856 |55.067287|1:00 [0.00 [M [0.529 [0.006 [0.014 [0.762 [0.217 |3
51 [NEAST SIR |54316275 |55.066795(0-91 [0.09 |M [0.353 |0.008 [0.073 [0.873 [0.046 |3
56 [NEAST |SIR |»s 157099 54949312097 |0.03 |M [0.235 |0.211 [0.088 [058 (0.2 |3
61 [NEAST SIR |»5131387 |55.050000/0-97 |0.03 |M [0.471 [0.011 [0.011 [0.955 [0.023 |3
74 |SOUTH PRI |»4 335800 54676121099 [0.02 |M [0.412 |0.011 [0.327 |0.645 (0.018 |3
76 [SOUTH PRI |y4353370 |54730862|0-97 |0.03 |M [0.471 [0.148 [0.185 [0.45 (0.217 |3
18 [SOUTH |VEI |3536099 |54.069390/1:00 000 |M [0.412 [0.01 [0.006 [0.539 [0.444 |3
13 |WEST [SIL  |3130007 |55.428767(0-99 |0.0L |M [0.647 [0.016 |0.072 [0.73 [0.183 [3
100 WEST |VID |y, 7p5059 |55.442458 0-99 |0.01 |M [0.588 [0.039 [0.02 [0.836 [0.105 |3
20 |WEST |ZEM |y3 30704 55687204099 [0.01 |M [0.471 |0.019 [0.018 [0.876 (0.087 |3
41 [WEST  [ZEM |5y 455047 |ss.6a6734|100  |0.00 |M [0.353 [0.007 [0.112 [0.748 [0.133 [3
6 |[NEAST BIR |ys511419 56057766099 |0.01 |F [0.353 [0.03 [0.017 [0.017 [0.936 |4
68 [NEAST BIR |»4012059 |56.17g575|1-:00 [0.00 |F [0.647 |0.012 [0.011 [0.092 [0.885 |4
9 [NEAST |KUP |, 476860 55702036099 |0.01 |F [0.588 |0.107 [0.028 [0.042 [0.823 |4
43 [NEAST |KUP |54 ga1462 |s5716005/093 [0.07 |F |0.412 [0.012 [0.017 [0.116 |0.855 |4
93 [NEAST |KUP )5 104737 55492033099 [0.01 |F [0.647 |0.239 [0.045 [0.193 [0.523 |4
62 [NEAST |SIR |,4977450 |54857470/0-99 |0.01 |F [0.412 |0.365 [0.194 |0.055 (0.386 |4
91 [NEAST SIR |51500402 |55.156650|1-:00 [0.00 |F [0.412 |0.034 [0.006 [0.091 [0.869 |4
86 [SOUTH PRI |,4566300 54548062100 |0.00 |F [0.588 |0.08 [0.019 [0.129 (0.772 |4
14 [SOUTH [SUV |23019037 |54769861/0-99 |00 |F [0.647 [0.01 |0.006 [0.194 [0.79 |4
15 [SOUTH [SUV |3017405 |54775014/0-99 001 |F [0.471 [0.066 |0.066 |0.062 [0.807 |4
17 |SOUTH [SUV |33081962 |54359106(0-99 |00 |F [0.706 [0.023 |0.032 [0.45 [0.495 (4
57 [SOUTH |VAR |ys 365003 |54.429031]0-99 |0.01 |F [0.588 |0.039 [0.009 [0.018 [0.934 |4
85 [SOUTH |VAR |54 856770 |54378239]0-99 |0.01 |F [0.588 |0.017 [0.014 [0.0L [0.958 |4
89 |SOUTH |VAR |y 367063 |sa431824/099 |0.0L |F [0.529 [0.017 |0.016 |0.013 [0.954 (4
8 |[SOUTH |VEI |y3774766 |54.169204/1:00 [001 |F [0.529 [0.021 [0.009 [0.029 [0.941 |4
24 |WEST |VID |,y ge0133 |55.058109]0-99 |0.01 |F [0.412 |0.008 [0.015 [0.043 [0.934 |4
37 |WEST |ZEM |, s79756 |55.885885|1-:00 [0.01 |F [0.706 |0.035 [0.036 |0.124 (0.805 |4
52 [NEAST BIR |,sg61782 |56.067318]0-96 |0.04 |M [0.647 |0.044 [0.007 [0.118 [0.831 |4
65 [NEAST BIR |»5 090443 |56.175532|0-99 [0.01 |M [0.647 |0.013 [0.036 |0.258 [0.693 |4
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67 |[NEAST |BIR 54014377 |56.157510]099  |0.01 0.706 [0.053 [0.011 [0.092 [0.844

23 [NEAST |KUP |54 c63500 |55.507457]|1:00  |0.00 0529 [0.171 |0.016 |0.073 |0.74

35 [NEAST |KUP |yc 777350 |55.703473|0-86  |0.14 0.471 [0.006 |0.006 [0.1  [0.888

