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Santrauka 

DNR tyrimas pagal 17 aukšto polimorfizmo autosominių atskirai rekombinuojamų 

mikrosatelitų lokusų pagal 2018 metų sumedžiojimo 99 vnt. vilkų imtį parodė, kad Lietuvos vilko 

populiacija buvo patyrusi reikšmingą genetinės įvairovės susiaurėjimą (stebimo/lauktino 

heterozigotiškumo (Ho/He) santykis 0.71, kai optimalus >0.9) ir dabartiniu metu yra sėkmingo 

genetinės įvairovės atstatymo proceso eigoje per genų migraciją (tai rodo aukštas alelinis 

turtingumas ir retų alelių skaičius, palyginti auštas lauktinas heterozigotiškumas 0.7, nemažas 

migrantų skaičius tarp Lietuvos regionų 8 vilkai per generaciją), tačiau Lietuvos vilkų populiacija dar 

nėra pasiekus genetinės įvairovės optimumo (Ho=0.5, siekiamybe Ho= He), Fis= 0.3 (siekiamybe 0-

0.1), efektyvaus ir demografinio populiacijų dydžio santykis (Ne/Nd)- 0.25 (siekiamybe >0.5). 

Lietuvos vilkų populiacijos genetinė įvairovė teritoriškai pasiskirsčiusi nevienodai – turtingesnė 

alelinė įvairovė nustatyta šiaurės rytuose tikėtina dėl genetinio srauto iš šiaurės rytų (Latvijos), o 

santykinai aukštesnis inbrydingo laipsnis rastas pietryčių Lietuvoje aplink Vilnių ir rodo galimus 

barjerus genų migracijai, čia pageidautinas detalesnis didesnių imčių iš kitų regionų tyrimas. Genų 

migracijos dažnis tarp regionų yra 8 individai per generaciją yra aukštas rodiklis populiacijos 

genetinės įvairovės atstatymui. Retų alelių geografinis pasiskirstymas patinų populiacijoje atskleidė 

migracijos pobūdį šalyje: migrantai ateina iš Šiaurės Rytų (Latvijos) Rytų Lietuvos miškų masyvais 

(Ažvintis , Žalioji giria) plinta Dzūkijos link. Bajeso klasterinė analizė parodė, kad šalyje tikėtina yra 

keturių genetinių grupių struktūra, bet šios genetinės grupės yra išdėstę geografiškai mišriai, t.y. 

nesudaro geografiškai koncertuotų uždarų grupių. Dominuoja dvi didesnės genetinės grupės – viena 

labiau būdinga Pietums, kita Šiaurei, bei dvi genetiškai tolimesnės ir mažesnės greičiausi migrantų 

genetinės grupės įvairiu dažniu ir introgresijos laipsniu pasklidę po Lietuvos regionus. Duomenų, 

kad Nemunas ar kiti antropologiniai – gamtiniai barjerai turi reikšmingos įtakos populiacijos 

struktūrai nėra. Patinai migruoja toliau ir jų genetinė diferenciacija silpnesnė nei patelių. DNR 

tyrimas pagal 18 šunų referencinę biblioteką, parodė, kad vilkų hibridizacijos su šunimis 

intensyvumas nėra aukštas: 6 iš 99 vilko individų rodė 10-17 proc. genetinį panašumą su šunimi, 

kaip hibridizacijos senesnėse nei senelių kartose indikatorių. Visi šie 6 hibridizacijos atvejai rasti 

Šiaurės-Rytų Lietuvoje. Verta ištirti šio geografinio dėsningumo priežastis atkreipiant dėmesį į 

galvijų pjovimo atvejų dažnį, ir migracijos dėsningumus bei šių kraštų istoriją.  

 Amžiaus tyrimas (n=101) atskleidė, kad tarp sumedžiotų vilkų didžiąją dalį (61,4%) sudaro 

pirmų metų jaunikliai. Tai prognozuoja vilkų populiacijos augimo potencialą ateityje. Tačiau tokias 

prognozes reikėtų vertinti atsargiai, nes antramečių jauniklių dalis (6,9%), dėl šiuo metu nežinomų 

priežasčių, labai nedidelė. Lietuvoje vidutinis sumedžiotų vilkų amžius (atmetus pirmamečius ir 

antramečius jauniklius) praėjusį sezoną buvo 5,25 metų.     

 Atliktas sumedžiotų patelių gimdų tyrimas atskleidė, kad, iš 31 į laboratoriją parsivežtos 

užšaldytos gimdos, tinkamai buvo išimtos 9 gimdos (29,0%), 16 atvejų (51,6%), kai paimta tik dalis 

gimdos bei 6 atvejai (19,4%), kai paimti kiti vidaus organai. Tarp teisingai išimtų gimdų (n=9) tik 3 

gimdos buvo suaugusių vilko patelių. 

Raktiniai žodžiai: genetinė įvairovė, genetinė struktūra, genų srautas, efektyvus populiacijos dydis, 

hibridizacija, vilkas, šuo. 
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1. Įvadas 

Aukšta populiacijos genetinė įvairovė yra rūšies išlikimo garantas. Trumpoje perspektyvoje 

genetinė įvairovė leidžia rūšiai atlaikyti aplinkos stresorių poveikį, o svarbiau, ilgalaikėje 

perspektyvoje tarnauja kaip medžiaga natūraliai atrankai ir rūšies evoliucijai (Frankham 2005, Laikre 

et al. 2009). Todėl rengiant bet kokios rūšies sveiko vystymo planus yra būtina ištirti genetinės 

įvairovės lygmenį ir pasiskirstymą tarp individų ir populiacijų (Laikre et al. 2009). Genetinės 

įvairovės rodiklių nustatymas taip leidžia daryti prielaidas apie populiacijų kilmę, jų evoliucijos 

istoriją (Carmichael et al. 2007, Yang, Jiang 2011). Neturint žinių apie genetinę įvairovę, galima 

klaidingai sumažinti populiacijų dydį ir įvairovę taip, kad iškils išnykimo pavojus dėl genetinio 

dreifo ar inbrydingo poveikio (Allendorf, Luikart 2007). Lietuvoje jau yra buvęs drastiškas vilkų 

populiacijos dydžio kritimas apie 1970-tuos metus (1.1 pav.). Ar auganti Lietuvos vilkų populiacija 

pasiekė genetinės įvairovės optimumą lieka neaišku. Mažas populiacijos dydis gali lemti didesnį 

hibridizacijos intensyvumą su kitomis rūšimis, kadangi savos rūšies poravimosi porų skaičius mažas 

(Allendorf, Luikart 2007, p. 428). 

Genetiniuose tyrimuose yra svarbi populiacijos samprata. Populiaciją suprantame: (a) 

geografine prasme kaip geografinė populiacija, kaip prieš atliekant genetinius populiacijų struktūros 

tyrimus, grupuojame individus teritoriškai į grupes (populiacijas) pagal jų tikėtino bendro poravimosi 

zonas, lemtas geografiniu artumu, bei reikšmingų migracijai gamtinių-antropogeninių barjerų 

nebuvimu, (b) genetine prasme populiacijai tai genetiškai panašių, laisvai besiporuojančių individų 

grupė, esanti pakankamo dydžio, kad jų genofondas dominuotų palikuonyse bei genetiškai 

reikšmingai išsiskirtų nuo kaimyninių populiacijų. 

Paprastai teritorijose, kur natūralios atrankos kryptis ir intensyvumas yra panašūs, populiacijų 

struktūrą formuoja genų migracija ir genetinis dreifas. Genetinis dreifas veikia mažose populiacijoje, 

kur dėl izoliacijos nėra reikšmingos genų migracijos ir vyksta atsitiktinė alelių fiksacija (alelių 

praradimas, išliekant dominuoti keliems aleliams lokuse), tolesnėse kartose tai lemia inbrydingą ir 

populiacijos nykimą. Populiacijos genetiniam stabilumui yra svarbu, kad šios evoliucinės jėgos būtų 

natūralioje pusiausviroje: genetinės įvairovės praradimą dėl dreifo atsvertų genų migracija ir 

mutacijos. 

Populiacijų genetiniai tyrimai atliekami trimis svarbiausiomis kryptimis: (a) genetinės 

įvairovės pasiskirstymo laiko ir geografiniuose gradientuose dėsningumų ištyrimas, (b) poravimosi 

dėsningumai ir evoliucinių jėgų poveikio ištyrimas, (c) genetinė diferenciacija ir genetinė struktūra 

regione rodo ar populiacija susideda iš kelių geografiškai atskirų sub-populiacijų izoliuotų migracijos 

barjerais ar atvirkščiai, viena laisvai besiporuojančių individų grupė. Svarbiausi populiacijos 
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genetinės įvairovės rodikliai yra jų alelinis turtingumas (skirtingų genominių vienetų variantų 

skaičius), iš tėvų paveldėtas alelių giminingumas (stebimas heterozigotiškumas Ho), alelių dažnių 

vienodumas (lauktinas heterozigotiškumas arba Nei genetinė įvairovė He), lauktinas inbrydingas 

palikuonyse (Fis fiksacijos indeksas), efektyvus populiacijos dydis (negiminingų individų skaičius 

idealioje populiacijoje) ir genų migracijos (srauto) stiprumas, rodantis aplinkos sąlygų tinkamumą 

populiacijos genetiniam stabilumui (stiprių barjerų migracijai nebuvimas). Šiuos rodiklius aptarsime 

99 2018–2019 metų medžioklės sezone sumedžiotų vilkų populiacijai, lygindami regionus, 

populiacijos ir individų DNR žymenų 17 autosominių mikrosatelitų lokusų duomenis. 

 

 

1.1 pav. Vilko populiacijos dydžio pokyčiai Lietuvoje pagal J. Prusaitę (iš Bibikov 1985). Juodi 

apskritimai rodo 5-10 vilkų, pusiau juodi 1-5 vilkus. Viršuje-1950 m., viduryje – 1970 m., apačioje 

1980 m. 

 

Darbo tikslas – atlikti 2018–2019 metų medžioklės sezono metu Lietuvoje sumedžiotų vilkų 

genetinius, amžiaus nustatymo ir produktyvumo tyrimus, siekiant įvertinti populiacijos dydį, t.y. 

nustatyti, ar populiacijos naudojimas netrukdo pasiekti vilkų populiacijos apsaugos ir valdymo 

ilgalaikio tikslo. 

Šio darbo uždaviniai: 

 Surinkti sumedžiotų vilkų mėginius tyrimams; 
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 Atlikti surinktų mėginių laboratorinius tyrimus 

o vilkų genetinius tyrimus (a) ištirti Lietuvos vilkų populiacijos genetinės įvairovės ir 

inbrydingo geografinio pasiskirstymo dėsningumus bei nustatyti žemos genetinės 

įvairovės genetines grupes ir ją lemiančius veiksnius, b) ištirti genų migracijos 

dėsningumus Lietuvoje, c) nustatyti vilkų populiacijos genetinę diferenciaciją ir 

struktūrą Lietuvoje, d) ištirti vilkų hibridizacijos su šunims intensyvumą atskirose 

Lietuvos dalyse), 

o amžiaus nustatymo tyrimus, 

o vilkų patelių reprodukcijos tyrimus; 

 Grąžinti medžiotojams po atlikto tyrimo iltinius dantis. 

 

  



8 

 

2. Medžiaga ir metodai 

2.1 Genetinis tyrimas 

Genetinė medžiaga 

2018–2019 metų medžioklės sezono metu sumedžiotų vilkų individai buvo subjektyviai 

suskirstyti genetinei analizei į geografines populiacijas pagal teritorinio artumo sąlygotą bendro 

poravimosi tikimybę ir reikšmingų gamtinių-antropologinių kliūčių jų laisvam poravimuisi 

nebuvimą, stengiantis išlaikyti panašų populiacijų dydį (2.1.1 lent., 2.1.1–2.1.3 pav.). Be to šalis 

buvo suskirstyta į keturis regionus stiegiantis išlaikyti vienodas imtis tarp regionų. Viso pagal DNR 

žymenis ištirti 99 vilko individai, iš jų 36 patelės ir 63 patinai. Kaip referenciniai pavyzdžiai 

hibridizacijai ištirti buvo naudoti 6 vilkiniai šunys, turintys morfologinių hibridizacijos su vilku 

požymių ankstesnėse kartose nei jų tėvai. 

2.1.1 lent. 2018–2019 metų medžioklės sezono metu sumedžiotų ir genetiniam tyrimui surinktų, 

Lietuvos vilkų geografinių populiacijų charakteristika. Geografinė populiacija sudaryta atstumų tarp 

individų ir natūralių bei antropologinių faktorių įtakos įvertinio metodu. Koordinačių sistema 

LKS94.  

Regionas Geografinės 

populiacijos 

kodas 

Pop. 

pavadinimas  

Rytų 

ilguma  

Šiaurės 

platuma 

Individų 

skaičius 

DNR 

tyrimui  

Šiaurės rytai/ Neast BIR  Birzai 25.17153 56.10427 16 

Šiaurės 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 

Pietūs/SOUTH PRI  Prienai  24.41853 54.65235 3 

Pietūs/SOUTH SUV  Suvalkija 23.04221 54.7094 4 

Pietūs/SOUTH VAR  Varena 24.90751 54.25892 13 

Pietūs/SOUTH VEI  Veisejai 23.70647 54.07946 3 

Vakarai/WEST RAM  Rambynas 22.12061 55.10267 2 

Vakarai/WEST SIL  Šilale 22.03343 55.43522 9 

Vakarai/WEST VID  Vidukle 22.81009 55.31963 3 

Vakarai/WEST ZEM  Žemaitija 22.53678 55.91001 6 

Šunys hibridizacijos tyrimui Lietuva - - - 18 

Viso      117 

 

DNR analizės 

Vilko mėsa DNR tyrimui buvo paimta iš sumedžiotu vilkų (apie 100 mg mėsos). Mėsa 

patalpinta į Ependorf mėgintuvėlius. Kiekvienam vilkui suteiktas unikalus kodas. Mėsa DNR tyrimui 
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paimta 2019 metų pavasarį. Sumedžiotų vilkų buvo 99 vnt. ir analizės palyginimui buvo pridėta 18 

šunų. Iš viso pavyzdžių buvo 117. 

DNR tyrimai atlikti Vytauto Didžiojo universitete Žemės ūkio akademijoje miško medžių 

genetikos laboratorijoje. DNR tyrimams išskirta iš vilko mėsos naudojant modifikuotus ATMAB 

(Dumolin et al, 1995) DNR išskyrimo metodą. Modifikuotas ATMAB DNR išskyrimo metodas iš 

vilko mėsos (Dumolin et al, 1995). Išskirtos DNR koncentracija nustatyta nanofotometru, 260 nm 

bangos ilgyje. 

 

 

2.1.1 pav. Canine Genotypes Panel 1.1 alelių pasiskirstymas pagal kontrolinį rinkinio pavyzdį 

 

Naudojome mikrosatelitų branduolio DNR žymenų sistemą, kuri yra viena efektyviausių 

populiacijų genetinės įvairovės, inbrydingo rizikos ir hibridizacijos tyrimuose, efektyviai naudojama 

ir nepakeičiama DNR žymenų sistema žmonių ir galvijų tėvystės ar nusikaltėlių individualaus 

atpažinimo testuose (Thermo Scinetific). Tyrimui imtas patikimas ir daugelyje kitų studijų naudotas 

18 autosominių lokusų rinkinys Canine Genotypes Panel 1.1 (Thermo Scientific), kurį sudaro 18 

autosominių mikrosatelitų lokusų: AHTk211, CXX279, REN169018, INU055, REN54P11; 

INRA21, AHT137; REN169D01, AHTh260; AHTk253; INU005; INU030, FH2848, AHT121, 

FH2054, REN162C04, AHTh171, REN247M23. Aukščiausio tikslumo tėvystės tyrimuose lokusų 

skaičius svyruoja nuo 15 iki 19. Šis rinkinys naudotas daugelyje tyrimų siekiant ištirti šunų ir vilkų 
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hibridizacijos intensyvumą (pvz. Randi et al. 2014, Hulva et al. 2017, Godinho et al. 2011). Rinkinio 

lokusai ir reagentai parinkti taip, kad nebūtų mikrosatelitų fragmentų stuteringo ir +A problemų 

alelių PGR amplifikacijos metu, kas ženkliai sumažina klaidų tikimybę alelių kapiliarinės 

elektroforezės vertinimo metu (Canine Genotypes Panel 1.1, Thermo Fisher). Mūsų tyrimui naudoti 

lokusai yra skirtingose chromosomose, taip išvengiame rezultatų nuokrypio dėl lokusų sąsajų 

sankabos grupėse. 

PGR pagausinimo reakcija buvo vykdoma 22 μl mišinyje sudarytame iš komponentų: Canine 

Genotypes Master Mix 10 μL, Canine Genotypes Panel 1.1 Primer Mix 10 μL, 50 ng DNR matrica. 