44 [NEAST |KUP |54 977835 |55784340|1:00  |0.01 0.647 [0.009 [0.01 |0.035 |0.946

50 |NEAST |KUP |, gge775 |o5.834778099  |0.01 0.588 [0.083 |0.081 |0.361 [0.475

70 [NEAST |KUP 54506041 |55429428|1:00  |0.00 0.471 |0.022 [0.012 |0.084 [0.882

98 |NEAST |MOL |y6 3pe579 |55.333678099  |0.01 0.500 [0.01 |0.04 |0.382 [0.567

32 [SOUTH |VAR 5475710 |54.044084|1-:00  |0-00 0.353 |0.014 [0.073 |0.294 [0.619

78 [SOUTH VAR |54 164893 |54.245950(0-99  |0.01 0.647 [0.091 [0.026 |0.413 |0.47

8L |SOUTH [VAR |54 715079 |54.256002/095  |0-05 0.529 |0.008 [0.019 |0.092 [0.88

82 [SOUTH |VAR |54 753075 |54.265005|1:00  |0-01 0.588 |0.024 [0.027 |0.028 [0.921

83 |SOUTH [VAR |54 7g3313 |54.060852098  |0.03 0529 [0.416 [0.02 |0.028 [0.535

88 [SOUTH |VAR |rs566117 |54278946/098  |0-02 0.471 |0.019 [0.013 [0.026 [0.942

102 [SOUTH |[VET |3.807650 |53.999794]0-99  |0-01 0.647 |0.014 |0.021 |0.106 |0.86

30 |WEST |RAM |5 097183 |s5.100682|0-93 007 0.438 [0.01 |0.008 [0.027 [0.955

26 |WEST [SIL |y 260843 |55.309318|1:00  |0-01 0412 |0.03 [0.022 |0.378 [0.57

I ZZZ5ZZZZ5IZZ551L51(K) (L
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25 |WEST |VID |y ge0179 |55.258226(0-99  |0-01 0.588 |0.019 [0.07 |0.069 [0.842

STRUCTURE 4-riy grupiy pasiskirstymo populiacijose zemélapis (2.3.9 pav.) tik
patvirtino geografiniy populiacijy genetin] panasumg Lietuvoje ir sub-populiacijy strukttros
nebuvimg. Vienintelis désningumas, kurj rodo §is Zemélapis yra tai, kad 4-ta grupé (geltona)
dominuoja pietuose, 0 3-¢ia grupé Siauréje. 3.2.10 pav. matyti kad patiny populiacija yra
genetiSkai jvairesné nei pateliy populiacija, kuriai yra biidinga stipresne genetiné struktiira

dominuojant tik vienai genetinei grupei (tikétina dél silpnesnés migracijos).
3.2.3 Apibendrinimas

Genetinés diferenciacijos testas tarp stambiy geografiniy regiony parodé nestipria, bet
statiskai reikiminga Zemaitijos vilky diferenciacija i3 kity 3alies regiony. Tadiau AMOVA
parod¢, kad tai tik gausumo skirtumy tarp atskiry genetiniy grupiy regiony viduje pasekmé,
susidariusi 1§ butelio kaklelio efekto fragmentuoty grupiy liekany, kuriy dydis ir skaiius
priklauso nuo regiono miskingumo ir naujos geografiskai diferencijuotos geny migracijos
poveikio. Bajeso klasterin¢ analizé¢ parodé, kad Salyje tikétina yra keturiy genetiniy grupiy
struktiira, bet Sios genetinés grupés yra iSdéste geografiskai misriai, t.y. nesudaro geografiskai
koncertuoty uzdary grupiy. Dominuoja dvi didesnés genetinés grupés — viena labiau biidinga
Pietums, kita Siaurei, bei dvi genetiskai tolimesnés ir maZesnés grei¢iausi migranty genetinés
grupés jvairiu dazniu ir introgresijos laipsniu pasklide po Lietuvos regionus. Siaurés Rytuose

stipresné jtaka turi migrantai. Duomeny, kad Nemunas ar kiti antropologiniai — gamtiniai
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barjerai turi reikSmingos jtakos populiacijos struktiirai néra. Patinai migruoja toliau ir jy

genetiné diferenciacija silpnesné nei pateliy, kuriy dauguma priklausé vienai genetinei grupei.

3.3 Vilky hibridizacijos su Sunimis intensyvumas atskirose Lietuvos dalyse

Suny populiacijos referencijai naudoti $unys buvo auk$to kaip Sunims stebimo
heterozigotiskumo- daugumos Ho rodiklis virsijo 0.7, kas rodo, kad individas 70 proc. i§ 17

lokusy buvo heterozigotiniai (3.3.1 pav.)