Pavyzdžiai amplifikuoti termocikleryje Pene Amp PCR System 9700 Applied Biosystems. DNR 

PGR fragmentų pagausinimo sąlygos: pirminė denatūracija 98 ºC temperatūroje – 3 min., 

denatūracija 98 ºC temperatūroje – 15 sek., 30 ciklai, pradmenų prisijungimas 60 ºC temperatūroje 

1,15 min., DNR sinteze 72 ºC temperatūroje po 30 s. ir galutinė DNR sinteze 72 ºC temperatūroje po 

5 min. inkubacija 4 ºC temperatūroje. 

PGR produktai buvo analizuoti kapiliarinės elektroforezės metodu genetiniu analizatoriumi 

Applied Biosystems ABI 310. Naudotas standartas GeneScan 500 LIZ. Aleliai įvertinti GeneMapper 

4.0 programa (Applied Biosystems). Aleliai nustatyti vizualiai pagal Canine Panel 1.1 rinkinio 

instrukcijas. 

 

 

2.1.2 pav. Sumedžiotų vilkų suskirstymas į geografines populiacijas (pavadinimai nurodyti trijų 

didžiųjų raidžių trupiniais kaip lent. 2.1.1.) pagal tikėtinas intensyvesnio bendro poravimosi zonas 
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2.1.3 pav. Vilkų individų naudotų DNR tyrimui sumedžiojimo vietos 2018–2019 m. Sumedžiojimo 

vietos pažymėtos simboliu, kuris rodo jų suskirstymą į geografines populiacijas pagal tikėtinas 

intensyvesnio bendro poravimosi zonas. Kodai žymi individų kodus naudotus šiame tyrime ir 

ataskaitoje. Populiacijų pavadinimai nurodyti trijų didžiųjų raidžių trupiniais kaip lent. 2.1.1. 

 

Lokusų alelių genotipavimo klaidų tikimybė buvo patikrinta programa Micro-checker (Van 

Oosterhout et al. 2004): alelių motyvų atitikimas, alelių iškritimas, nuliniai aleliai (neamplifikuoti 

aleliai dėl mutacijų SSR lokusų pradmenų prisijungimo vietose ar alelių nustatymo netikslumų). 
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2.1.2 lent. DNR tyrimui naudotų 18 mikrosatelitų lokusų charakteristika. Lokuso kodas pagal Canine 

Panel 1.1. SSR mot. yra kartotinių sekų motyvas bazių poromis. Na- bendras alelių skaičius lokuse 

(suma), Ne- efektyvus alelių skaičius, uHo- stebimas heterozigotiškumas, He – lauktinas 

heterozigotiškumas (pakoreguotas pagal nevienodą imtį), Fis yra inbrydingo koeficientas. Dest yra 

diferenciacijos indeksas ir jo reikšmingumas (P Dest), rodantys skirtumų tarp vilkų ir hibridų šunų 

reikšmingumą. Na freq>0.1 rodo ar nulinių alelių dažnis lokuse viršijo 0.2 pagal Micro-checker 

rezultatus. Individų skaičius generavęs šiuos rodiklius yra 105. Lokusai yra skirtingose 

chromosomose. 

Lokusas SSR 

mot. bp 

Aleliu intervalas 

(dažniausias 

alelis), bp 

Na Ho uHe Fis 

FSTAT 

Dest(D-W) PDest na 

freq. 

>0.2 

AHTk211 2 71-93 (87) 12 0.70 0.74 0.025 0.54 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 0.33 0.001 no 

INU055 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 0.82 -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 0.390 0.27 0.003 no 

AHTk253 2 279-299 (285) 11 0.46 0.84 0.480 0.42 0.001 no 

INU005 2 100-132 (124) 11 0.43 0.74 0.538 0.36 0.001 no 

INU030 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 0.54 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 0.55 0.001 no 

REN247M23 2 261-283 (273) 11 0.29 0.70 0.583 0.30 0.001 no 

 

Genetinės įvairovės tyrimas 

Apskaičiuoti tokie genetinės įvairovės rodikliai:  

(a) alelinės įvairovės rodikliai: Na – skirtingų alelių skaičius, Nea- efektyvus alelių skaičius (jei Ne 

ženkliai mažesnis nei Na alelių dažniai populiacijoje nėra vienodi, t.y. dominuoja keli dažni aleliai) 

ir Nar – retų alelių (dažnis visoje imtyje <5 proc.) skaičius (programa GeneAlex, Peakall and 

Smouse 2012) ir Ar - rarifikuotas alelinis turtingumas, leidžiantis objektyviai palyginti skirtingų 

imčių genetinių vienetų alelinę įvairovę, apskaičiuotas programa FSTAT V 2.9.3.2 (Goudet 1995), 

kaip rarifikacijos pagrindas imtas mažiausios imties populiacija ir vidutinės imties populiacija: 

Nea = 1 / (Sum pi^2), kur pi^2 yra i-tojo alelių dažnis populiacijoje pakeltas kvadratu, Sum yra 

suma. 
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(b) Giminingų tėvų poravimosi ar genetinio dreifo poveikio rezultatas – stebimas heterozigotiškumas 

(Ho) (rodantis identiškus alelius individo lokuso motininėje ir tėvinėje chromosomoje): 

Ho = Nhetero / N, kur Nhetero heterozigotinių lokusų skaičius, N – bendras lokusų skaičius 

(c) He – lauktinas heterozigotiškumas (pakoreguotas pagal nevienodą imtį), rodantis lokuso alelinių 

dažnių vienodumą populiacijoje, t.y ar nėra reikšmingo vieno ar kelių alelių dominavimo lokuse 

(alelių dominavimas veda prie inbrydingo palikuonių kartoje): 

He = (2N / (2N-1)) * (1 - Sum pi^2), kur pi^2 yra i-tojo alelių dažnis populiacijoje pakeltas kvadratu, 

Sum yra suma. 

(d) Fis- inbrydingo koeficientas (pagal Wright fiksacijos indeksą Fis), rodantis lauktiną 

homozigotiškumo perteklių individo viduje lyginant su visa populiacija palikuonių kartoje dėl 

giminingų tėvų poravimosi (FSTAT programa). Kinta nuo -1 iki +1, kur neigiamos reikšmės rodo 

heterozigotų (didesnės įvairovės individų) perteklių palikuonyse pagrinde dėl atsitiktinio poravimosi 

genetiškai įvairioje populiacijoje, teigiamos – homozigotų perteklių palikuonyse dėl 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) paskaičiuotas efektyvus populiacijos dydis 

(Ne) tai yra idealios populiacijos dydis kuris turėtų tą patį genetinės įvairovės paradimo dėl 

inbrydingo lygį per generaciją kaip tiriamosios populiacijos. Ideali populiacija tai tokia populiacija, 

kurioje (a) lytiškai aktyvių negiminingų vienas kitam ir neturinčių inbrydingo patinų ir patelių 

skaičius yra lygus, (b) poravimasis yra atsitiktinis ir visi lytiškai brandūs populiacijos nariai veda 

palikuonis, (c) nėra lytinės asimetrijos, (d) besiporuojančių individų skaičius išlieka pastovus kartų 

kaitoje. Ne leidžia prognozuoti genetinės įvairovės erozijos greitį populiacijoje. Tikrovėje visos šios 

sąlygos yra retai išpildomos. Ne žemutine riba vilkų populiacijoje gali būti laikoma 50 (Hedrick and 

Fredrickson, 2008; Wayne, Hedrick, 2010). COLONY Ne nustatymui naudoja mažiau nuo 

populiacijos amžiaus struktūros priklausomą Ne nustatymo algoritmą, kuris pagrįstas sibų porų 

tikimybės indekso metodu (Wang 2009). 95 proc. Ne konfidencijos intervalas apskaičiuotas 

daugkartinio ėminių atrankos (boostrapping) metodu. 

Programa Migrate_N naudoja koalescentine teorija pargystą Bajeso maksimalios tikimybės 

algoritmą, kuris rekonstruoja tėvinių kartų genotipus pagal specialiai sukurtą mikrosatelitų 

duomenims Brauno judėjimo paremtą lokusų mutacijos modelį (atitinka IAM lokusų evoliucijos 

modelį). Programa paskaičiuoja Theta populiacijos indeksą kuris naudojamas apskaičiuoti Ne 

diploidinių individų autosominiams lokusams pagal šią formulę: 
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Ne= Theta / (4*10
-3

), kur 10
-3

 mikrosatelitų mutacijos dažnis yra per generaciją.  

(f) vilko populiacijos butelio kaklelio efekto praeityje testavimas pagal lauktiną alelių dažnių 

pasiskirstymą kiekviename lokuse populiacijai esant mutacijų – dreifo pusiausvyroje programa 

BOTTLENECK 1.2.02 (Cornuet, Luikart 1999); skaičiavimas remiasi tuo, kad efektyvų populiacijos 

dydžio sumažėjimą patyrę populiacijos vienu metu praranda alelius ir kartu mažėjant lauktinam 

heterozigotiškumui (alelių dažnių vienodumui, , t.y. Nei genetinės įvairovės indeksui, toliau esaHe). 

Tačiau lauktinas heterozigotiškumas mažėja lėčiau nei alelinė įvairovė, todėl esamas populiacijos 

lauktinas heterozigotiškumas (alelių dažnių vienodumas, t.y. Nei genetinės įvairovės indeksas) būna 

didesnis nei tikėtinas lauktinas heterozigotiškumas populiacijai esant mutacijų – dreifo pusiausvyroje 

(toliau tikHe). Tam, kad statistiškai patvirtinti ar populiacijoje yra reikšmingas lokusų skaičius su 

esaHe pertekliumi programa atlieka tris testus: standartizuotų skirtumų SIGN testą (Cornuet, Luikart 

1996), Wilcoxon rangų testą (Luikart et al., 1997a) ir alelių modulio pokyčio L formos pasiskirstymo 

testą (Luikart et al, 1997b). Lyginant su kitais testais, alelių modulio pokyčio indikatoriaus testas 

rodo tik neseną butelio kalelio efektą ir remiasi dėsningumu, kad butelio kalelio efekto neturėjusios 

populiacijos esančios mutacijų-dreifo pusiausvyroje turi didelius žemo dažnio alelių kiekius. Testas 

suskirsto alelius į 10 dažnio klasių ir statistiškai testuoja ar dažniai pasiskirsto pagal normalią L 

formos dispersiją, kuriai būdingas mažų dažnių alelių dominavimas. Pagal koalescencijos procesu 

parmetą modeliavimo remiantis trimis skirtingais SSR alelių matavimo (evoliucijos) modeliais 

(IAM, TPM, SMM) algoritmą programa Bottleneck sudaro tikėtiną n dydžio populiacijoje rastų 

alelių dažnių pasiskirstymą šiai populiacijai esant mutacijų – dreifo pusiausvyroje. Toliau pagal 

minėtus statistinius metodus apskaičiuojama ar yra reikšmingas esaHe nukrypimas nuo tikHe. 

 (g) migrantų skaičius tarp regionų per generaciją:  

Nm = [(1 / Fst) - 1] / 4, kur Fst yra regiono fiksacijos indeksas lygintas su visa imtimi. 

Genetinės diferenciacijos tyrimas 

Genetinės diferenciacijos (skirtumų) reikšmingumas tarp geografinių populiacijų ir regionų 

Lietuvoje buvo nustatytas pagal: (a) genetinės diferenciacijos indeksus, kurie skaičiuoti pagal alelių 

dažnių skirtumus tarp genetinių vienetų (Dest, Fst) ir (b) AMOVA analizė pagal genetinius atstumus 

tarp genetinių vienetų (regionų, populiacijų, individų,) programomis FSTAT ir GeneAlex. 

Genetinės struktūros tyrimas 

Tradicinė neutralių lokusų tokių kai mikrosatelitai UPGMA klasterinė analizė atlikta pagal 

Nei (1983) genetinius atstumus tarp populiacijų, pakoreguotus pagal nevienodas populiacijų imtis 
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programa POPTREE2, klasterių reikšmingumas testuotas 10
5
 iteracijų tarp lokusų (atsitiktiniai 

imama 15 lokusų ir apskaičiuojama atstumų tarp populiacijų matrica, procesas kartojamas 10
5
 kartų 

gaunat 10
5
 atstumų matricų, nustatoma hierarchinė struktūra, kuri gauta dažniausiai ir kiekvienai 

klasterinės dendrogramos šakai apskaičiuojamas procentas iteracijų davusių šią hierarchinę struktūrą, 

boostraps). 

Tikslesniam genetinės struktūros nustatymui naudojome neparametrinį Bajeso klasterinės 

analizės metodą pagal Markovo grandinių iteracijas. Bajeso klasterinė analizė pagal STRUCTURE 

ver. 2.2.3 (Pritchard et al. 2000) programos algoritmus suskirsto vilkų individus (99 vnt. be šunų ir 

hibridų) į grupes, kurių skaičius K užduodamas programai (pvz. 5 grupes), apskaičiuojant tikimybes 

kiekvienam individui priklausyti vienai iš K grupių pagal jo DNR lokusų alelių dažnius. Bajeso 

algoritmas skirsto individus į grupes pagal jų genetinį panašumą iteratyviu (kartotiniu) metodu pagal 

Markovo grandinių iteracijos algoritmą ir Monte Carlo atsitiktinių pavyzdžių ėmimo algoritmą (vad. 

MCMC algoritmu). Pradžioje algoritmas priskiria individus į užduotą grupių skaičių (K, pvz. K=3) 

atsitiktinai, po to nustato genetinių variantų dažnius grupėse ir perskirsto juos iš naujo į K grupes 

tačiau jau pagal jų genetinį panašumą. Šis pradinis perskirstymo ir priskyrimo analizės etapas 

vadinamas burn in periodu, kurio paskirtis yra sudaryti K grupių genetinį identitetą (stat. vad. 

posterior pasiskirstymą) tolesniam individų skirstymui. Toliau pradedamas MCMC iteracijų 

procesas ir kartojamas apie 100 000 iteracijų, kol pasiekiamas individų pasiskirstymo į K grupes 

pastovumas (konvergacija) ir pagal priskyrimo tam tikrai grupei skaičių apskaičiuojama tikimybė 

individo priklausymui šiai grupei. Tai viena tiksliausių plačiausiai naudojamų DNR duomenų 

klasterinės analizės metodikų (Liliana Porras-Hurtado et al., 2013). Mūsų tyrime mes naudojome 

100 000 MCMC iteracijų ir 100 000 žingsnių ilgio burn-in periodą tikslu suskirstyti vilkų populiaciją 

į K nuo 1 iki 10 grupių, po 10 pakartojimų kiekvienai grupei. Analizes atlikome pagal giminingų 

alelių dažnių ir admiksijos algoritmus, be loc prior funkcijos. Labiausiai tikėtinas genetinių grupių K 

skaičius nuo 2 iki 10 Lietuvos populiacijoje buvo nustatytas statistiškai pagal programos 

STRUCTURE_HARVESTER (Earl, Von Holdt 2012) apskaičiuotą deltaK kriterijų ir individų 

priskyrimo tikimybių paklaidų mažėjimą, bei priskyrimo patikimumo indeksą (skaičius individų su 

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

Sibų ryšių nustatymas 

Šia analize pagal DNR duomenis siekėme nustatyti sibus ir pusiau sibus individus 

rekonstruoti jų tėvų genotipus pagal programos COLONY V2.0.5.3 (Jones, Wang 2010) Bajeso 

maksimalios tikimybės algoritmus, kurie rekonstruoja duotos populiacijos individų tėvinius 
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genotipus ir priskiria jiems palikuonius kaip pusiau sibus (poligamijos modelis) ar pilnus sibus 

(monogamijos modelis). Mes naudojome abiejų lyčių monogamijos modelį. 

Hibridizacija su šunimis 

Šios analizės tikslas buvo nustatyti genetinius panašumus tarp 2018–2019 metų medžiokės 

sezono metu sumedžiotų vilkų ir specialiai šiam tyrimui atrinktų 18 referencinių šuns individų (2.1.1 

lent.) pagal DNR žymenis 17 mikrosatelitų lokusų ir apskaičiuojant hibridizacijos tikimybės 

kiekvienam vilko individui bei nustatyti šalies regionus, kur šios tikimybės yra santykinai didesnis. 

Tikimybių apskaičiavimui naudojome Bajeso klasterinę analizę pagal STRUCTURE ver. 2.2.3 

(Pritchard et al. 2000) programą. Tai vienas iš patikimiausių ir plačiausiai naudojamų vilkų – šunų 

hibridizacijai ištirti žymenų sistemų ir statistinės analizines metodų, naudotų Ispanijoje , Italijoje ir 

centrinėje Europoje (Godinho et al. 2011, Hulva et al. 2017, Randi et al. 2014). Buvo analizuoti 117 

individų: 99 vilkai ir 18 šunų. Kaip aprašyta aukščiau 10
5
 MCMC iteracijų metodu naudojant 10

5
 

burn in periodą populiacija buvo suskirstyta į 2 grupes: vilkų ir šunų bei kiekvienam iš 117 individui 

apskaičiuota tikimybė priklausymo šiose 2-jose grupėse. Kuo didesnė vilko individui tikimybė 

priklausyti šunų genetinei grupei, tuo stipresnė jo protėvių poravimosi su šunimis tikimybė. Jei 

tikimybė viršija 50 proc. tikėtinas poravimasis tėvų ar senelio kartose. Jei mažesnei nei 50 proc. 

hibridizacija vyko anksčiau nei senelių kartoje. 

2.2. Amžiaus tyrimas 

Pagal dantų kaitą galima nustatyti tik jauno gyvūno amžių. Gyvūno amžių pagal dantų nudi-

limą galima nusakyti tik apytikriai. Dantų dilimo intensyvumas susijęs su skirtinga gyvūnų gyvena-

mąja aplinka, skirtinga mityba, mechaniniais pažeidimais, ligomis, genetika ir danties mineraline 

sudėtimi. Visi šie veiksniai įtakoja nevienodą danties dilimą gyvenimo bėgyje. Norint tiksliai nusa-

kyti amžių, tenka pasitelkti kitus, amžių nustatyti padedančius, požymius. 

Danties šaknis yra padengta plonu cementito sluoksniu, kuris padeda laikyti žandikaulyje 

įtvirtintą dantį. Mechaninis (intensyvaus kramtymo metu) ir temperatūrinis (šiltasis/šaltasis metų 

laikas) stresas formuoja skirtingo tankumo ir mineralizacijos cementito sluoksnį. Šie metiniai cemen-

tito sutankėjimai sudaro „metinius“ žiedus aplink danties šaknį. 

Vytauto Didžiojo universiteto, Žemės ūkio akademijos Medžioklėtyros laboratorijoje atlie-

kami laukinių gyvūnų dantų histologiniai tyrimai amžiui nustatyti. Diskinio mikrotomo pagalba at-

liekami tikslūs pjūviai. Tinkamoje vietoje atpjaunamas plonas danties šaknies sluoksnis. Vėliau, tin-

kamai paruošus bandinį ir jį mikroskopuojant apžiūrimas cementito sluoksnis. Suskaičiuojami ma-
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tomi sutankėjimo žiedai ir įvertinamas amžius (2.2.1 pav.). Vilkų atveju prie matomų metinių rievių 

skaičiaus pridedama dar viena rievė (vieni metai), nes pirmąją gyvenimo žiemą rievė nesusidaro. 

 

 

2.2.1 pav. Metinės rievės danties cementito sluoksnyje (aštuonių metų amžiaus vilko danties 

pjūvio vaizdas per mikroskopą) 

 

2.3. Reprodukcijos tyrimas 

Reprodukcijos tyrimams buvo atveriamos sumedžiotų vilkų patelių gimdos. Tose gimdos 

vietose, prie kurių paskutinio nėštumo metu buvo prisitvirtinę embrionai, išlieka tamsesnės dėmės 

(Strand et al., 1995; Kojola, 2005; Santicchia et al., 2105). Suskaičiavus tamsias dėmes, nustatomas 

augusių embrionų skaičius patelės paskutinio nėštumo metu. 
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3. Rezultatai ir jų aptarimas 

Atliktų darbų apimtys 

Vadovaujantis Lietuvos Respublikos aplinkos ministro 2018 m. spalio 19 d. įsakymo Nr. D1-

897 „Dėl vilkų sumedžiojimo per 2018–2019 metų medžioklės sezoną limito patvirtinimo“ pakeiti-

mu Nr. D1-11, rajonuojant Lietuvos teritoriją skirtas 105 vilkų sumedžiojimo limitas. 2018–2019 

metų vilkų medžioklės sezono metu buvo sumedžioti 102 vilkai, o 2019 m. balandžio 10 d. dar buvo 

aptiktas žuvęs vilkas magistraliniame kelyje A1. 

Mėginių surinkimas. Vadovaujantis Medžioklės Lietuvos Respublikos teritorijoje taisyklių 

9 priedo nurodymais bei pirkimo-pardavimo sutartimi Nr. F4-2018-218, buvo susisiekta bei atvykta 

pas kiekvieną vilką sumedžiojusį medžiotoją. Tokiu būdu buvo surinkta 100 sumedžiotų vilkų rau-

mens pavyzdžiai, 101 sumedžiotų vilkų apatinis iltinis dantis bei 31 sumedžiotų vilkų patelių gimda 

(lentelė 3.1).  

 

Lentelė 3.1. Sumedžiotų vilkų mėginių surinkimo ir sugrąžinimo rezultatai 

Paimti mėginiai 

Maksimali pa-

slaugų apimtis, 

vnt. 

Paimtų mėginių skaičius Sugrąžintų mėginių skaičius 

vnt. 
dalis nuo visų 

sumedžiotų, % 
vnt. % 

Raumens gabalėlis 103 100 97,1 – – 

Iltinis dantis 103 101 98,1 101 100 

Gimda 38 31 (36) 81,6 (94,7) – – 

 

8 medžiotojai dėl įvairių priežasčių pateikė ne visus tyrimams reikalingus sumedžioto vilko 

mėginius. Viso nepateikta 3 raumens mėginiai, 2 iltiniai dantys ir 7 patelių gimdos. Iš septynių nepa-

teiktų gimdų penkių patelių amžius buvo nepilni metai, vadinasi jos dar nebuvo dalyvavusios rujoje. 

Taigi realiai prarasta informacija tik iš dviejų patelių (lentelė 3.2). 
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Lentelė 3.2. Kiekvieno sumedžioto vilko mėginių pateikimas (♂ – patinas, ♀ – patelė, 1 – mėginys pateiktas, n – mėginys nepateiktas, * 

– vilkas rastas žuvęs po 2018–2019 m. sezono pabaigos) 

Eil. 

Nr. 
Rajonas 

Sumedžiojimo 

data 

Medžioklės 

ploto vienetas 
Lytis Raumuo Iltis Gimda 

Gimdos atiti-

kimas reikala-

vimams 

Medžiotojas Pastabos 

1 Anykščių 10 20 Svėdasai ♀ 1 1 1 tinkamas A. Š.    

2 Anykščių 10 20 Svėdasai ♀ 1 1 1 dalinis M. T.    

3 Anykščių 11 11 Skiemonys ♀ 1 1 1 dalinis R. A.    

4 Anykščių 01 05 Skiemonys ♀ 1 1 1 dalinis T. G.    

5 Anykščių 01 06 Troškūnai ♂ 1 1 nereikia 

 

R. A.    

6 Biržų 01 12 Aluona ♂ 1 1 nereikia 

 

Z. S.    

7 Biržų 02 11 Būginiai ♂ 1 1 nereikia 

 

R. V.    

8 Biržų 02 18 Būginiai ♂ 1 1 nereikia 

 

E. S.    

9 Biržų 11 29 Spalviškiai ♂ 1 1 nereikia 

 

J. Š.  patelė 

10 Biržų 11 12 Šilai ♂ 1 1 nereikia 

 

M. S.  yra klonas su vilku Eil. Nr. 39  

11 Biržų 10 28 Šilai ♂ 1 1 nereikia 

 

R. B.    

12 Biržų 11 11 Šilai ♀ 1 1 1 dalinis D. D.    

13 Elektrėnų 10 20 Kazokiškės ♂ 1 1 nereikia 

 

K. E.    

14 Ignalinos 12 01 Mielagėnai-1 ♀ 1 1 1 tinkamas A.B.    

15 Ignalinos 12 23 Žagarinė ♂ 1 1 nereikia 

 

G. I.    

16 Ignalinos 12 31 Didžiagiris ♂ 1 1 nereikia 

 

J. B.    

17 Jonavos 11 21 Žalvarnis ♂ 1 1 nereikia 

 

M. D.    

18 Jurbarko 11 17 Vadžgirio ♀ 1 1 1 dalinis L. C.    

19 Jurbarko 11 17 Vadžgirio ♂ 1 1 nereikia 

 

L. C.    

20 Kaišiadorių 01 11 Švenčius ♂ 1 1 nereikia 

 

G. K.    

21 Kaišiadorių 01 16 Žasliai ♂ 1 1 nereikia 

 

J. K.    

22 Kaišiadorių 11 06 Neris ♂ 1 1 nereikia 

 

N. S.    

23 Kaišiadorių 11 11 Švenčius ♂ 1 1 nereikia 

 

R. J.    

24 Kaišiadorių 12 21 Neris ♂ 1 1 nereikia 

 

N. S.    

25 Kalvarijos 02 17 Tauras ♀ 1 1 1 tinkamas K. L.    

26 Kėdainių 11 24 Šventybrastis ♀ 1 1 1 tinkamas A.V.    

27 Kretingos 11 25 Lūšis ♂ 1 1 nereikia 

 

P. V.    
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28 Kupiškio 10 25 Gojus ♂ 1 1 nereikia 

 

D. S.    

29 Kupiškio 10 28 Gojus ♂ 1 1 nereikia 

 

D. S.    

30 Kupiškio 11 06 Giria ♂ 1 1 nereikia 

 

J. M.   patelė (jauniklė) 

31 Kupiškio 11 06 Vidugiriai ♀ 1 1 1 dalinis A.Š.    

32 Kupiškio 11 16 Vidugiriai ♂ 1 1 nereikia 

 

A.Š.    

33 Kupiškio 11 20 Navikai ♀ 1 1 1 dalinis G. S.    

34 Kupiškio 12 01 Pivesa ♂ 1 1 nereikia 

 

G. R.    

35 Lazdijų 01 15 Šilelis ♂ 1 1 nereikia 

 

V. S.    

36 Lazdijų 01 29 Paliepio ♂ 1 1 nereikia 

 

S. V.    

37 Lazdijų 02 05 Bestraigiškė ♀ 1 1 1 dalinis V. G.    

38 Pagėgių 10 20 Santaka ♂ 1 1 nereikia 

 

A.C.   

39 Pagėgių 12 01 Santaka ♂ 1 1 nereikia 

 

N. P.   yra klonas su vilku Eil. Nr. 10 

40 Panevėžio 11 03 Maženiai ♂ 1 1 nereikia 

 

K. Ž.    

41 Panevėžio 11 17 Ėriškiai ♂ 1 1 nereikia 

 

V. B.    

42 Panevėžio 11 17 Girelė ♂ 1 1 nereikia 

 

A.I.   

43 Panevėžio 11 24 Maženiai ♂ 1 1 nereikia 

 

J. L.    

44 Plungės 11 02 Draugystė ♀ 1 1 1 dalinis A.K.    

45 Radviliškio 11 03 Kiršinas ♂ 1 1 nereikia 

 

V. O.   

46 Rokiškio 01 12 Pandėlis ♀ 1 1 1 tinkamas P. B.    

47 Rokiškio 10 20 Juodupė ♂ 1 1 nereikia 

 

T. L.    

48 Rokiškio 12 01 PMP ♂ 1 1 nereikia 

 

M. P.  

patelė (klaidingai perdavė informaciją 

bendruoju numeriu; atvažiavus surinkti 

mėginių turėjo gimdą; jauniklė) 

49 Rokiškio 12 03 Juodupė ♀ 1 1 1 dalinis A.M.    

50 Rokiškio 12 03 Juodupė ♀ 1 1 1 dalinis A.B.    

51 Rokiškio 12 03 Juodupė ♀ 1 1 1 dalinis T. A.   yra klonas su vilku Eil. Nr. 87 

52 Rokiškio 12 03 Juodupė ♂ 1 1 nereikia 

 

N. S.    

53 Rokiškio 02 27 Pandėlis ♂ 1 1 nereikia 

 

A.S.  patelė (5 metų amžiaus) 

54 Rokiškio 02 27 Pandėlis ♀ 1 1 1 tinkamas A.S.   

55 Šakių 11 29 Pavingrupio ♀ 1 1 n 

 

J. S.  7 mėn. amžiaus 

56 Šakių 11 30 Išdagai ♀ 1 1 1 dalinis V. Š.    

57 Šakių 12 02 Pavingrupis ♀ 1 1 n 

 

J. S.  7 mėn. amžiaus 

58 Šalčininkų 10 15 Eišiškės ♀ 1 1 n 

 

E. B.    
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59 Šalčininkų 11 08 Merkys ♀ 1 1 1 tinkamas R. V.    

60 Šalčininkų 12 12 Slanka ♂ 1 1 nereikia 

 

J. A.    

61 Šalčininkų 03 25 Merkys ♀ 1 n 1 dalinis P. S.  įklijuota 

62 Šiaulių 10 26 PMP ♀ 1 1 1 tinkamas I.R.    

63 Šiaulių 10 26 PMP ♀ 1 1 1 dalinis J. V.    

64 Šilalės 01 11 Jūra ♂ 1 1 nereikia 

 

V. J.    

65 Šilalės 10 17 Gvaldai ♂ 1 1 nereikia 

 

V. M.    

66 Šilalės 12 17 Medvėgalis ♂ 1 1 nereikia 

 

G. L.    

67 Šilalės 01 13 Kvėdarna ♀ 1 1 1 dalinis S. R.    

68 Šilalės 01 13 Kvėdarna ♂ 1 1 nereikia 

 

T. Š.    

69 Šilalės 01 19 Šilalė ♂ 1 1 nereikia 

 

P. K.    

70 Šilalės 02 03 Kvėdarna ♂ 1 1 nereikia 

 

R. Š.    

71 Širvintų 10 20 Čiobiškis ♂ 1 1 nereikia 

 

L. B.    

72 Širvintų 11 06 Kielių ♂ 1 1 nereikia 

 

H. A.    

73 Širvintų 12 01 Bagaslaviškis ♂ 1 1 nereikia 

 

A.V.    

74 Švenčionių 12 23 Mėra ♂ 1 1 nereikia 

 

V. M.   

75 Tauragės 10 20 Pušynas ♂ 1 1 nereikia 

 

D. B.    

76 Tauragės 10 20 Dabrupinė ♂ 1 1 nereikia 

 

V. S.    

77 Tauragės 12 13 Dabrupinė ♀ 1 n n 

 

E. J.  ypač smarkiai niežuota 

78 Trakų 12 01 Aukštadvaris ♀ 1 1 n 

 

V. N.  7 mėn. amžiaus 

79 Trakų 12 09 Onuškis ♀ n 1 n 

 

V. L.  7 mėn. amžiaus 

80 Trakų 12 29 Onuškis ♀ n 1 n 

 

J. Ž.  7 mėn. amžiaus 

81 Ukmergės 03 26 Vepriai ♀ 1 1 1 tinkamas A.D.    

82 Utenos 01 28 Senasis vilkas ♂ 1 1 nereikia 

 

V. L.    

83 Utenos 09 29 Sungailiškis ♂ 1 1 nereikia 

 

P. S.    

84 Utenos 10 03 Dvaršilis ♂ n 1 nereikia 

 

E. G.  sumedžiotas pagal atskirą leidimą 

85 Utenos 12 22 L. Lauciaus ♂ 1 1 nereikia 

 

A.S.    

86 Varėnos 01 16 Giraitė ♂ 1 1 nereikia 

 

J. K.    

87 Varėnos 01 16 Dubičiai ♂ 1 1 nereikia 

 

O. A.   yra klonas su vilku Eil. Nr. 51 

88 Varėnos 01 16 Dubičiai ♂ 1 1 nereikia 

 

J. Č.    

89 Varėnos 01 27 Verseka ♂ 1 1 nereikia 

 

P. Č.    

90 Varėnos 01 28 Verseka ♂ 1 1 nereikia 

 

D. S.    
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91 Varėnos 02 02 Pirčiupiai ♀ 1 1 1 dalinis R. G.    

92 Varėnos 02 13 Pirčiupiai ♀ 1 1 1 dalinis A.K.    

93 Varėnos 11 24 Briedis ♀ 1 1 1 dalinis S. D.    

94 Varėnos 12 29 Merkinė ♂ 1 1 nereikia 

 

J. R.    

95 Vilniaus 01 05 Paberžė ♂ 1 1 nereikia 

 

S. K.    

96 Vilniaus 01 16 Mickūnai ♀ 1 1 1 dalinis Z. S.    

97 Vilniaus 01 25 Mickūnai ♀ 1 1 1 dalinis S. B.    

98 Vilniaus 10 20 Ąžuolas-2 ♀ 1 1 1 dalinis R. T.    

99 Vilniaus 11 03 Ąžuolas-2 ♂ 1 1 nereikia 

 

R. K.    

100 Vilniaus 12 05 Ąžuolas-2 ♂ 1 1 nereikia 

 

T. V.    

101 Zarasų 01 05 Kavoliai ♂ 1 1 nereikia 

 

P. K.    

102 Zarasų. 03 10 Antazavės ♂ 1 1 nereikia 

 

T. G.    

103 Raseinių* 04 10 Papartis ♂ 1 1 nereikia 

 

L. Ž.  rastas partrenktas autostradoje 
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Mėginių grąžinimas. Pagal taisykles, tyrėjai, atsipjovę tyrimams reikalingą iltinio 

danties šaknies dalį, per numatytą laiką sugražino medžiotojams visus tyrimams paimtus ilti-

nius dantis. Iš viso tyrimams buvo paimtas 101 iltinis dantis bei po tyrimų grąžintas 101 ilti-

nis dantis. 