Dogs individual Ho vlaues (17 loci)

v vy WM L WU
bl P 7 O - T -1
w = m

3.3.1 pav. Tirty Suny individualaus stebimo heterozigotiSkumo reikSmés.
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3.3.2 pav. STRUCTURE Bajeso klasterinés analizés apskaiciuotos 99 vilky ir 18 Suny
individy priskyrimui vienam i§ dvejy genetiniy grupiy tikimybés pagal DNR tyrimo
rezultatus (vilkams budinga 1-ma grupé (geltona, kair¢je) ir Sunims budinga 2-ra grupé
(raudona desingje). Kiekvienas stulpelis yra atskiras individas. X asis rodo vilky populiacijy
kodus ir Sunis (Dog).
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Bajeso klasteriné analizé parodé bendra Suny — vilky imtj (99 vilky ir 18 Suny) pagal
DNR duomenis suskirsté | 2 grupes: ] 1-mg genetiné grupe pateko visi 99 vilkai | 2-rg
geneting grupe pateko visi 18 Suny (3.3.2 pav., 3.3.1 lent.). Taciau priskyrimo tikimybés
vienai i§ dvejy grupiy buvo nevienodos- dalis vilky individy turéjo genetines asociacijas su
Suny populiacija, kurios rodo genetin] panaSumag su Sunimis ir atvirksciai, keli suny individai
turéjo asociacijy su vilkais (3.3.2 pav., 3.3.1 lent.). Tikimybés didesnés nei 0.5 rodo tévy ar
seneliy karty hibridizacijos atvejus, mazesnés tikimybés nei 0.5 proseneliy ir ankstesniy karty
hibridizacijos atvejus. Misy tirtoje vilky populiacijoje Suny grupés priskyrimo tikimybés
buvo zemos (nesieké 0.1), i§skyrus kelis atvejus, kur 6 i§ 99 individy turéjo tikimybes nuo
0.10 iki 0.17 ir tikétina yra turéjo genetiniy rySiy su Sunimis ankstesnése nei seneliy kartose
(4 patinai, 2 patelés). Mazas populiacijos dydis gali lemti didesn]j hibridizacijos intensyvumag
su kitomis rasimis jei savos rusies pory skai¢ius mazas (Allendorf, Luikart 2007, p. 428).
Zinant, kad Lietuvoje vilky populiacijos Zenklus sumazéjimas vyko 1960-70 m.,
hibridizacijos su Sunis genetiniai pédsakai turéty palikti panasius genetinés tikimybés dydzius

kaip gauti miisy tyrime.

Palyginimui hibridizacijos intensyvumo rezultatai Cekijoje, Lenkijoje ir Ispanijoje
(vykdyti hibridizacijos tyrimai su SSR zymeny sistemomis), kur vilky priskyrimo Suny grupei
tikimybes nevirsijo 15 proc. (Godinho et al. 2011, Randi et al, 2014, Huvla et al. 2017), pvz.
Ispanijos Iberijos dalyje apie 4 proc. tirty individy turéjo introgresijos su Sunis apie 10-12

proc. tikimybes (Godinho et al. 2011).
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3.3.3 pav. STRUCTURE Bajeso klasterinés analizés apskaiiuotos 18 Suny individy
priskyrimui vienam i§ dvejy genetiniy grupiy tikimybés pagal DNR tyrimo rezultatus
(vilkams budinga 1-ma grupé (geltona, kairéje) ir Sunims biidinga 2-ra grupé (raudona
desinéje). Kiekvienas stulpelis yra atskiras individas.
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Kitas svarbus rezultatas yra tai, kad vilky individy tikimybeés hibridizacijai su Sunimis
geografiskai koncentruojasi Siaurés rytinéje Lietuvoje, Birzy- Kupiskio-Utenos-lgnalinos
rajonuose (3.3.4 pav. ir 3.3.5 pav.). Net trys didziausias priskyrimo Suny klasteriui tikimybes
turintys vilko individai rasti netoliese vienas kito rytinéje Utenos — Ignalinos raj. dalyje, Kiti
du Kupiskio rajone (3.3.4 pav.). Vienas atvejis su tikimybe netoli 0.1 rastas Rambyno miske.
Biity jdomu istirti §io geografinio désningumo priezastis atkreipiant démesj j gyvuliy pjovimo

atvejy daznj, ir migracijos désningumus bei Siy krasty istorija.
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3.3.4 pav. STRUCTURE Bajeso klasterinés analizés vilky individy priskyrimui Suny
genetinei grupei tikimybés pagal DNR tyrimo rezultatus. Tikimybés kinta nuo 0 iki 1. Taskai
zymi vilky sumedZiojimo vietas, jy dydis Bajeso tikimybe priklausyti Suny genetinei grupei ir
taip rodo hibridizacijos su Sunimis laipsnj individo tévy ir ankstesnése kartose. Tikétina, kad
Bajeso tikimybé priskyrimui Suny genetinei grupei didesné nei 0.1 rodo hibridizacijg su
Sunimis ankstesnése nei seneliy kartose (Godinho et al. 2011).

57



L1 1 L eeeeeeer] |

3.3.5 pav. Interpoliacijos biidy apskai¢iuoty STRUCTURE Bajeso klasterinés analizés vilky
individy priskyrimui Suny genetinei grupei tikimybiy konttirinis Zemélapis pagal DNR tyrimo
rezultatus. Kuo didesné tikimybeé tuo stipresné hibridizacija su Sunimis.

3.3.2 lent. STRUCTURE Bajeso klasterinés analizés vilky individy priskyrimui vilko ir Suns
genetinei grupei tikimybés pagal DNR tyrimo rezultatus. Tikétina, kad Bajeso tikimybé
priskyrimui Suny genetinei grupei didesné nei 0.1 rodo hibridizacija su Sunimis ankstesnése
nei seneliy kartose (Godinho et al. 2011).

Vilko | Tikimybé | Tikimybé | Regionas | Populiacija | Lytis
id priskyrimo | priskyrimo
vilko GG | Suns GG

1 0.97 0.03 NEAST BIR M
3 0.98 0.02 NEAST BIR F
4 0.98 0.02 NEAST BIR M
5 1.00 0.00 NEAST BIR F
6 0.99 0.01 NEAST BIR F
7 0.90 0.10 NEAST BIR F
49 1.00 0.01 NEAST BIR M
52 0.96 0.04 NEAST BIR M
64 1.00 0.00 NEAST BIR M
65 0.99 0.01 NEAST BIR M
66 1.00 0.00 NEAST BIR M
67 0.99 0.01 NEAST BIR M
68 1.00 0.00 NEAST BIR F
69 0.99 0.01 NEAST BIR F
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71 0.99 0.01 NEAST BIR F
72 0.99 0.01 NEAST BIR F
2 0.99 0.01 NEAST KUP F
9 0.99 0.01 NEAST KUP F
10 1.00 0.00 NEAST KUP F
101 0.99 0.01 NEAST KUP M
19 0.98 0.02 NEAST KUP F
21 1.00 0.00 NEAST KUP M
22 0.99 0.01 NEAST KUP M
23 1.00 0.00 NEAST KUP M
35 0.86 0.14 NEAST KUP M
43 0.93 0.07 NEAST KUP F
44 1.00 0.01 NEAST KUP M
45 0.92 0.08 NEAST KUP F
46 0.90 0.11 NEAST KUP F
47 1.00 0.00 NEAST KUP M
50 0.99 0.01 NEAST KUP M
70 1.00 0.00 NEAST KUP M
92 0.86 0.14 NEAST KUP M
93 0.99 0.01 NEAST KUP F
103 0.98 0.03 NEAST MOL M
55 1.00 0.00 NEAST MOL M
58 0.99 0.01 NEAST MOL F
59 0.99 0.01 NEAST MOL F
95 1.00 0.00 NEAST MOL M
96 1.00 0.01 NEAST MOL F
97 0.83 0.17 NEAST MOL M
98 0.99 0.01 NEAST MOL M
99 0.83 0.17 NEAST MOL F
34 1.00 0.00 NEAST SIR M
ol 0.90 0.10 NEAST SIR M
53 1.00 0.00 NEAST SIR M
54 1.00 0.00 NEAST SIR M
56 0.97 0.03 NEAST SIR M
61 0.97 0.03 NEAST SIR M
62 0.99 0.01 NEAST SIR F
63 0.99 0.01 NEAST SIR M
73 1.00 0.00 NEAST SIR M
75 0.99 0.01 NEAST SIR M
I 1.00 0.00 NEAST SIR M
90 0.99 0.01 NEAST SIR M
91 1.00 0.00 NEAST SIR F
74 0.99 0.02 SOUTH PRI M
76 0.97 0.03 SOUTH PRI M
86 1.00 0.00 SOUTH PRI F
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14 0.99 0.01 SOUTH SUVv F
15 0.99 0.01 SOUTH SUV F
16 1.00 0.01 SOUTH SUVv F
17 0.99 0.01 SOUTH SuUVv F
32 1.00 0.00 SOUTH VAR M
33 1.00 0.00 SOUTH VAR M
57 0.99 0.01 SOUTH VAR F
78 0.99 0.01 SOUTH VAR M
79 1.00 0.00 SOUTH VAR F
80 1.00 0.01 SOUTH VAR F
81 0.95 0.05 SOUTH VAR M
82 1.00 0.01 SOUTH VAR M
83 0.98 0.03 SOUTH VAR M
84 0.99 0.01 SOUTH VAR F
85 0.99 0.01 SOUTH VAR F
88 0.98 0.02 SOUTH VAR M
89 0.99 0.01 SOUTH VAR F
102 0.99 0.01 SOUTH VEI M
8 1.00 0.01 SOUTH VEI F
18 1.00 0.00 SOUTH VEI M
29 0.99 0.01 WEST RAM M
30 0.93 0.07 WEST RAM M
13 0.99 0.01 WEST SIL M
26 1.00 0.01 WEST SIL M
27 1.00 0.00 WEST SIL M
28 1.00 0.00 WEST SIL F
31 1.00 0.01 WEST SIL M
36 1.00 0.00 WEST SIL M
39 0.99 0.01 WEST SIL M
40 0.98 0.02 WEST SIL F
42 0.99 0.01 WEST SIL M
100 0.99 0.01 WEST VID M
24 0.99 0.01 WEST VID F
25 0.99 0.01 WEST VID M
11 1.00 0.01 WEST ZEM F
12 0.95 0.05 WEST ZEM F
20 0.99 0.01 WEST ZEM M
37 1.00 0.01 WEST ZEM F
38 1.00 0.00 WEST ZEM M
41 1.00 0.00 WEST ZEM M
PDM2 | 0.05 0.95 DOG DOG M
PDV |[0.73 0.27 DOG DOG M
CVM |o0.01 0.99 DOG DOG F
1Zvyr | 0.07 0.93 DOG DOG F
2Kmot | 0.31 0.69 DOG DOG M
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S10 0.01 0.99 DOG DOG M
S11 0.01 0.99 DOG DOG M
S12 0.00 1.00 DOG DOG M
S13 0.00 1.00 DOG DOG F
S14 0.00 1.00 DOG DOG F
S1 0.01 0.99 DOG DOG M
S2 0.02 0.98 DOG DOG F
S3 0.03 0.97 DOG DOG F
S4A 0.02 0.98 DOG DOG F
S4B 0.01 0.99 DOG DOG M
S6 0.00 1.00 DOG DOG M
S7 0.01 0.99 DOG DOG F
S9 0.01 0.99 DOG DOG F