Mėginių atitikimas reikalavimams. Surinkti raumens gabalėliai ir gimdos turėjo bū-

ti laikomi šaldiklyje iki tyrėjas atvažiuos paimti mėginių. Taigi visi šie mėginiai buvo perduo-

ti sušaldyti, todėl nebuvo galimybės iš karto patikrinti jų būklės. 

Laboratorijoje pradėjus vykdyti mėginių tyrimus, paaiškėjo, kad visi raumens gabalė-

liai buvo paimti ir saugoti tinkamai. Iltinių dantų šaknų nuopjovos tyrimams tinkamos. Tyri-

mams pateikta 31 vilkų patelių gimda, tačiau laboratorijoje po mėginių atšildymo, pradėjus 

analizę, paaiškėjo, kad net 71% gimdų paimta neteisingai. Tokie atvejai antroje lentelėje pa-

žymėti įrašu „dalinis“, nes išimta ne visa gimda. Dėl šios priežasties gauta informacija duo-

menų analizei netinkama. Darome išvadą, kad medžiotojai yra nepasiruošę atlikti tokią sudė-

tingą procedūrą. Tam reikalingi arba atskiri praktiniai mokymai (projekto vykdytojų sukurtos 

ir internete patalpintos vaizdinės medžiagos nepakanka), arba tai turi atlikti kvalifikuotas spe-

cialistas. 

Mėginių perdavimo–priėmimo pažymos (206 vnt.) pateiktos prieduose. 

 

3.1 Vilkų populiacijos genetinės įvairovės ir inbrydingo laipsnio geografinis 

pasiskirstymas Lietuvoje 

3.1.1 Mikrosatelitų lokusų charakteristika 

Micro-checker testas parodė, kad 1-no iš 18 lokusų nulinių alelių dažnis viršijo 0.2, 

kas gali iškreipti inbrydingo ir stebimo heterozigotiškumo vertes bei nuo jų priklausančius 

indeksus (2.1.2 lent.). Todėl šį lokusą išėmėme iš genetinių analizių. 

 

3.1.1 lent. Lokusų charakteristika. Na skirtingų alelių skaičius, Ho ir He – stebimas ir 

laukiamas heterozigotiškumas, Dest – diferenciacijos indeksai ir jų reikšmingumas (PDest) 

tarp vilkų - šunų (Dest(V_S)) ir tarp regionų vilkų poliucijoje (Dest(reg)). Paskutiniame stulpelyje 

pateiktas FSTAT nukrypimo nuo HW pusiausviros testas pagal stebimų homozigotų 

skaičiaus nukrypimą nuo lauktino HW pusiausvyros dėsnį visos imties lygmenyje (n =99 

indv.). Reikšmingumas <0.05, rodo, kad nukrypimas nuo HW pusiausvyros yra reikšmingas.  

 
Lokusas SSR 

mot. 

bp 

Aleliu 

intervalas 

(dažniausias 

alelis), bp 

Na Ho uHe Dest(V_S) PDest Dest(reg) PDest HW reikšm. 

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 

INU030 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   

 

Mūsų tyrime visi 17 lokusų buvo palyginti aukšto polimorfiškumo nuo 7 iki 21 

skirtingų alelių lokuse, viso 2018–2019 metų sezone sumedžiotų 99 vilkų imties 17-koje 

genominių autosominių rasti net 210 skirtingų alelių, tai aukšto polimorfizmo medžiaga jų 

genetinės įvairovės, struktūros, tėvystės ir hibridizacijos tyrimui (Randi et al 2014). 

Nustatėme reikšmingus nukrypimus nuo HW pusiausviros daugumoje lokusų visos 

imties lygmenyje (vilkų pop. n=99, 3.1.1 lent.). Paprastai santykinai didelių imčių duomenų 

masyvuose reikšmingi HW nukrypimai būna dėl natūralios atrankos poveikio lokuso 

sankibos grupėje (ar genominio lokuso atsitiktinė sąsaja su funkciniais genais ang. genomic 

hitchiking), neatsitiktinio poravimosi dėl genetinio dreifo ar inbrydingo mažose populiacijoje 

ir nulinių alelių (vieno iš homologinių alelių amplifikacijos nebuvimas dėl mutacijų ar alelių 

vertinimo netikslumų). Mūsų atveju tai gali būti santykinai aukštesnio inbrydingo (Fis99 = 

0.36) ir nulinių alelių kompleksinio poveikio rezultatas. 

 

3.1.2 Genetinė įvairovė ir inbrydingas 

Pradėsime nuo vieno iš svarbiausių populiacijos genetinės įvairovės rodiklių – 

efektyvaus populiacijos dydžio (Ne). Šis rodiklis parodo, koks yra duotos populiacijos 

genetinės įvairovės atitikmuo idealiai genetinės įvairovės požiūriu populiacijai, kuri 

suprantama, kaip atsitiktinės kryžmakaitos populiacija, kur lyčių santykis lygus, kartos 

nepersidengia, visi individai veda po lygų skaičių palikuonių, yra be inbrydingo, negiminingi 
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vienas kitam ir populiacijos dydis yra pastovus (Waples 2005). Kitaip tariant Ne parodo, 

kokio dydžio ideali populiacija (supaprastintai negiminingų ir be inbrydingo individų 

skaičius) prarastų genetinę įvairovę tokiu pačiu greičiu kaip tiriamoji populiacija. Mažo Ne 

dydžio populiacijai gresia genetinės įvairovės erozija dėl genetinio dreifo, adaptacinio 

potencialo mažėjimas ir inbrydingo depresija. 

 

3.1.2 lent. Genetinių įvairovės rodiklių palyginimas tarp regionų. n- imties dydis, Rare5% – 

retų alelių, kurių dažnis visoje populiacijoje < nei 5 proc., procentas, Rare%/indv – retų alelių 

skaičius tenkantis vienam individui, Ar(20)sum – rarifikuoto alelinio turtingumo 

multilokusinė suma, esant rarifikacijos bazei 20 individų (mažiausios imties Vakarų regiono 

imties dydis), Ar(20)vid – rarifikuoto alelinio turtingumo multilokusinis vidurkis, kiti 

rodikliai aprašyti Medžiaga ir metodai skyriuje. 
Reg. n Na Ne Ho uHe Fis (FSTAT) Rare5% Rare%/indv Ar(20)sum Ar(20)vid 

Š. 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 

Pietūs 23 7.4 3.9 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     

 

Mūsų skaičiavimai pagal Migrate_N algoritmą parodė, kad Nd 99 vnt. imties Ne 

dydis yra 24 individai. Paprastai lyginamas demografinis (imties) poliucijos dydis Nd su Ne, 

apskaičiuojant jų santykį (Ne/Nd). Mūsų atveju šis rodiklis būtų 0.25. Migrate_N algoritmas 

yra vienas tiksliausių Ne skaičiavimuose, mažiau priklausomas nuo teisingam Ne 

skaičiavimui būtinų išankstinių sąlygų išpildymo duotojoje imtyje, pvz. nelygaus lyčių 

santykio, tėvų ir vaikų buvimui imtyje, lokusų nukrypimui nuo HW pusiausviros (Beerli 

2009). Natūralios populiacijos dažnai netenkina idealios populiacijos sąlygų, todėl Ne 

paprastai būna mažesnis ne Nd, klausimas yra, kiek mažesnis. (Palstra, Ruzzante 2008). 

Pagal kritinė Ne/Nd riba yra 0.2, esant žemesnei ribai gresia išnykimas (Frankham 1995). 

Siektinas optimumalus Ne/Nd optimumas būtų apie 0.5 (Mace, Lande 1991), kai nėra 

tiesioginio pavojaus populiacijos genetinės įvairovės erozijai dėl dreifo ar inbrydingo 

(Palstra, Ruzzante 2008). Pavyzdžiui Suomijoje Ne/Nd rodiklis pagal 2009 m. duomenys 

viršija 0.5 (Jansson 2013). Taigi priimant, kad efektyvus poliucijos dydis (Ne) yra 25 ir 

Ne/Nd santykis yra 0.25, aiškiai matyti, kad Lietuvos populiacija dar nepasiekė savo 

genetinio optimumo. 

Žemo Ne rezultatus patvirtina ir gana aukštas homozigotų skaičius (iš tėvų paveldėtas 

alelių gimingumas) Ho = 0.52, t.y. 52 proc. lokusų buvo homozigotiniai. Bendra inbrydingo 

koeficiento reikšmė visoje 2018–2019 m. sezone sumedžiotų vilkų Lietuvos populiacijoje (99 
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vilkai) siekė 0.30 ir vyravo tarp regionų nuo 0.27 vakarų regione iki 0.36 rytų regione (3.1.2 

lent.). Tai palyginti aukšti vilko populiacijai inbrydingo rodikliai, rodantys problemas 

populiacijos istorijoje. Pagal šią Fis= 0.30 rodiklio reikšmę, apie 30 proc. sekančios kartos 

palikuonių būtų homozigotiniai. Pagal FSTAT testus, visų regionų ir bendra Lietuvai Fis 

reikšmė reikšmingai skyrėsi nuo nulio, kas rodo reikšmingą homozigotų perteklių visuose 

Lietuvos regionuose. Kadangi lauktino heterozigotiškumo (He) reikšmės yra normos ribose 

(3.1.2 lent.), aukštesnės Fis reikšmės gautos dėl žemesnio stebimo heterozigotiškumo (Ho). 

Verta palyginti šiuos svarbius rodiklius su Suomijos vilkų populiacijos rodikliais, kur 

miškingumas yra aukštas ir populiacija tvarkoma genetinės įvairovės turtinimo link. 2009 m. 

duomenimis Suomijos vilkų poliucijoje Ho vyravo apie 0.65, He - apie 0.7, o Fis apie 0.1 

(Jansson 2013). Taigi rodikliai ženkliai geresni nei gauti mūsų tyrime. Netgi gana izoliuotos 

vilkų populiacijos vakarų Europoje parodė geresnius Fis rodiklius, pvz. Italijoje Fis = 0.127 

(Verardi et al. 2006), Iberijos pusiasalyje Fis = 0.177 (Sastre et al. 2011). 

Tačiau kiti Lietuvos vilkų populiacijos genetinės įvairovės indikatoriai – lauktinas 

heterozigotiškumas (He = 0.7), migrantų skaičius tarp regionų per generaciją (Nm = 8 vnt.) 

retų alelių skaičius ir alelinis turtingumas buvo palyginti aukšti (3.1.2 lent.). Tai rodo, kad 

alelinė įvairovė yra aukšta, tačiau kai kur ji pasiskirsčiusi į santykinai didesnės uždaresnes 

giminystės grupes. Paprastai tokia priešinga genetinės įvairovės rodiklių kombinacija rodo, 

kad populiacija patyrė ženklų genetinės įvairovės sumažėjimą vadinamą butelio kaklelio 

efektu ir yra jos atstatymo procese pagrinde per genų migraciją (Jansson 2013, Mech 1995, 

Luikart et al., 1998). J. Prusaitės duomenimis 1970 m. Lietuvos demografinis vilkų 

populiacijos dydis (Nd) tesiekė 10-60 individų ir buvo daugiau nei dešimt kartu mažesnis nei 

1950 metais kai po II pasaulinio karo vilkų skaičius buvo gausus visoje šiaurės rytų Europoje 

(Bibikov 1985). Kaip parodė Bulgarijos atvejis, per didelis medžiojimo intensyvumas, 

atsakant į galvijų skerdimą, privedė prie ženklaus inbrydingo padidėjimo per vilko grupių 

socialines struktūros destabilizavimą praeito amžiaus septintame dešimtmetyje (Moura et al. 

2013). Panašiu laikotarpiu ir kitose Europos šalyse vyko ženklus po II pasaulinio karo 

išaugusios vilkų populiacijos mažinimas (Mech 1995). Ypač stipriai vilkų inbrydingas 

pasireiškė Švedijoje (Ellegren 1999). Neseniai pagal mikrosatelitų DNR žymenis ištirtų 

šiaurės Ispanijos, Karpatų, Čekijos, Lenkijos vilkų Ho rodikliai viršija 0.6, o Ho/He santykis 

– apie 0.8 (Pilot et al. 2014). Tuo tarpu, mūsų tyrime Ho/He santykis yra 0.65. Tik Švedijoje, 

kur vilkų populiacijos inbrydingas prieš dešimtmetį buvo pasiekęs kritinę ribą, Ho rodikliai 

krito ženkliau žemiau 0.5 (Ellegren 1999). 
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Vis dėl to pastebėtina, kad mūsų atveju, kad patikimai nustatyti populiacijos Ne reiktų 

didesnių imčių bent iš kelių metų sumedžiojimų. Be to, Colony sibų tikimybių algoritmai 

parodė, kad visos 99 vnt. Lietuvos populiacijoje rasta 84 sibų šeimos (be poligamijos 

modelyje) ir 60 sibų ir pusiau sibų šeimos (su poligamija modelyje). Tai rodo sibų kiekį 

populiacijoje, kuris gali dirbintai sumažinti Ne ir padidinti mūsų tyrime gautą populiacijos 

inbrydingo rodiklį (Jankovic et al. 2010). Sprendimas būtų sudėti kelių sumedžiojimo sezonų 

imtis ir, pašalinus sibus, apskaičiuoti inbrydingo rodiklius. Kitas faktorius, dirbtinai keliantis 

inbrydingo lygį, yra populiacijų diferenciacija, veikiant atrankai į genetiškai izoliuotas sub-

populiacijas, kuriose dėl diferenciacijos ryškėja Wahlund efektas (Allendorf, Luikart 2007). 

Tačiau šį faktorių reiktų atmesti mūsų medžiagoje, kadangi genetinės diferenciacijos tyrimas 

parodė, kad Lietuvoje populiacijos diferenciacija į sub-populiacijas yra silpna (žr. sekančiame 

skyriuje). Taigi, kaip pastebėta aukščiau, yra tikėtina, kad aukštesnis inbrydingas Lietuvos 

populiacijoje yra buvusio genetinės įvairovės sumažėjimo pasekmė. 

Pagal regionus, didžiausius alelinio turtingumo rodiklius turėjo šiaurės rytų ir rytų 

regionai (Ar suma 111 ir 108 skirtingi aleliai, Ar vienam individui 7.4 ir 7.2), mažiausius 

vakarų regionas (Ar suma 102, Ar viena individui 6.8) (3.1.2 lent.). Abiejų rytinių regionų 

alelinis turtingumas buvo didesnis (3.1.2 lent., žr. Ar reikšmės). Ypač aukštu alelinių 

turtingumu pasižymėjo Biržų ir Molėtų populiacijos (3.1.3 lent.). Vidutinis alelių skaičius 

lokuse (Na) yra stipriai priklausomas nuo imties dydžio, todėl Na yra sunku objektyviai 

palyginti tarp skirtingų imčių regionų. Tarp panašios imties regionų, rytinio regiono alelinė 

įvairovė nežymiai aukštesnė (3.1.2 lent.). Tačiau regionų alelinės įvairovės rodiklių skirtumai 

nėra ženklūs ir nerodo alelių įvairovės mažėjimo dėl problemų su genetiniu dreifu (atsitiktinis 

alelių praradimas mažoje populiacijoje) ar barjerų genų migracijai tarp regionų ar į Lietuvą. 

Santykinai didesnė rytinių regionų alelinė įvairovė tikėtinai yra genų migracijos pasekmė iš 

rytų ar iš kitų rūšių genofondo, pvz. šunų. Įdomu, kad retų alelių dažnis tenkantis vienam 

individui (t.y. rodiklis nepriklausantis nuo imties dydžio), taip pat buvo arčiausias rytų 

regione (3.1.2 pav.). Retieji aleliai yra tolimo genų srauto indikatorius (pvz. hibridizacijos) ir 

labai svarbūs sveikai rūšies evoliucijai. Būtent retieji aleliai dažnai gelbėja populiacijas 

epidemijų atveju ir jų turtingumas yra vienas svarbiausių genetinių išteklių išsaugojimo 

tikslų. 
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3.1.1 pav. Retų alelių skaičiaus, tenkančio vienam regiono individui, palyginimas tarp 

regionų. Reti aleliai tai aleliai kurių dažnis Lietuvos populiacijoje <5 proc. 

 

3.1.3 lent. Genetinės įvairovės rodikliai pagal regioną ir lytį. N yra imties dydis. Kiti rodikliai 

apsvarstyti aukščiau. 