Apibendrinimas. DNR tyrimas pagal 17 polimorfiniy SSR lokusy parodé, kad, pagal

2018-2019 mety sezono sumedziojimo 99 vnt. vilky imtj ir 18 Suny referencing biblioteka,
vilky hibridizacija su Sunimis intensyvumas néra aukstas (6 1§ 99 individy rodé 10-17 proc.
genetinj panasumg su Sunimi, kaip hibridizacijos vélesnése nei seneliy kartose indikatoriy
(Godinho et al. 2011). Jdomu, kad visi 8ie 6 hibridizacijos atvejai rasti Siaurés-Ryty
Lietuvoje. Biity idomu istirti Sio geografinio désningumo priezastis atkreipiant démesj i

gyvuliy pjovimo atvejy daznj, ir migracijos désningumus bei $iy krasty istorija.

3.4 Sumedzioty vilky amzius

Istyrus 2018-2019 mety medzioklés sezono metu sumedzioty vilky apatinius iltinius
dantis, nustatyta, kad net 61,4% individy sudaré 5-9 ménesiy amziaus jaunikliai (3.4.1 pav.).
Pirmameciy jaunikliy amziaus grupéje (vilky amzius iki mety) patiny buvo sumedZiota
daugiau nei pateliy, atitinkamai 38 patinai (61,3%) ir 24 patelés (38,7%). Palyginimui
Latvijoje tarp sumedZioty vilky pirmameciai jaunikliai per pastaruosius penkis medZioklés
sezonus sudaré 45,0-60,6% nuo visy sumedzioty vilky (Lielo plés€ju populaciju..., 2018)
(3.4.2 pav.). Estijoje tarp sumedziojamy vilky pirmameciy jaunikliy dalis svyravo nuo 37%
iki 67%, vidutiniskai — 56% (Ménnil, Kont 2012).

Antrameciai jaunikliai (3.4.3 pav.) tesudaré vos 6,9% nuo visy per pastargjj sezong
Lietuvos teritorijoje sumedzioty vilky. Tarp jy buvo sumedzioti 3 patinai ir 4 patelés.
Vyresniy amziaus grupiy sumedzioty vilky kiekis svyravo nuo 1 (1,0%) iki 7 (6,9%) individy

kiekvienoje amziaus grupéje. Vyriausias sumedziotas vilkas (patelé) €jo deSimtus metus.
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Palyginimui Latvijoje 2017-2018 mety medzioklés sezono metu buvo sumedzioti 2 deSimtus
metus éj¢ patinai (n=102) (Lielo plés€ju populaciju..., 2018), o ankstesniais metais vyriausiy
individy amzius siekdavo 6-8 metus (Ozolins J. et al., 2017). Lenkijoje devintajeme pra&jusio
amziaus deSimtmetje vyriausi sumedziojami vilkai tebuvo tik 5 mety amziaus. Mokslininkai

to priezastimi laiké populiacijos permedziojima (Jedrzejewska, Jedrzejewski 1998).

10
9
D 8
=y 7
S 6
;E 5 ® Patelés
5 4 ® Patinai
3
2
30 20 10 0 10 20 30 40
Individy skaicius, vnt.