Regionas N Na Ne Ho uHe F 

Patinai        

Rytai 16 6.9 4.3 0.50 0.77 0.33 

Š. rytai 18 7.4 4.0 0.56 0.75 0.24 

Pietūs 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 

Patelės N Na Ne Ho uHe F 

Rytai 6 4.8 3.7 0.46 0.72 0.35 

Š. rytai 16 7.3 4.3 0.50 0.76 0.32 

Pietūs 12 5.8 3.4 0.55 0.71 0.19 

Vakarai 6 5.0 3.5 0.55 0.72 0.17 

Vidurkis 40suma 5.7 3.7 0.52 0.73 0.26 

 

 

3.1.2 pav. Lauktino inbrydingo ir heterozigotiškumo palyginimas tarp regionų ir tarp lyčių 

regionuose. Kuo Fis rodiklis didesnis, tuo didesnis inbrydingas palikuonyse (pvz. Fis =0.3 

rodo, kad apie 30 proc. palikuonių bus homozigotiniai). 
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SIGN butelio kalelio tikimybės testas Lietuvos populiacijoje parodė reikšmingą 

nukrypimą nuo alelių pasiskirstymo pagal mutacijų – dreifo pusiausvyros būseną Lietuvos 

vilkų populiacijoje (p= 0.04, pagal lokusų evoliucijos IAM modelį, p= 0.03 pagal dviejų 

žingsnių mutacijos modelį ir p=0.0001 pagal pakopinių mutacijų SMM modelį). Kitas butelio 

kalelio testas pagal WILCOXON indeksą patvirtino šiuos rezultatus: p = 0.00129, 0.17426, 

0.00008 pagal tris lokuso evoliucijos modelius. Tai rodo, kad Lietuvos vilkų populiacija buvo 

patyrusi reikšmingą butelio kalelio efektą. Tačiau modulio pokyčio indikatoriaus testas 

(Bottleneck programa) parodė, kad nėra reikšmingo nukrypimo nuo „L“ formos alelių klasių 

ir dažnių pasiskirstymo visuose 4 regionuose ir bendrai visoje Lietuvoje. Pagal Luikart et al. 

(1998) modulio pokyčio indikatoriaus testas efektyviai rodo palyginti nesenus genetinės 

įvairovės siaurėjimo efektus keliose ankstesnėse kartose. Todėl tokie priešingi rezultatai tarp 

testų gaunami tada, kai butelio kaklelio efektas nebuvo labai stiprus ir pasireiškė seniau nei 

prieš 40-50 metų (mūsų atveju apie 1960-70 metus), o populiacija dėl pozityvios migracijos 

srauto yra sėkmingo genetinės įvairovės atsistatymo proceso eigoje, bet dar nėra pasiekusi 

pilno genetinės įvairovės optimumo (dreifo-mutacijų ekvilibriumo) (Luikart et al. 1998). 

Populiacijai nepasiekus genetinės įvairovės optimumo, vilkų populiacijos dydžio 

reguliavimas Lietuvoje turėtų būti vykdomas atsargiai pagal DNR tyrimų genetinio 

monitoringo rezultatus, kur ištirti keliolikos metų populiacijos duomenys su vienodomis 

imtimis tarp populiacijų. 

 

3.1.3 lent. Populiacijų genetinės įvairovės rodiklių palyginimas. Rodikliai yra aprašyti 

Medžiaga ir metodai skyriuje ir 3.1.2 lent. N yra populiacijų imties dydis. pFis yra testas 

rodantis, ar reikšmingai skyrėsi Fis reikšmes nuo 0 (FSTAT), kur nr- nereikšmingai, r – 

reikšmingai. Ar6 ir Ae2 – alelinis turtingumas prie 6 ir 2 individų rarifikacijos bazės. 

Rare%/indv – retų alelių skaičius tenkantis vienam individui. Ar indeksai sum ir avg rodo 

multilokusinę sumą ir vidurkį. 

Pop N Na Ne Ho uHe Fis  Rare5% Rare%/ 

indv 

Ar6 

vid. 

Ar6 

sum 

Ar2 

sum  

Ar2  

avg  

Šiaurės 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 

Pietūs (SOUTH) 

PRI 3 3.0 2.6 0.49 0.71 0.24r 10 3.3   38.5 2.6 

SUV 4 3.8 3.1 0.65 0.72 -0.03nr 15 3.8   40.8 2.7 

VAR 13 5.5 3.3 0.49 0.71 0.29r 46 3.5 4.3 64.7 39.7 2.6 
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VEI 3 3.3 2.9 0.53 0.72 0.16 11 3.7   40.9 2.7 

Vakarai (WEST) 

RAM 2 2.3 2.1 0.47 0.67 0.03 3 1.5   34.0 2.3 

SIL 9 5.0 3.4 0.53 0.71 0.22r 44 4.9 4.4 66.7 40.9 2.7 

VID 3 3.1 2.5 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 išaiškinta aukščiau, Fis rodiklio reikšmės gali būti padidintos didesnio sibų 

skaičius (ypač jei sibų tėvai buvo giminingi) ir nulinių alelių. Sibų (vienos šeimos narių) 

gausa populiacijos imtyje pirmiausiai įtakoja alelinės įvairovės ir alelių dažnio 

homogeniškumo (He) rodiklius ir kiek mažiau įtakos turi stebimo heterozigotiškumo (Ho) 

rodikliui, nebent esant stipresnei giminystei tarp tėvų. Kaip parodė sibų ryšių nustatymo 

tyrimas (žr. sekantį skyrių), mūsų populiacijoje buvo tik kelios šeimos su 3 pilnais sibais, 

dauguma iš 99 vnt. populiacijos priklausė atskiroms šeimoms. Todėl šis sibų ryšiai neturėtų 

ženkliai iškreipti genetinių rodiklių mūsų medžiagoje. Detalesniam šių veiksnų įtakos 

ištyrimui riektų didesnės imties kelių metų sumedžios vilkų populiacijos DNR tyrimų, kai 

galima sibus atmesti skaičiuojant genetinės įvairovės indeksus. 

Palyginus inbrydingo (Fis) rodiklius tarp lyčių regionuose išryškėjo tendencija, kad 

inbrydingas yra ženkliai didesnis tarp patinų nei tarp patelių (3.1.2 pav.). 

Migrantų skaičius tarp 4 regionų Lietuvoje per generaciją siekė 8 individų 

(standartinė paklaida – 2.4 individai, pagal GeneAlex algoritmą), kas yra sveikas rodiklis 99 

individų dydžio imties teste. Šis rodiklis rodo, kad nėra ženklių barjerų vilkų migracijai 

Lietuvoje ir į Lietuvą. 
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3.1.3 pav. Alelinio turtingumo skirtumai tarp Lietuvos populiacijų (Ar- multilokusinė 

skirtingų alelių skaičiaus suma, rarifikacijos bazė 2). Skaičiai skliausteliuose ties populiacijos 

pavadinimu rodo individų skaičių populiacijoje. 

 

Toliau aptarsime genetinės įvairovės geografinio paskirstymo dėsningumus Lietuvoje 

geografinės populiacijos lygmenyje. Visos Šiaurės Rytų ir Rytų Lietuvos populiacijos turėjo 

didesnes alelinio turtingumo rodiklio (Ar) reikšmes (3.1.3 pav.) abejose 2 ir 6 individų imties 

rarifikacijos bazės Ar indekso reikšmėse (3.1.3 lent.). Visose populiacijose, išskyrus 

Suvalkijos, gautas reikšmingas homozigotų perteklius (Fis rodiklis, 3.1.3 lent.). Pastebėtinas 

santykinai didesnis retų alelių skaičius tenkantis vienam individui Molėtų ir Šilutės 

populiacijose (3.1.3 lent.). Širvintų, Varėnos, Prienų ir Rambyno populiacijos su žemomis Ho 

reikšmėmis taip turėjo aukštesnes inbrydingo (Fis) reikšmės (3.1.4 pav.). 

Prienų ir Rambyno populiacijos aukštą inbrydingą reikia vertinti atsargiai dėl mažos 

šių populiacijos imties. Pastebėtinas žemas Suvalkijos ir Veisėjų populiacijų inbrydingas 

tačiau vėlgi jų imtis buvo santykinai mažesnė. Širvintų, Varėnos ir Molėtų populiacijos yra 

greta ir jų imtys nėra mažos (Širvintai, Varėna po 13 vnt., Molėtai – 9 vnt.), todėl riektų 

atkreipti dėmesį į šį aplink Vilnių esantį regioną, kodėl būtent čia inbrydingo rodikliai 

santykinai aukštesni nei kituose Lietuvos rajonuose? 
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3.1.4 pav. Populiacijų vidutinės stebimo heterozigotiškumo (Ho, viršuje) ir inbrydingo 

koeficiento (Fis) reikšmės. Skaičiai skliausteliuose ties populiacijos pavadinimu rodo 

individų skaičių populiacijoje. 
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Tikėtinos priežastys antropogeniniai barjerai migracijai, didesnis medžiojimo 

intensyvumas. Tam reikėtų tolesnio didesnių imčių DNR tyrimo. Įdomi yra Molėtų 

populiacija, kuri išsiskyrė aukštu aleliniu turtingumo ir retų alelių skaičiumi (kas rodo alelių 

praturtinimą per migraciją), bet žemesniu heterozigotiškumu ir aukštesniu inbrydingu (kas 

rodo uždarų giminingų grupių struktūrą). Viena iš tokiu įvairių, bet uždarų grupių 

formavimosi priežasčių gali būti ir santykinai intensyvesnė hibridizacija su šuninių 

populiacija. 

 

Kadangi kiti genetinės įvairovės rodikliai priklauso nuo imties dydžio, kuris gana 

stipriai skiriasi tarp populiacijų 2018–2019 m. sezone sumedžiotų vilkų imtyje, šiuos verta 

lyginti individo lygmenyje. Vienas reikšmingiausių individo lygmenyje nustatomų rodiklių 

yra individo multilokusinė stebimo heterozigotiškumo Ho reikšmė ir jos geografinis 

pasiskirstymas. Ho rodo tėvų giminystės laipsnį dėl žemos poravimosi grupių genetinės 

įvairovės, kuri mūsų medžiagoje yra tikėtina migracijos barjerų pasekmė. Ho reikšmes 

mažesnės nei 0.4 kelia susirūpinimą, o mažesnės nei 0.2 rodo labai tikėtiną artimų giminių 

(pusiau sibų) poravimąsi. Didžiausias žemo Ho (<0.4) individų dažnis rastas Biržų – 

Kupiškio rajonuose ir rajonuose aplink Vilnių (3.1.5 pav.). Biržų – Kupiškio rajonuose taip 

pat rasta ir aukšto Ho individų, todėl šių populiacijų Ho vidurkis nebuvo išsiskiriantis. Būtų 

įdomu pagal kitų metų sumedžiotą medžiagą patyrinėti šį santykinai didesnį žemo Ho 

individų priežastingumą Biržų girios masyve ir kaimyniniuose miškuose, kurie turėtų būti 

labiau tinkami vilkų sklaidai ir kryžmakaitai nei mažiau miškinga ir stipriau fragmentuotas 

kitų Lietuvos dalių kraštovaizdis. Kaip minėta aukščiau, aptariant populiacijų Ho rodiklius, 

rajonuose aplink Vilnių galimi antropogeniniai barjerai vilkų migracijai, lemiantys 

uždaresnes poravimosi grupes. 

Kitas svarbus individo lygmens genetinės įvairovės rodiklis yra individo retų alelių 

skaičius (3.1.6 pav.), kurio geografinis pasiskirstymas Lietuvoje parodė didesnę retų alelių 

koncentraciją rytinėje Lietuvos dalyje. Tačiau nemažai jų rasta ir Šilalės populiacijoje. 

Mažiausiai retų alelių turėjo Suvalkijoje sumedžioti individai (3.1.6 pav.). Retų alelių dažnis 

pas patinus buvo ženkliai didesnis nei pas pateles (3.1.6 pav.). Tai rodo, kad toliau 

migruojantys patinai yra svarbesni retų alelių platintojai nei patelės. Pagal patinų retų alelių 

išsidėstymą, galima prielaida, kad vilkų migracija iš rytų stipriau vyksta per Latvijos sieną 

nei per Baltarusijos sieną ir eina žemyn iki Nemuno, kur sukasi jūros link ir plinta 

Žemaitijoje. Alternatyviai į Žemaitiją migrantai gali patekti tiesiogiai iš Latvijos. Šioms 

prielaidoms testuoti riekia didesnių imčių Žemaitijos teritorijoje. Pavyzdžiui būtų įdomu 
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išsiaiškinti, kokie yra migracijos keliai ir kodėl jie yra būtent tokie, ar kur nors nėra 

antropogeninių barjerų, kuriuos radus galima būtų šalinti. 

 

 

 

 

3.1.5 pav. Individualus stebimo heterozigotiškumo rodiklio geografinis pasiskirstymas 

Lietuvoje. Viršutiniame pav. apskritimai žymi vilkų sumedžiojimo vietas, o jų dydis rodo 
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individo Ho reikšmę (kuo ji žemesnė, tuo stipresnė tėvinių porų giminystė). Apatiniame pav. 

pagal empyrines Ho reikšmės interpoliacijos būdu gautų Ho reikšmių kontūrinis 

pavaizdavimas, išryškinantis žemo homozigotiškumo zonas (žalia ir mėlyna spalvos). 

 

 

 
 

 

3.1.6 pav. Retų alelių, kurių dažnis visoje 2018–2019 m. sumedžiotų 99 vilkų imtyje 

mažesnis nei 5% geografinis pasiskirstymas Lietuvoje. Taškai žymi vilkų sumedžiojimo 

vietas 2018–2019 m., jų dydis yra proporcingas retų alelių rastų šio individo 17 lokusų 

skaičiui. Maksimalus individo alelių skaičius mūsų tyrimo 17-oje lokusų yra 34, todėl jei 

individas turi 5-7 retus alelius reiškia, kad apie 1/3 jo visų alelių yra reti ir jis ar jo tėvai 

yra migrantai iš tolesnio genofondo populiacijos. Tokia individai žemėlapiuose pažymėti 

raudonai. 
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3.1.3 Sibų ryšiai populiacijoje 

Pagal programos COLONY sibų ryšių tikimybių algoritmus rasta 84 pilnų sibų 

šeimos 99 individų populiacijoje (3.1.4 lent., 3.1.7 pav.). Pilnų sibų šeimą sudaro tos pačios 

tėvinės poros palikuonys. Iš 84 pilnų sibų šeimų, 1-nai priklausė 3 individai, 12-kai atstovavo 

po du individus, ir 71-nai - vienas narys, t.y. iš 99 individų imties mūsų tyrime 71 individas 

buvo vienintelis atstovas iš 71-nos skirtingos šeimų 2018–2019 m sumedžiotoje vilkų 

populiacijoje. 71 individai tai gana aukštas artimais giminystės ryšiais nesusijusių individų 

imties dydis populiacijos įvairovės vertinime, siekiant objektyviai nustatyti populiacijos 

genetinės įvairovės rodiklius. Ideali imtis būtų iš kiekvienos šeimos po vieną individą. 

Didesnis vienos šeimos sibų skaičius populiacijoje gali iškreipti alelinės įvairovės (Ar) ir 

alelių dažnio vienodumo (He) rodiklius ir inbrydingo koeficientą (Fis), tačiau turi mažesnį 

poveikį stebimo heterozigotiškumo (Ho) rodikliui, išskyrus tuos atvejus kai sibų tėvai yra 

giminingi. 

 

3.1.4 lent. Pilnų sibų šeimų struktūra: individų suskirstymas į pilnų sibų šeimas pagal 

monogamijos modelį (Colony algoritmas). Individai priklausantys vienai šeima turi tą patį 

šeimos kodą. Vilko id. tai kiekvieno individo identifikacinis numeris (vienodas mūsų tyrimo 

grafikuose ir lentelėse). Taip pat duoti individus charakterizuojantys rodikliai iš rezultatų 

patiektų kituose ataskaitos skyriuose: heterozigotiškumas, WOLF1- tikimybė priskyrimo 

vilkų rūšiai, DOG2- tikimybė priskyrimo šunų rūšims, lytis M – patinas, F- patelė, GG 

genetinė grupė pagal Bajeso klasterinę analizė (žr. sekantį skyrių). 

Vilko 

id. 