3.4.1 pav. 2018-2019 mety medzioklés sezono metu sumedzioty vilky pasiskirstymas
amziaus grupése pagal lyt]

Lietuvoje vidutinis sumedzioty vilky amzius (atmetus pirmamecius ir antramecius
jauniklius) praéjusi sezong buvo 5,25 mety. Tuo tarpu Latvijoje per pastaruosius penkis

metus $is rodiklis svyravo tarp 3—4 mety (Ozolins et al., 2017).
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3.4.2 pav. Jaunesniy nei vieneriy mety gyviny dalis tarp Latvijoje

plésgju populaciju..., 2018)

sumedzioty vilky (Lielo

Tyrimo rezultatai atskleidé, kad 2018-2019 mety sezono metu Lietuvoje buvo

sumedziota palyginti daug aStuntus metus ¢jusiy vilky. Toks skaiCius yra palyginti didelis

tarp vyresnio amziaus suaugusiy vilky. J[domu pastebéti, kad Sie vilkai buvo gime 2012 mety

pavasarj, tai yra, po nejprastai anksti (2011-11-13) pasibaigusio 2011-2012 mety medzioklés

sezono. Siam medzioklés sezonui buvo nustatytas 5 vilky sumedZiojimo limitas,

sumedziota 11 vilky.

cementite nera
metiniu rieviy.
vilko amzius yra
metiniy
1

iy (0)+ 1=Tmetai

(o)

3.4.3 pav. Antramecio jauniklio (vieny mety ir keliy ménesiy amziaus) dantie pjuvis

(vaizdas per mikroskopa)

63



Nustatytas lytinis pasiskirstymas tarp sumedzioty patiny ir pateliy 2018-2019 mety
medzioklés sezono metu buvo 1:0,69. Taigi pra¢jusj sezong patiny dalis (59,2%)
populiacijoje buvo didesné nei pateliy (40,8%). Palyginimui 2017-2018 mety medzioklés
sezono metu sumedzioti patinai sudaré 52% populiacijoje, 2016-2017 mety medzioklés

sezono metu — 51%, 0 2015-2016 mety medzioklés sezono metu — 59%.

2018-2019 mety medzioklés sezono metu didelés pirmameciy jaunikliy dalies
susidaryma tarp sumedzioty vilky galéjo jtakoti keletas priezas¢iy. Pirmiausia, aiSku, tai, kad
jaunikliy gyvybingoje populiacijoje ir turéty buti daug. Kita labai tikétina priezastis, kad
jaunikliai dar prastai iSugde savisaugos instinktus ir patirtj, be to jiems medzioklés sezono
laikotarpis sutampa su pirmaisiais nuo gaujos atsiskyrimo Zingsniais. Taip pat bity galima
svarstyti apie gaiStanciy Serny gausos jtakg ir su tuo susijusj mitybinés bazés pageréjima, o tai

galéjo teigiamai jtakoti veisimosi intensyvumo padidéjima bei jaunikliy iSgyvenamuma.

3.5 Suaugusiy pateliy reprodukcija

Atliktas sumedzioty pateliy gimdy tyrimas atskleidé, kad, i§ 31 j laboratorija
parsiveztos uzsaldytos gimdos, tinkamai buvo isimtos 9 gimdos (29,0%) (3.5.1 pav.), 16
atvejy paimta tik dalis gimdos (51,6%) (3.5.2 pav.) bei 6 atvejais paimti kiti vidaus organai
(19,4%) (3.5.3 pav.). Tarp teisingai iSimty gimdy (n=9) 5 jy buvo pirmameciy jaunikliy
pateliy (3.5.4 pav.) ir 1 antrameté jauniklé patelé. Pirmametés patelés nuo savo gimimo dar
net nebuvo sulaukusios rujos sezono, o antrametés teoriskai taip pat neturéty 2019 mety

Ziemg dalyvauti rujoje.

Dazniausia pasitaikiusi medziotojy klaida buvo, kad jie paimdavo ne visa gimda, tai
yra vienas i$ gimdos ragy arba dalis jy biidavo nupjauta (jy trikdavo) (3.5.2 pav.). Tyrimams
tinkamos gimdos turéjo buti su gimdos ragais uzsibaigianciais kiauSidémis. Pasitaiké ne
vienas atvejis, kai medziotojai tyrimams perdavé vilko Slapimo ptsle (3.5.3 pav.), manydami,

kad tai gimda.
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3.5.2 pav. Dalinai isimta sumedziotos astuoniy mety amziaus vilko patelés gimda
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3.5.4 pav. SumedZiotos pirmametés vilko patelés teisingai i§imta gimda
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[Sanalizavus tinkamai ir dalinai iSimtas gimdas, vis délto galime daryti kai kurias
iSvadas. Apzitréjus visas, nors ir dalinai iSimtas, antramec¢iy jaunikliy pateliy gimdas, galima
konstatuoti, kad jos jaunikliy dar nebuvo turéjusios (3.5.5 pav.). Taigi 2018 mety ziema

buvusiomis saglygomis pas mus pirmametés jauniklés rujoje nedalyvavo.