REG POP Lytis Long Lat WOLF1 DOG2 Hoindiv Psibų 

šeima 

GG 

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 



37 

 

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 24.541425 55.593182 0.99 0.01 0.41 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 0.41 27 4 

25 WEST VID M 22.852179 55.258226 0.99 0.01 0.59 28 4 

26 WEST SIL M 22.262843 55.309318 1.00 0.01 0.41 29 4 

27 WEST SIL M 22.093457 55.323792 1.00 0.00 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 0.47 32 1 

66 NEAST BIR M 24.875312 56.159015 1.00 0.00 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 0.53 34 2 

36 WEST SIL M 21.846304 55.517459 1.00 0.00 0.29 34 2 

32 SOUTH VAR M 24.758710 54.044084 1.00 0.00 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 0.35 41 3 

42 WEST SIL M 22.111351 55.549333 0.99 0.01 0.65 42 4 

43 NEAST KUP F 24.841462 55.716925 0.93 0.07 0.41 43 4 

45 NEAST KUP F 24.978183 55.784720 0.92 0.08 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 0.41 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 0.35 49 3 

52 NEAST BIR M 24.861782 56.067318 0.96 0.04 0.65 50 4 

53 NEAST SIR M 24.735793 54.981702 1.00 0.00 0.59 51 2 

71 NEAST BIR F 25.159580 56.097437 0.99 0.01 0.35 51 2 

54 NEAST SIR M 24.966832 54.860897 1.00 0.00 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 0.41 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 0.41 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 24.526241 55.429428 1.00 0.00 0.47 62 4 

67 NEAST BIR M 24.914377 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 24.537302 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 0.65 68 4 

80 SOUTH VAR F 25.103530 54.165904 1.00 0.01 0.35 69 3 

81 SOUTH VAR M 24.715079 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 24.783313 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 24.566322 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 0.35 77 1 

91 NEAST SIR F 24.520402 55.156659 1.00 0.00 0.41 78 4 

92 NEAST KUP M 24.931721 55.597944 0.86 0.14 0.71 79 3 

93 NEAST KUP F 25.184737 55.492933 0.99 0.01 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 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. Vilkų pilnų sibų šeimų pasiskirstymas Lietuvos teritorijoje pagal DNR tyrimo 

duomenis. Skirtingi simboliai žymi 13 skirtingų šeimų su 2-3 nariais, kitų šeimų rasta tik po 

vieną atstovą ir jie žymėti tuo vienu simboliu. 

 

3.1.4 Apibendrinamas 

Apibendrint Lietuvos vilkų populiacijos genetinės įvairovės tyrimas pagal 2018–2019 

m. sezone sumedžiotų 99 vilkų DNR žymenis aukšto polimorfizmo 17 autosominių 

rekombinuojamų atskirai mikrosatelitų lokusų parodė, kad Lietuvos vilkų populiacija 

netolimoje praeityje buvo patyrusi reikšmingą efektyvaus populiacijos dydžio kritimą (pagal 

Sastre et al. 2010 kriterijus), tačiau dabartiniu metu sėkmingai atstatinėja genetinę įvairovę 

(lauktinas heterozigotiškumas He 0.77 naujų imigrantų skaičius tarp regionų per generaciją – 

8, gana aukštas alelinis turtingumas, gausu retų alelių), bet dar nėra pasiekusi genetinės 

įvairovės optimumo (lauktinas inbrydingas Fis 0.30 (30 % palikuonių tikėtinai bus 

homozigotiniai), o optimalus Fis 0-0.1, stebimas heterozigotiškumas Ho 0.52 (optimalus Ho= 

He), efektyvus populiacijos dydis pagal 99 individų imtį – 25). Buvusias mažo efektyvaus 

populiacijos dydžio pasekmes indikuoja palyginti žema stebimo heterozigotiškumo 
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(homozigotų skaičiaus) vertė ir aukštesnės nei lauktina pagal alelinio turtingumo rodiklius 

inbrydingo koeficiento vertės. Populiacijai nepasiekus genetinės įvairovės optimumo, vilkų 

populiacijos dydžio reguliavimas Lietuvoje turėtų būti vykdomas atsargiai pagal DNR tyrimų 

genetinio monitoringo rezultatus, kur ištirti keliolikos metų populiacijos duomenys su 

vienodomis imtimis tarp populiacijų. Genetinės įvairovės rodiklių geografinis pasiskirstymas 

nėra vienodas. 

 

 

3.1.8 pav. 2018 metais sumedžiotų 99 vnt. vilkų populiacijos genetinės įvairovės tyrimų 

apibendrinimas. Taškai žymi geografines populiacijas. Žemas stebimas heterozigotiškumas 

(Ho) rodo didesnę tėvinių kartų giminystę, kuri yra buvusio populiacijoje butelio kalelio 

efekto pasekmė. Retų alelių dažniai rodo genų srautus iš šiaurės rytų, kurie yra labai svarbūs 

populiacijos genetinės įvairovės atstatymui. Pas vilkus rasti šunims būdingi aleliai rodo 

galimus hibridizacijos atvejus. 

 

Kaip rodo santykinai didesnis rytinės Lietuvos dalies vilkų grupių alelinis turtingumas 

ir retų alelių dažnis, populiacijos genetiniam atsistatymui padeda genų migracija, kuri vykta 

iš rytų stipriau nei iš kitų regionų. Todėl būtina stebėti ar nėra reikšmingų barjerų genų 

migracijai. Pietryčių Lietuvoje, rajonuose aplink Vilnių, stebimas santykinai didesnis 

homozigotų skaičius ir aukštesnis inbrydingas, kurių priežastis reikėtų aiškintis, pradedant 
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nuo migracijos barjerų analizės. Pastebime, kad šie rezultatai gauti pagal vieno sezono 

sumedžiotų vilkų duomenis, esant gana nevienodoms imtinis iš populiacijų. Populiacijai esant 

genetinės įvairovės atsistatymo procese yra svarbus šio proceso monitoringas, todėl siūlome 

sukurti vilko populiacijos genetinės įvairovės monitoringo (stebėsenos) metodiką ir ją 

įgyvendinti. Šis monitoringas leistų moksliniu pagrindu nustatyti populiacijos dydžio 

svyravimus, inbrydingo riziką, medžiojimo intensyvumą, barjerus migracijai ir bendram 

populiacijos genetiam stabilumui. 

Išvada dėl genetines įvairovės: (a) santykinai aukštesnis homozigotų kiekis nei 

lauktinas pagal alelių dažnių pasiskirstymą ir alelių įvairovę bei aukštokas inbrydingo 

koeficientas rodo, kad Lietuvos vilkų populiacija buvo patyrus reikšmingą genetinės 

įvairovės susiaurėjimą, tačiau, kaip rodo gana aukšti alelių įvairovės ir alelių dažnio 

heterogeniškumo rodikliai, populiacija valdom tinkamai ir yra sėkmingo genetinės įvairovės 

optimumo atstatymo proceso eigoje, (b) populiacijos alelinė įvairovė pasiskirsčiusi 

nevienodai – turtingesnė populiacija randasi Šiaurės Rytuose, tikėtina dėl genetinio srauto iš 

Šiaurės Rytų (Latvijos), o santykinai aukštesnis inbrydingo laipsnis rastas Pietryčių Lietuvoje 

aplink Vilnių ir rodo barjerus genų migracijai, čia pageidautinas detalesnis didesnių imčių iš 

kitų regionų tyrimas. 

 

3.2 Vilkų populiacijos genetinė diferenciacija ir struktūra Lietuvoje 

3.2.1 Genetinė diferenciacija 

Pagal alelių dažnių skirtumus apskaičiuoti vilkų genetinės diferenciacijos indeksai 

tarp regionų nebuvo neaukšti bet statiškai reikšmingi (3.2.1 lent.). Regioniniai skirtumai tarp 

patelių buvo stipresni nei tarp patinų (didesnės indeksų reikšmės 3.2.1 lent.). Tai rodo, kad 

patinai migruoja didesniais atstumais nei patelės. Migrantų skaičius tarp regionų visoje 

poliucijoje siekė 8 vilkus per generaciją, tačiau patinų populiacijos buvo dvigubai didesnis 

nei patelių (3.2.1 lent.). Reiškia kad patinai yra labai svarbūs genetinė įvairovę patiriančio 

srauto nešėjai. 

 

3.2.1 lent. Vilkų  regioninės diferenciacijos indeksai (Dest, Fst) ir jų statistinis 

reikšmingumas (p pagal 1000 permutacijų) tarp 4-rių Lietuvos regionų bendrai visai 99 

individų imčiai ir atskirai pagal lytį. Dest ir Fst tai grupių genetinės diferenciacijos indeksai 

skaičiuoti alternatyviais algoritmais. Migrantų skaičius per generaciją (Nm) tarp regionų 

pagal formulę Nm = [(1 / Fst) - 1] / 4 
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Imtis Indeksas Indekso 

reikšmė 

p Migrantai 

/generaciją, vnt. 

Patinai Male 59 vnt. Fst 0.042 0.039 6 

Patinai Male 59 vnt.  Dest 0.031 0.041 - 

Patelės Female 40 vnt. Fst 0.074 0.026 3 

Patelės 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 - 

 

 

3.2.1 pav. Regioniniai skirtumai tarp patelių buvo 2 kartus stipresni nei regioniniai skirtumai 

tarp patinų (pagal Fst indeksą).  

 

3.2.2 lent. Porinės Fst diferenciacijos indeksų (FSTAT Theta indeksai) statistinis 

reikšmingumas tarp Lietuvos regionų (<0.05 skirtumai riekšmingi). 

 Rytai Pietūs Vakarai 

Š. rytai 0.06667 0.075 0.00833 

Rytai  0.00833 0.00833 

Pietūs   0.00833 

 

Žemaitijos regiono vilkai reikšmingai skyrėsi nuo kitų regionų, o skirtumai tarp kitų 

regionų buvo nereikšmingi, išskyrus Rytų ir Pietų regionus (3.2.2 lent.). Šis rezultatas tikėtina 

taip atspindi migracijos pasekmes, kai Šiaurės Rytų regionas panašėja su Rytų ir Pietų 

regionais, bet skiriasi nuo Žemaitijos regiono. Panašų regionų genetinį panašumą parodė ir 

principinių komponenčių analizė pagal genetinių atstumų tarp regionų matricą (3.2.2 pav.) 

 



43 

 

 

3.2.2 pav. Principinių komponenčių analizės rezultatai. Regionų pasiskirstymas dviejų 

svarbiausių komponenčių ašyse. Komponenčių reikšmingumas procentais nurodytas ties ašių 

pavadinimais. 

 

Molekulinė variacijos analizė (AMOVA) yra diferenciacijos nustatymo metodas, 

kuris atlieka skirtumų reikšmingumo skaičiavimus pagal genetinius atstumus (ne pagal alelių 

dažnius kaip fiksacijos indeksai) ir gali padalinti molekulinę variaciją procentais tarp regionų, 

tarp populiacijų regionuose ir tarp individų populiacijose, parodė, kad tiek pagal Fst (IAM 

mutacijų modelis) tiek pagal Rst (SMM modelis), įvedus populiacijos į modelį skirtumai tarp 

regionų tampa nereikšmingi, kadangi skirtumai tarp populiacijų regionų viduje buvo 

stipresnei nei tarp regionų (3.2.3 lent.). Taip pat ir individai variavo stipriai populiacijų 

viduje, kas yra sveikas genetinis rodiklis. Šie rezultato rodo, kad nėra reikšmingų barjerų tarp 

regionų genų migracijai, kuri vienodina genetinę struktūrą Lietuvos mastu, o gauti 

populiacijų skirtumai tikėtina yra stipriau lemiami migracijos pobūdžio (iš kur eina genų 

srautas) ir demografinės vilkų gaujų (šeimų grupių) teritorinės struktūros nei adaptacinių-

geografių faktorių. Panašūs rezultatai gauti ir Lietuvą dydžiu artinančioje pietinėje Suomijos 

dalyje (Jansson 2016). 
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3.2.3 lent. Molekulinės variacijos (AMOVA) analizės rezultatai (GenAlex). LL – laisvės 

laipsniai. P- indekso reikšmingumas pagal 1000 permutacijų. 

Variacijos šaltinis  LL Dispersija  Var.% Indeksas Indekso 

reikšmė 

p 

Tarp regionų 

Among Regions 

3 0.003 1% Frt 0.000 0.447 

Tarp populiacijų 

regionų viduje 

Among Pops 

8 0.278 4% Fsr 0.043 0.000 

Populiacijų 

viduje Within 

Pops 

186 6.223 96% Fst 0.043 0.000 

Viso Total 197 6.504 100%    

Tarp regionų 

Among Regions 

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

data) 

Tarp populiacijų 

regionų viduje 

Among Pops 

3 0.000 0% Rrt 0.000 1.000 

Populiacijų 

viduje Within 

Pops 

8 103.100 13% Rsr 0.133 0.002 

Viso Total 186 670.159 87% Rst 0.074 0.003 

Tarp regionų 

Among Regions 

197 773.259 100%    

 

3.2.2 Genetinė struktūra 

Genetinę struktūrą ištyrėme dviem skirtingais metodais: (a) klasikine klasterine 

analize pagal Nei et al. (1983) genetinių atstumų tarp populiacijų matricą, kur klasterinėje 

dendrogramoje šakų patikimumas buvo testuotas pagal 10 000 permutacijų parodant procentą 

atvejų kai duotos populiacijos buvo apjungtos į vieną klasterio šaką ir (b) Bajeso tikimybių 

teorija ir MCMC daugkartinių imčių (10
5
) algoritmais pagrysta klasterinė analizė. Nei et al. 

(1983) tai dažniausiai populiacijų filogenijoje naudojamos Cavalli_Sforza chord genetinių 

atstumų modifikacija specialiai pritaikyta SSR lokusams ir skirta skirtumams kilusiems dėl 

mutacijų ir dreifo poveikio ištirti. Bajeso klasterinė analizė turi vieną svarbų pranašumą prieš 

tradicinę klasterinę analizę, nes pastaroji duoda bendrą evoliucinį medį ir sunku rasti vietą 

dendrogramoje kur skirti genetines grupes, tuo tarp Bajeso tikimybių metodas ir MCMC 

algoritmas leidžia statistiniais metodais nustatyti labiausia tikėtiną genetinių grupių skaičių. 

Tradicinė klasterinė analizė parodė, kad Lietuvos populiacija skyla į dvi pagrindines 

šakas (skliaustai rodo pogrupius): (a) (Molėtai), (Biržai), (Kupiškis, Žemaitija), (Veisėjai, 

Rambynas), (Suvalkija Varėna), (b) Viduklė su Šilute bei Prienai su Širvintais (3.2.3 pav.). 
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Šis geografiškai tolimesnių populiacijų sujungimas į vieną klasterio šaką vėl gi rodo šalies 

masto geografinės sutruktos silpnumą šalyje ir tarp regionines didesnių atstumų migracijos 

pasekmes (pagrinde patinų sąskaita, žr. Fst rodiklius aukščiau). O geografiškai artimų 

populiacijų apjungimas į žemesnės hierarchijos dendrogramos šakas (pvz. Šiltutė – Viduklė) 

vilko bandų bendro genų baseino zonas). Suvalkijos ir Varnos bei Veisėjų ir Rambyno 

populiacijų panašumas rodo, kad Nemunas nėra rimtas barjeras vilkų migracijai. Biržai galėjo 

išsiskirti dėl stipresnės migrantų įtakos, o Molėtai dėl hibridizacijos su šunimis atvejų (žr. 

sekantį skyrių). Tačiau pastebėtina, kad dendrogramos šakų patikimumas neviršija 50 proc. 

nei vienai šakai. Tai rodo, kad klasterinio medžio struktūra nėra stipri. 

 Bajeso klasterinė analizė parodė, kad testuojant nuo 1 iki 9 genetinių grupių struktūras 

pagal Earl ir von Holdt (2012) metodiką, Lietuvoje yra labiausia tikėtina 4-rių genetiškai 

skirtingų vilkų grupių struktūra (DeltaK kriterijus 4-rių grupių struktūrai buvo reikšimai 

didesnis, 3.2.4 pav.). Ženkliai didesnis tikimybių paklaidų dydis rodo, kad 7 ir daugiau grupių 

struktūra mažai tikėtina (3.2.4 pav. dešinėje).  
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3.2.3 pav. Klasterinės analizės rezultatai pagal Nei et al. (1983) genetinius atstumus. Viršuje 

duota UPGMA dendrograma, kur šakų reikšmingumas testuotas pagal 100000 permutacijų 

tarp lokusų (proc. teigiamų permutacijų parodytas ties šakomis). Apačioje duota to pačio 

medžio filograma, aiškiau parodanti populiacijų suskirstymą. Dešinėje duoti geografinių 

populiacijų individų sumedžiojimo vietų (populiacijų individai žymėti vienodais simboliais) 

ir Lietuvos upių žemėlapiai.  
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3.2.4 pav. Vilko genetinių grupių skaičiaus Lietuvoje nustatymo testas pagal Bajeso 

klasterinės analizės rezultatus testuojant 2 iki 9 grupių (K) struktūras. Aukščiausias delta K 

kriterijus (Y ašis, pav. kairėje) rodo labiausia tikėtiną genetinių grupių skaičių, kur X ašyje 

yra testuotų K grupių skaičius. Dešinėje pateiktas individų priskyrimo grupei standartinės 

paklaidos tarp iteracijų, kuo didesnė paklaida, tuo sunkiau patikimai priskirti individą grupei, 

tuo mažau patikima tampa struktūra. 

 

 

3.2.5 pav. Individų tikimybės priklausyti vienai iš 4-rių Bajeso klasterine analize nustatytų 

genetinių grupių (toliau STRUCTURE grupės). Kiekvienas stulpelis rodo atskirą vilką (viso 

yra 99 stulpeliai). Stulpelio spalva rodo tikimybė priklausyti tam tikrai genetinei grupei, kuri 

pažymėta skirtingomis spalvomis. Patikliausia yra priskirti tie individai, kurių priskyrimo 

tikimybė vienai iš grupių viršija 70 proc. Individai išrikiuoti pagal populiacijas, tarp 

populiacijų palikti balti tarpeliai.  
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2.3.6 pav. Vilko individų, priskirtų vienai iš 4-rių STRUCTURE genetinių grupių, 

geografinis pasiskirstymas Lietuvoje. Vilkų sumedžiojimo vietos žymi genetinės grupes 

pažymėtas skirtingais simboliais. Kairėje pusėje pateikta STRUCTURE grupių genetinio 

panašumo pagal Fst reikšmės filograma. Apačioje patiektos individų priskyrimo į 

STRUCTURE grupes tikimybės, rodančios grupių dydį ir grupes sudarančių individų 

priskarimo toms grupėms tikimybių stiprumą (grupių patikimumą). 

 

Didesnės priskyrimo grupei tikimybių paklaidos rodo struktūros nepatikimumą, kai 

vienas individas yra priskiriamas beveik lygiomis tikimybėmis kelioms genetinėms grupėms 

ir tarp iteracijų šios tikimybės pradeda duoti priskyrimo paklaidas, nes priskyrimas tampa 

atsitiktinis, genetiškai nepagrystas. Ši priskyrimo tikimybių degradacija aiškiau matyti 

skirtingo grupių skaičiaus tikimybių histogramose, kai didėjant genetinių grupių skaičiui 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 individų priskyrimas vienai iš STRUCTURE genetinių 

grupių viršija 70 proc., kas rodo 4-rių grupių struktūros patikimą. Toliau yra svarbu išaiškinti 

kaip šios 4 genetinės grupes yra geografiškai pasiskirstę Lietuvoje. 2.3.6 pav. matyti, kad 

STRUCTURE grupės pasiskirsto gana mišriai Lietuvos teritorijoje. 3 ir 4 genetinės grupės 

yra didžiausios (2.3.8 pav.), genetiškai artimesnės viena kitai (2.3.6 pav. filograma) yra 

paplitę plačiai po visą šalies teoriją (2.3.6 pav.). 

 

 

2.3.7 pav. Individų priskyrimo į STRUCTURE grupes tikimybės pagal 3-jų (viršuje), 4-rių, 

5-kių ir 6-ių genetinių grupių struktūras. Matyti, kad esant 5 ir 6 grupių struktūrai, atsiranda 

nemažas individų skaičius, kuriuos yra sunku priskirti viena genetinei grupei. 
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2.3.6 pav. matyti tendencija, kad 3-čios genetinės grupės narių yra mažiau Suvalkijoje 

(Nemuno ribojama teritorija), tačiau reikėtų daugiau ėminių iš Suvalkijos, kad patvirtinti šį 

rezultatą. 1-ma ir 2- grupės yra mažesnės, bei išsiskiria savo genetiniu unikalumu (2.3.6 pav. 

filograma). Įdomesnė yra 2-ra genetinė grupė, kurą sudaro 11 individų ir yra koncertuota 2-

juose vieno nuo kitos nutolusiose vietovėse- Širvinta ir Šilutė (2.3.6 pav.). Iš 11-kos 2 grupė 

individų net 9 yra patinai ir tik 2 patelės. Sibų analizė Širvintos populiacijoje 3 šios 2-ros 

STRUCTURE genetinės grupės narius priskyrę kaip vieną pilnų sibų šeimą (vilkai id. 73, 75 

ir 77 šeima Nr. 65, 3.1.4 lent.) ir Šilutės 2 narius priskyrė viena sibų šeimai (vilkai id. 31, 36 

šeima Nr. 34, 3.1.4 lent.). Todėl, 2-ra STRUCTURE grupė gali rodyti atskiras tolimesnių 

migrantų vilkų grupes (bandas) Lietuvos teritorijoje. 1-ma STRUCTURE grupė taip pat yra 

maža - 16 vnt., bet paplitusi visoje Lietuvoje tolygiai. Pastebėtina santykinai žemesnė 1-mos 

gentinės grupės vilkų genetinė įvairovė (He indeksas 2.3.8 pav.). 11 iš 16-kos 1-mos grupės 

narių yra patinai (3.1.4 lent.). Taigi tikėtina, kad pirma grupė taip pat yra migrantai, tik 

sumedžioti skirtinguose regionuose. Tai, kad vienos genetinės grupės nariai nesikoncentruoja 

vienoje vietoje, o yra pasklidę į atskirus regionus yra teigiamas genų migraciją rodantis 

rezultatas. 

 

  

2.3.8 pav. STRUCTURE genetinių grupių charakteristika: genetinė įvairovė (He indeksas, 

pav. viršuje) ir grupių dydis pagal lytis (skaičiai stulpeliuose rodo individų skaičių, pav. 

apačioje).  
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2.3.9 pav. STRUCTURE 4-rių genetinių grupių narių kiekis populiacijose. Skaičiai ties 

populiacijos pavadinimu rodo imties dydį.  

 

3.2.10 pav. STRUCTURE 4 genetinės grupės parodytos atskirai patelėms (female) ir 

patinams (male).  
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3.2.4 lent. STRUCTURE genetinės grupės (STR GG) ir tikimybės priklausyti tam tikrai 

grupei (G1 iki G4), bei kiti individų genetiniai rodikliai: Ho individo heterozigotiškumas (jei 

<0,5 tai 8 iš 17 lokusų buvo homozigotiniai), sex – lytis (F mot., M vyr.), WOLF1 tikimybė 

priglaustyti vilkų genetinei grupei pagal hibridizacijos analizę (žr. sekantį skyrių), DOG2- 

tikimybė priglaustyti šunų genetinei grupei pagal hibridizacijos analizę. 

id REG POP Long Lat WOLF

1 

DOG2 sex Ho G1 G2 G3 G4 STR 

GG 

5 NEAST BIR 25.524305 56.061219 1.00 0.00 F 0.412 0.98 0.008 0.005 0.007 1 

69 NEAST BIR 24.978976 56.263836 0.99 0.01 F 0.353 0.932 0.027 0.024 0.016 1 

10 NEAST KUP 25.476418 55.704563 1.00 0.00 F 0.471 0.663 0.005 0.019 0.313 1 

79 SOUTH VAR 24.681557 54.217335 1.00 0.00 F 0.313 0.965 0.021 0.009 0.006 1 

11 WEST ZEM 23.070403 56.055129 1.00 0.01 F 0.588 0.866 0.008 0.054 0.071 1 

49 NEAST BIR 24.919984 56.011443 1.00 0.01 M 0.412 0.872 0.009 0.02 0.099 1 

64 NEAST BIR 25.011867 56.059073 1.00 0.00 M 0.529 0.981 0.005 0.007 0.007 1 

66 NEAST BIR 24.875312 56.159015 1.00 0.00 M 0.235 0.711 0.019 0.027 0.243 1 

21 NEAST KUP 24.282834 55.602253 1.00 0.00 M 0.647 0.797 0.029 0.046 0.128 1 

47 NEAST KUP 25.091566 55.875744 1.00 0.00 M 0.412 0.967 0.01 0.008 0.015 1 

55 NEAST MOL 26.151365 55.074929 1.00 0.00 M 0.471 0.7 0.024 0.134 0.142 1 

90 NEAST SIR 24.780941 54.854301 0.99 0.01 M 0.353 0.846 0.039 0.069 0.046 1 

33 SOUTH VAR 24.765842 54.043347 1.00 0.00 M 0.294 0.987 0.005 0.004 0.004 1 

29 WEST RAM 22.144045 55.104667 0.99 0.01 M 0.471 0.953 0.014 0.018 0.014 1 

27 WEST SIL 22.093457 55.323792 1.00 0.00 M 0.588 0.756 0.022 0.032 0.191 1 

38 WEST ZEM 
21.348171 56.132316 1.00 0.00 M 0.294 0.679 0.07 0.12 0.131 1 

71 NEAST BIR 25.159580 56.097437 0.99 0.01 F 0.353 0.051 0.858 0.082 0.01 2 

40 WEST SIL 21.966389 55.497087 0.98 0.02 F 0.529 0.006 0.979 0.008 0.007 2 

53 NEAST SIR 24.735793 54.981702 1.00 0.00 M 0.588 0.025 0.952 0.014 0.01 2 

54 NEAST SIR 24.966832 54.860897 1.00 0.00 M 0.529 0.01 0.972 0.008 0.01 2 

63 NEAST SIR 24.863346 54.869706 0.99 0.01 M 0.647 0.031 0.936 0.019 0.014 2 

73 NEAST SIR 24.685933 54.904554 1.00 0.00 M 0.529 0.008 0.98 0.005 0.007 2 

75 NEAST SIR 24.513808 54.931423 0.99 0.01 M 0.647 0.007 0.981 0.006 0.006 2 

77 NEAST SIR 24.537302 54.933432 1.00 0.00 M 0.471 0.015 0.933 0.021 0.031 2 

31 WEST SIL 21.856245 55.503529 1.00 0.01 M 0.529 0.009 0.876 0.1 0.015 2 

36 WEST SIL 21.846304 55.517459 1.00 0.00 M 0.294 0.009 0.979 0.006 0.006 2 

39 WEST SIL 
21.894112 55.500043 0.99 0.01 M 0.706 0.01 0.905 0.025 0.06 2 

3 NEAST BIR 25.511677 56.061060 0.98 0.02 F 0.529 0.275 0.025 0.472 0.228 3 

7 NEAST BIR 25.152699 56.026862 0.90 0.10 F 0.647 0.054 0.008 0.767 0.17 3 

72 NEAST BIR 25.159580 56.097437 0.99 0.01 F 0.588 0.018 0.053 0.621 0.308 3 

2 NEAST KUP 25.337005 55.851734 0.99 0.01 F 0.471 0.008 0.06 0.852 0.08 3 

19 NEAST KUP 24.130168 55.401253 0.98 0.02 F 0.706 0.013 0.043 0.797 0.147 3 

45 NEAST KUP 24.978183 55.784720 0.92 0.08 F 0.353 0.011 0.008 0.675 0.306 3 

46 NEAST KUP 25.299904 55.917707 0.90 0.11 F 0.529 0.009 0.045 0.939 0.007 3 

58 NEAST MOL 25.607641 54.689307 0.99 0.01 F 0.647 0.115 0.01 0.853 0.021 3 

59 NEAST MOL 25.631449 54.684514 0.99 0.01 F 0.412 0.026 0.01 0.95 0.015 3 

96 NEAST MOL 25.375944 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 26.422813 55.239258 0.83 0.17 F 0.588 0.005 0.008 0.974 0.013 3 

16 SOUTH SUV 22.850442 54.933605 1.00 0.01 F 0.765 0.021 0.034 0.617 0.328 3 

80 SOUTH VAR 25.103530 54.165904 1.00 0.01 F 0.353 0.018 0.166 0.493 0.323 3 

84 SOUTH VAR 24.915617 54.348468 0.99 0.01 F 0.529 0.081 0.048 0.526 0.345 3 

28 WEST SIL 22.139261 55.287665 1.00 0.00 F 0.412 0.197 0.018 0.486 0.3 3 

12 WEST ZEM 23.067283 56.052680 0.95 0.05 F 0.647 0.123 0.007 0.806 0.064 3 

1 NEAST BIR 25.643728 56.132828 0.97 0.03 M 0.824 0.01 0.02 0.827 0.143 3 

4 NEAST BIR 25.516750 56.061429 0.98 0.02 M 0.588 0.009 0.009 0.962 0.019 3 

22 NEAST KUP 24.541425 55.593182 0.99 0.01 M 0.412 0.029 0.009 0.806 0.155 3 

92 NEAST KUP 24.931721 55.597944 0.86 0.14 M 0.706 0.024 0.021 0.66 0.296 3 

101 NEAST KUP 25.498319 55.601143 0.99 0.01 M 0.588 0.01 0.389 0.558 0.044 3 

95 NEAST MOL 25.422785 55.423541 1.00 0.00 M 0.353 0.033 0.024 0.827 0.116 3 

97 NEAST MOL 26.053049 55.474252 0.83 0.17 M 0.765 0.024 0.105 0.811 0.06 3 

103 NEAST MOL 25.385278 55.423927 0.98 0.03 M 0.588 0.019 0.009 0.901 0.071 3 

34 NEAST SIR 24.749856 55.067287 1.00 0.00 M 0.529 0.006 0.014 0.762 0.217 3 

51 NEAST SIR 24.316275 55.066795 0.91 0.09 M 0.353 0.008 0.073 0.873 0.046 3 

56 NEAST SIR 25.157999 54.949312 0.97 0.03 M 0.235 0.211 0.088 0.58 0.12 3 

61 NEAST SIR 25.131387 55.050009 0.97 0.03 M 0.471 0.011 0.011 0.955 0.023 3 

74 SOUTH PRI 24.335890 54.676121 0.99 0.02 M 0.412 0.011 0.327 0.645 0.018 3 

76 SOUTH PRI 24.353370 54.732862 0.97 0.03 M 0.471 0.148 0.185 0.45 0.217 3 

18 SOUTH VEI 23.536999 54.069390 1.00 0.00 M 0.412 0.01 0.006 0.539 0.444 3 

13 WEST SIL 22.130907 55.428767 0.99 0.01 M 0.647 0.016 0.072 0.73 0.183 3 

100 WEST VID 22.725959 55.442458 0.99 0.01 M 0.588 0.039 0.02 0.836 0.105 3 

20 WEST ZEM 23.632794 55.687294 0.99 0.01 M 0.471 0.019 0.018 0.876 0.087 3 

41 WEST ZEM 
22.422247 55.646734 1.00 0.00 M 0.353 0.007 0.112 0.748 0.133 3 

6 NEAST BIR 25.511419 56.057766 0.99 0.01 F 0.353 0.03 0.017 0.017 0.936 4 

68 NEAST BIR 24.912059 56.178575 1.00 0.00 F 0.647 0.012 0.011 0.092 0.885 4 

9 NEAST KUP 25.476860 55.704036 0.99 0.01 F 0.588 0.107 0.028 0.042 0.823 4 

43 NEAST KUP 24.841462 55.716925 0.93 0.07 F 0.412 0.012 0.017 0.116 0.855 4 

93 NEAST KUP 25.184737 55.492933 0.99 0.01 F 0.647 0.239 0.045 0.193 0.523 4 

62 NEAST SIR 24.977450 54.857470 0.99 0.01 F 0.412 0.365 0.194 0.055 0.386 4 

91 NEAST SIR 24.520402 55.156659 1.00 0.00 F 0.412 0.034 0.006 0.091 0.869 4 

86 SOUTH PRI 24.566322 54.548062 1.00 0.00 F 0.588 0.08 0.019 0.129 0.772 4 

14 SOUTH SUV 23.019037 54.769861 0.99 0.01 F 0.647 0.01 0.006 0.194 0.79 4 

15 SOUTH SUV 23.017405 54.775014 0.99 0.01 F 0.471 0.066 0.066 0.062 0.807 4 

17 SOUTH SUV 23.281962 54.359106 0.99 0.01 F 0.706 0.023 0.032 0.45 0.495 4 

57 SOUTH VAR 25.365023 54.429031 0.99 0.01 F 0.588 0.039 0.009 0.018 0.934 4 

85 SOUTH VAR 24.856770 54.378239 0.99 0.01 F 0.588 0.017 0.014 0.01 0.958 4 

89 SOUTH VAR 25.367963 54.431824 0.99 0.01 F 0.529 0.017 0.016 0.013 0.954 4 

8 SOUTH VEI 23.774766 54.169204 1.00 0.01 F 0.529 0.021 0.009 0.029 0.941 4 

24 WEST VID 22.852133 55.258199 0.99 0.01 F 0.412 0.008 0.015 0.043 0.934 4 

37 WEST ZEM 21.679756 55.885885 1.00 0.01 F 0.706 0.035 0.036 0.124 0.805 4 

52 NEAST BIR 24.861782 56.067318 0.96 0.04 M 0.647 0.044 0.007 0.118 0.831 4 

65 NEAST BIR 25.090443 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 24.914377 56.157510 0.99 0.01 M 0.706 0.053 0.011 0.092 0.844 4 

23 NEAST KUP 24.563602 55.597457 1.00 0.00 M 0.529 0.171 0.016 0.073 0.74 4 

35 NEAST KUP 25.777359 55.723473 0.86 0.14 M 0.471 0.006 0.006 0.1 0.888 4 

44 NEAST KUP 24.977835 55.784840 1.00 0.01 M 0.647 0.009 0.01 0.035 0.946 4 

50 NEAST KUP 25.985775 55.834778 0.99 0.01 M 0.588 0.083 0.081 0.361 0.475 4 

70 NEAST KUP 24.526241 55.429428 1.00 0.00 M 0.471 0.022 0.012 0.084 0.882 4 

98 NEAST MOL 26.325579 55.333678 0.99 0.01 M 0.500 0.01 0.04 0.382 0.567 4 

32 SOUTH VAR 24.758710 54.044084 1.00 0.00 M 0.353 0.014 0.073 0.294 0.619 4 

78 SOUTH VAR 24.164893 54.245959 0.99 0.01 M 0.647 0.091 0.026 0.413 0.47 4 

81 SOUTH VAR 24.715079 54.256002 0.95 0.05 M 0.529 0.008 0.019 0.092 0.88 4 

82 SOUTH VAR 24.753275 54.265905 1.00 0.01 M 0.588 0.024 0.027 0.028 0.921 4 

83 SOUTH VAR 24.783313 54.260852 0.98 0.03 M 0.529 0.416 0.02 0.028 0.535 4 

88 SOUTH VAR 25.566117 54.278946 0.98 0.02 M 0.471 0.019 0.013 0.026 0.942 4 

102 SOUTH VEI 23.807650 53.999794 0.99 0.01 M 0.647 0.014 0.021 0.106 0.86 4 

30 WEST RAM 22.097183 55.100682 0.93 0.07 M 0.438 0.01 0.008 0.027 0.955 4 

26 WEST SIL 22.262843 55.309318 1.00 0.01 M 0.412 0.03 0.022 0.378 0.57 4 

42 WEST SIL 22.111351 55.549333 0.99 0.01 M 0.647 0.007 0.102 0.097 0.795 4 

25 WEST VID 22.852179 55.258226 0.99 0.01 M 0.588 0.019 0.07 0.069 0.842 4 

 

STRUCTURE 4-rių grupių pasiskirstymo populiacijose žemėlapis (2.3.9 pav.) tik 

patvirtino geografinių populiacijų genetinį panašumą Lietuvoje ir sub-populiacijų struktūros 

nebuvimą. Vienintelis dėsningumas, kurį rodo šis žemėlapis yra tai, kad 4-ta grupė (geltona) 

dominuoja pietuose, o 3-čia grupė šiaurėje. 3.2.10 pav. matyti kad patinų populiacija yra 

genetiškai įvairesnė nei patelių populiacija, kuriai yra būdinga stipresne genetinė struktūra 

dominuojant tik vienai genetinei grupei (tikėtina dėl silpnesnės migracijos). 