IS tinkamai iSimty dviejy suaugusiy pateliy gimdy, viena trejy mety amziaus patelé
pastargji karta buvo vedusi 6 jauniklius, kita devyniy mety amziaus patelé¢ pastaraji karta
buvo vedusi 4 jauniklius (3.5.1 pav.). Latvijoje atlickami tyrimai rodo, kad patelé neSioja
vidutini$kai 6 embrionus (Ozolins et al., 2017). I$ dalinai iSimty gimdy matyti, kad keturiy
mety amziaus patelé pastarajj karta buvo vedusi ne maziau vieno jauniklio, o astuoniy mety

amziaus patelé pastargjj kartg buvo vedusi 9 jauniklius (3.5.2 pav.).

Apzitréjus tinkamai ir dalinai iSimtas suaugusiy pateliy gimdas, galima preliminariai
teigti, kad pusé i§ jy buvo pastargjj sezong nevedusios jaunikliy. llgalaikiai Latvijoje
atlickami tyrimai rodo, kad kaimyninéje Salyje jauniklius veda vidutiniskai apie 57%

suaugusiy pateliy, taciau Sis skai¢ius metai i§ mety svyruoja (Ozolins et al., 2017).

Per 2018-2019 mety medzioklés sezong buvo sumedziotos 38 patelés, i$ kuriy net 22
(57,9%) buvo pirmametés jauniklés ir 4 (10,5%) antrametés jauniklés. Teoriskai tai galéty
reiksti, kad 1§ 102 sumedzioty vilky tik 12 pateliy (11,8%) gal¢jo 2019 mety pavasarj vesti
palikuonis. Kaip preliminariai atskleidé muisy tyrimas ir rodo kaimyninés Latvijos tyrimai,

dar apie pusé jy neved¢ jaunikliy dél kity priezasCiy.
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Isvados

1. Genetinés jvairovés tyrimas parodé, kad Lietuvos vilko populiacija buvo patyrusi
reikSmingg genetin€s jvairovés susiauréjimg ir dabartiniu metu yra sékmingo
genetinés jvairoveés atstatymo proceso eigoje per geny migracija, taciau dar néra

pasiekusi genetinés jvairovés optimumo.

Isvados pagrindimas. DNR tyrimas pagal 17 auksto polimorfizmo autosominiy rekombinuojamy atskirai
mikrosatelity lokusy pagal 2018 mety sumedziojimo 99 vnt. vilky imtj parodé, kad Lietuvos vilko
populiacija buvo patyrusi reikSmingg genetinés jvairovés susiauréjimg (Lietuvos populiacijos
stebimo/lauktino heterozigotiSkumo (Ho/He) santykis 0.71, kai optimalus >0.9) ir dabartiniu metu yra
sékmingo genetinés jvairovés atstatymo proceso eigoje per geny migracija (tai rodo aukstas alelinis
turtingumas ir rety aleliy skaicius, bei aukstas lauktinas heterozigotiskumas (He)- 0.7, nemazas migranty
skaicius tarp Lietuvos regiony 8 vilkai per generacija), taciau Lietuvos vilky populiacija dar néra pasiekus
genetinés jvairovés optimumo (Ho=0.5 (sickiamybe Ho=He), Fis= 0.3 (siekiamybe 0-0.1), efektyvaus ir
demografinio populiacijy dydZio santykis (Ne/Nd)- 0.25 (siekiamybe >0.5). Pastebétina, kad misy
nustatytas siby kiekis populiacijoje gali dirbintai sumazinti Ne ir padidinti miisy tyrime gauta populiacijos
inbrydingo rodiklj (Jankovic et al. 2010). Sprendimas biity sudéti keliy sumedziojimo sezony imtis ir
pasalinus sibus, apskaiciuoti inbrydingo rodiklius.

2. Lietuvos vilky populiacijos genetiné jvairové teritoriSkai pasiskirs¢iusi nevienodai —
turtingesné aleliné jvairové nustatyta Siaurés Rytuose tikétina dél genetinio srauto i§
Siaurés Ryty (Latvijos), o santykinai aukstesnis inbrydingo laipsnis rastas Pietry¢iy
Lietuvoje aplink Vilniy ir rodo galimus barjerus geny migracijai, ¢ia pageidautinas

detalesnis didesniy imciy i8 kity regiony tyrimas.

3. Pagal genetinés diferenciacijos indeksus apskaiCiuotas geny migracijos daznis yra 8
individai per generacijg yra geras rodiklis populiacijos genetinés jvairovés atstatymui,
todel reikeéty stebéti, kad migracija Salyje iSlikty panaSaus intensyvumo, rety aleliy
geografinis pasiskirstymas patiny populiacijoje atskleidé migracijos pobid] Salyje:
migrantai ateina yra i§ Siaurés Ryty (Latvijos) Ryty Lietuvos misky masyvais

(Azvintis, Zalioji giria) plinta Dziikijos link.

4. Genetinés diferenciacijos testas tarp stambiy geografiniy regiony parodé nestipria, bet
statiSkai reikiminga Zemaitijos vilky diferenciacijg i§ kity $alies regiony. Tadiau
AMOVA parod¢, kad tai tik gausumo skirtumy tarp atskiry genetiniy grupiy regiony
viduje pasekmé, susidariusi i§ butelio kaklelio efekto fragmentuoty grupiy liekany,

kuriy dydis ir skaiCius priklauso nuo regiono miSkingumo ir naujos geografiskai
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diferencijuotos geny migracijos poveikio. Bajeso klasteriné analizé parodé, kad Salyje
tikétina yra keturiy genetiniy grupiy struktiira, bet Sios genetinés grupés yra iSdéste
geografiSkai misriai, t.y. nesudaro geografiSkai koncertuoty uzdary grupiy.
Dominuoja dvi didesnés genetinés grupés — viena labiau biidinga Pietums, Kita
Siaurei, bei dvi genetigkai tolimesnés ir maZesnés greiGiausi migranty genetinés
grupés jvairiu dazniu ir introgresijos laipsniu pasklide po Lietuvos regionus. Siaurés
Rytuose stipresné jtaka turi migrantai. Duomeny, kad Nemunas ar kiti antropologiniai
— gamtiniai barjerai turi reikSmingos itakos populiacijos struktiirai néra. Patinai
migruoja toliau ir jy genetiné diferenciacija silpnesné nei pateliy, kuriy dauguma

priklausé vienai genetinei grupei.

DNR tyrimas pagal 17 aukSto polimorfizmo autosominiy atskirai rekombinuojamy
mikrosatelity lokusy pagal 2018-2019 mety sumedziojimo 99 vnt. vilky imtj ir 18
Suny referencing biblioteka parodé, kad vilky introgresijos su Sunimis atvejy biita, bet
hibridizacijos su Sunimis intensyvumas néra aukstas: 6 i§ 99 vilko individy rodé 10-17
proc. genetinj panaSumg su Sunimi, kaip hibridizacijos senesnése nei seneliy kartose
indikatoriy (Godinho et al. 2011). Viena i§ hibridizacijos galimybiy gal¢jo biti
Lietuvos vilky populiacijos butelio kaklelio efekto metu prie§ 40-50 mety, kai
sumazéjus populiacijai sunkiau rasti poras (Allendorf, Luikart 2007). Visi $ie 6
hibridizacijos atvejai rasti Siaurés-Ryty Lietuvoje. Verta istirti Sio geografinio
désningumo priezastis atkreipiant démesj ] galvijy pjovimo atvejy daznj, ir migracijos

désningumus bei $iy krasty istorija.

Amziaus tyrimas atskleide, kad tarp sumedzioty vilky didzigja dalj (61,4%) sudaro
pirmy mety jaunikliai. Tai prognozuoja vilky populiacijos augimo potencialg ateityje.
Taciau tokias prognozes reikéty vertinti atsargiai, nes antrameciy jaunikliy dalis
(6,9%), dél Siuo metu nezinomy priezasciy, labai nedidelé. Vidutinis sumedzioty vilky
amzius (atmetus pirmamecius ir antramecius jauniklius) praéjusj sezong buvo 5,25

mety.
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Rekomendacijos

e Kadangi genetinés jvairovés optimumas néra pasiektas (stebimo ir lauktino
heterozigotiSkumo ekvilbriumas, aukstesnis efektyvus populiacijos dydis, zemesnis
inbrydingas), sitilome testi vilko populiacijos apsaugos plang ir atsargiai (moksliniu
pagrindu) planuoti sumedziojimo intensyvuma, kol nebus atstatytas populiacijos

genetinés jvairovés optimumas.

e Kadangi Sis tyrimas atliktas tik su vieno sumedziojimo sezono genetine medziaga,
kurig sudaro ir giminingy siby grupelés, siiilome keliy medziojimo sezono imciy

pagrindu jvertinti regiony populiacijy genetinés jvairovés rodiklius.

e Populiacijai esant genetinés jvairovés atsistatymo procese yra svarbus $io proceso
monitoringas, todél siilome sukurti vilko populiacijos genetinés jvairoveés
monitoringo (stebésenos) metodika ir ja jgyvendinti. Vilky populiacijos dydzio
reguliavimas Lietuvoje turéty biiti vykdomas moksliniu pagrindu pagal DNR tyrimy
genetinio monitoringo rezultatus, kur istirti keliolikos mety populiacijos duomenys su

vienodomis imtimis tarp populiacijy.

e Atlikti  krastovaizdzio fragmentacijos ir  antropogeniniy-gamtiniy  barjery
identifikacijos tyrimus tikslu nustatyti reikSmingas kliditis geny migracijai, ypac

atkreipti démesj Zemesnés jvairoves prieZastis rajonuose aplink Vilniy.

e Testi hibridizacijos su Sunimis intensyvumo tyrimus identifikuojat hibridizacija

salygojancius veiksnius ir jos intensyvumo sasajas su galvijy pjovimo daZniu.
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