 3.2.3 Apibendrinimas 

Genetinės diferenciacijos testas tarp stambių geografinių regionų parodė nestiprią, bet 

statiškai reikšmingą Žemaitijos vilkų diferenciaciją iš kitų šalies regionų. Tačiau AMOVA 

parodė, kad tai tik gausumo skirtumų tarp atskirų genetinių grupių regionų viduje pasekmė, 

susidariusi iš butelio kaklelio efekto fragmentuotų grupių liekanų, kurių dydis ir skaičius 

priklauso nuo regiono miškingumo ir naujos geografiškai diferencijuotos genų migracijos 

poveikio. Bajeso klasterinė analizė parodė, kad šalyje tikėtina yra keturių genetinių grupių 

struktūra, bet šios genetinės grupės yra išdėstę geografiškai mišriai, t.y. nesudaro geografiškai 

koncertuotų uždarų grupių. Dominuoja dvi didesnės genetinės grupės – viena labiau būdinga 

Pietums, kita Šiaurei, bei dvi genetiškai tolimesnės ir mažesnės greičiausi migrantų genetinės 

grupės įvairiu dažniu ir introgresijos laipsniu pasklidę po Lietuvos regionus. Šiaurės Rytuose 

stipresnė įtaką turi migrantai. Duomenų, kad Nemunas ar kiti antropologiniai – gamtiniai 
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barjerai turi reikšmingos įtakos populiacijos struktūrai nėra. Patinai migruoja toliau ir jų 

genetinė diferenciacija silpnesnė nei patelių, kurių dauguma priklausė vienai genetinei grupei. 

 

3.3 Vilkų hibridizacijos su šunimis intensyvumas atskirose Lietuvos dalyse 

Šunų populiacijos referencijai naudoti šunys buvo aukšto kaip šunims stebimo 

heterozigotiškumo- daugumos Ho rodiklis viršijo 0.7, kas rodo, kad individas 70 proc. iš 17 

lokusų buvo heterozigotiniai (3.3.1 pav.) 

 

 

3.3.1 pav. Tirtų šunų individualaus stebimo heterozigotiškumo reikšmės. 

 

 

3.3.2 pav. STRUCTURE Bajeso klasterinės analizės apskaičiuotos 99 vilkų ir 18 šunų 

individų priskyrimui vienam iš dvejų genetinių grupių tikimybės pagal DNR tyrimo 

rezultatus (vilkams būdinga 1-ma grupė (geltona, kairėje) ir šunims būdinga 2-ra grupė 

(raudona dešinėje). Kiekvienas stulpelis yra atskiras individas. X ašis rodo vilkų populiacijų 

kodus ir šunis (Dog). 
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Bajeso klasterinė analizė parodė bendrą šunų – vilkų imtį (99 vilkų ir 18 šunų) pagal 

DNR duomenis suskirstė į 2 grupes: į 1-mą genetinė grupę pateko visi 99 vilkai į 2-rą 

genetinę grupę pateko visi 18 šunų (3.3.2 pav., 3.3.1 lent.). Tačiau priskyrimo tikimybės 

vienai iš dvejų grupių buvo nevienodos- dalis vilkų individų turėjo genetines asociacijas su 

šunų populiacija, kurios rodo genetinį panašumą su šunimis ir atvirkščiai, keli sunų individai 

turėjo asociacijų su vilkais (3.3.2 pav., 3.3.1 lent.). Tikimybės didesnės nei 0.5 rodo tėvų ar 

senelių kartų hibridizacijos atvejus, mažesnės tikimybės nei 0.5 prosenelių ir ankstesnių kartų 

hibridizacijos atvejus. Mūsų tirtoje vilkų populiacijoje šunų grupės priskyrimo tikimybės 

buvo žemos (nesiekė 0.1), išskyrus kelis atvejus, kur 6 iš 99 individų turėjo tikimybes nuo 

0.10 iki 0.17 ir tikėtina yra turėjo genetinių ryšių su šunimis ankstesnėse nei senelių kartose 

(4 patinai, 2 patelės). Mažas populiacijos dydis gali lemti didesnį hibridizacijos intensyvumą 

su kitomis rūšimis jei savos rūšies porų skaičius mažas (Allendorf, Luikart 2007, p. 428). 

Žinant, kad Lietuvoje vilkų populiacijos ženklus sumažėjimas vyko 1960-70 m., 

hibridizacijos su šunis genetiniai pėdsakai turėtų palikti panašius genetinės tikimybės dydžius 

kaip gauti mūsų tyrime. 

Palyginimui hibridizacijos intensyvumo rezultatai Čekijoje, Lenkijoje ir Ispanijoje 

(vykdyti hibridizacijos tyrimai su SSR žymenų sistemomis), kur vilkų priskyrimo šunų grupei 

tikimybes neviršijo 15 proc. (Godinho et al. 2011, Randi et al, 2014, Huvla et al. 2017), pvz. 

Ispanijos Iberijos dalyje apie 4 proc. tirtų individų turėjo introgresijos su šunis apie 10-12 

proc. tikimybes (Godinho et al. 2011). 

 

 

3.3.3 pav. STRUCTURE Bajeso klasterinės analizės apskaičiuotos 18 šunų individų 

priskyrimui vienam iš dvejų genetinių grupių tikimybės pagal DNR tyrimo rezultatus 

(vilkams būdinga 1-ma grupė (geltona, kairėje) ir šunims būdinga 2-ra grupė (raudona 

dešinėje). Kiekvienas stulpelis yra atskiras individas. 
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Kitas svarbus rezultatas yra tai, kad vilkų individų tikimybės hibridizacijai su šunimis 

geografiškai koncentruojasi Šiaurės rytinėje Lietuvoje, Biržų- Kupiškio-Utenos-Ignalinos 

rajonuose (3.3.4 pav. ir 3.3.5 pav.). Net trys didžiausias priskyrimo šunų klasteriui tikimybes 

turintys vilko individai rasti netoliese vienas kito rytinėje Utenos – Ignalinos raj. dalyje, kiti 

du Kupiškio rajone (3.3.4 pav.). Vienas atvejis su tikimybe netoli 0.1 rastas Rambyno miške. 

Būtų įdomu ištirti šio geografinio dėsningumo priežastis atkreipiant dėmesį į gyvulių pjovimo 

atvejų dažnį, ir migracijos dėsningumus bei šių kraštų istoriją. 

 

 

3.3.4 pav. STRUCTURE Bajeso klasterinės analizės vilkų individų priskyrimui šunų 

genetinei grupei tikimybės pagal DNR tyrimo rezultatus. Tikimybės kinta nuo 0 iki 1. Taškai 

žymi vilkų sumedžiojimo vietas, jų dydis Bajeso tikimybę priklausyti šunų genetinei grupei ir 

taip rodo hibridizacijos su šunimis laipsnį individo tėvų ir ankstesnėse kartose. Tikėtina, kad 

Bajeso tikimybė priskyrimui šunų genetinei grupei didesnė nei 0.1 rodo hibridizaciją su 

šunimis ankstesnėse nei senelių kartose (Godinho et al. 2011). 
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3.3.5 pav. Interpoliacijos būdų apskaičiuotų STRUCTURE Bajeso klasterinės analizės vilkų 

individų priskyrimui šunų genetinei grupei tikimybių kontūrinis žemėlapis pagal DNR tyrimo 

rezultatus. Kuo didesnė tikimybė tuo stipresnė hibridizacija su šunimis. 

 

3.3.2 lent. STRUCTURE Bajeso klasterinės analizės vilkų individų priskyrimui vilko ir šuns 

genetinei grupei tikimybės pagal DNR tyrimo rezultatus. Tikėtina, kad Bajeso tikimybė 

priskyrimui šunų genetinei grupei didesnė nei 0.1 rodo hibridizaciją su šunimis ankstesnėse 

nei senelių kartose (Godinho et al. 2011). 

Vilko 

id 

Tikimybė 

priskyrimo  

vilko GG 

Tikimybė 

priskyrimo 

šuns GG 

Regionas Populiacija Lytis 

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 

51 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 

77 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 SUV F 

15 0.99 0.01 SOUTH SUV F 

16 1.00 0.01 SOUTH SUV F 

17 0.99 0.01 SOUTH SUV 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 0.01 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 polimorfinių SSR lokusų parodė, kad, pagal 

2018–2019 metų sezono sumedžiojimo 99 vnt. vilkų imtį ir 18 šunų referencinę biblioteką, 

vilkų hibridizacija su šunimis intensyvumas nėra aukštas (6 iš 99 individų rodė 10-17 proc. 

genetinį panašumą su šunimi, kaip hibridizacijos vėlesnėse nei senelių kartose indikatorių 

(Godinho et al. 2011). Įdomu, kad visi šie 6 hibridizacijos atvejai rasti Šiaurės-Rytų 

Lietuvoje. Būtų įdomu ištirti šio geografinio dėsningumo priežastis atkreipiant dėmesį į 

gyvulių pjovimo atvejų dažnį, ir migracijos dėsningumus bei šių kraštų istoriją. 

 

3.4 Sumedžiotų vilkų amžius 

Ištyrus 2018–2019 metų medžioklės sezono metu sumedžiotų vilkų apatinius iltinius 

dantis, nustatyta, kad net 61,4% individų sudarė 5–9 mėnesių amžiaus jaunikliai (3.4.1 pav.). 

Pirmamečių jauniklių amžiaus grupėje (vilkų amžius iki metų) patinų buvo sumedžiota 

daugiau nei patelių, atitinkamai 38 patinai (61,3%) ir 24 patelės (38,7%). Palyginimui 

Latvijoje tarp sumedžiotų vilkų pirmamečiai jaunikliai per pastaruosius penkis medžioklės 

sezonus sudarė 45,0–60,6% nuo visų sumedžiotų vilkų (Lielo plēsēju populāciju..., 2018) 

(3.4.2 pav.). Estijoje tarp sumedžiojamų vilkų pirmamečių jauniklių dalis svyravo nuo 37% 

iki 67%, vidutiniškai – 56% (Männil, Kont 2012). 

Antramečiai jaunikliai (3.4.3 pav.) tesudarė vos 6,9% nuo visų per pastarąjį sezoną 

Lietuvos teritorijoje sumedžiotų vilkų. Tarp jų buvo sumedžioti 3 patinai ir 4 patelės. 

Vyresnių amžiaus grupių sumedžiotų vilkų kiekis svyravo nuo 1 (1,0%) iki 7 (6,9%) individų 

kiekvienoje amžiaus grupėje. Vyriausias sumedžiotas vilkas (patelė) ėjo dešimtus metus. 
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Palyginimui Latvijoje 2017–2018 metų medžioklės sezono metu buvo sumedžioti 2 dešimtus 

metus ėję patinai (n=102) (Lielo plēsēju populāciju..., 2018), o ankstesniais metais vyriausių 

individų amžius siekdavo 6–8 metus (Ozoliņš J. et al., 2017). Lenkijoje devintajeme praėjusio 

amžiaus dešimtmetje vyriausi sumedžiojami vilkai tebuvo tik 5 metų amžiaus. Mokslininkai 

to priežastimi laikė populiacijos permedžiojimą (Jędrzejewska, Jędrzejewski 1998). 

 

 

3.4.1 pav. 2018–2019 metų medžioklės sezono metu sumedžiotų vilkų pasiskirstymas 

amžiaus grupėse pagal lytį 

 

Lietuvoje vidutinis sumedžiotų vilkų amžius (atmetus pirmamečius ir antramečius 

jauniklius) praėjusį sezoną buvo 5,25 metų. Tuo tarpu Latvijoje per pastaruosius penkis 

metus šis rodiklis svyravo tarp 3–4 metų (Ozoliņš et al., 2017). 
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3.4.2 pav. Jaunesnių nei vienerių metų gyvūnų dalis tarp Latvijoje sumedžiotų vilkų (Lielo 

plēsēju populāciju..., 2018) 

 

Tyrimo rezultatai atskleidė, kad 2018–2019 metų sezono metu Lietuvoje buvo 

sumedžiota palyginti daug aštuntus metus ėjusių vilkų. Toks skaičius yra palyginti didelis 

tarp vyresnio amžiaus suaugusių vilkų. Įdomu pastebėti, kad šie vilkai buvo gimę 2012 metų 

pavasarį, tai yra, po neįprastai anksti (2011-11-13) pasibaigusio 2011-2012 metų medžioklės 

sezono. Šiam medžioklės sezonui buvo nustatytas 5 vilkų sumedžiojimo limitas, o 

sumedžiota 11 vilkų. 

 

 

3.4.3 pav. Antramečio jauniklio (vienų metų ir kelių mėnesių amžiaus) dantie pjūvis 

(vaizdas per mikroskopą) 
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Nustatytas lytinis pasiskirstymas tarp sumedžiotų patinų ir patelių 2018–2019 metų 

medžioklės sezono metu buvo 1:0,69. Taigi praėjusį sezoną patinų dalis (59,2%) 

populiacijoje buvo didesnė nei patelių (40,8%). Palyginimui 2017-2018 metų medžioklės 

sezono metu sumedžioti patinai sudarė 52% populiacijoje, 2016-2017 metų medžioklės 

sezono metu – 51%, o 2015-2016 metų medžioklės sezono metu – 59%. 

2018–2019 metų medžioklės sezono metu didelės pirmamečių jauniklių dalies 

susidarymą tarp sumedžiotų vilkų galėjo įtakoti keletas priežasčių. Pirmiausia, aišku, tai, kad 

jauniklių gyvybingoje populiacijoje ir turėtų būti daug. Kita labai tikėtina priežastis, kad 

jaunikliai dar prastai išugdę savisaugos instinktus ir patirtį, be to jiems medžioklės sezono 

laikotarpis sutampa su pirmaisiais nuo gaujos atsiskyrimo žingsniais. Taip pat būtų galima 

svarstyti apie gaištančių šernų gausos įtaką ir su tuo susijusį mitybinės bazės pagerėjimą, o tai 

galėjo teigiamai įtakoti veisimosi intensyvumo padidėjimą bei jauniklių išgyvenamumą. 

 

3.5 Suaugusių patelių reprodukcija 

Atliktas sumedžiotų patelių gimdų tyrimas atskleidė, kad, iš 31 į laboratoriją 

parsivežtos užšaldytos gimdos, tinkamai buvo išimtos 9 gimdos (29,0%) (3.5.1 pav.), 16 

atvejų 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 išimtų gimdų (n=9) 5 jų buvo pirmamečių jauniklių 

patelių (3.5.4 pav.) ir 1 antrametė jauniklė patelė. Pirmametės patelės nuo savo gimimo dar 

net nebuvo sulaukusios rujos sezono, o antrametės teoriškai taip pat neturėtų 2019 metų 

žiemą dalyvauti rujoje. 

Dažniausia pasitaikiusi medžiotojų klaida buvo, kad jie paimdavo ne visą gimdą, tai 

yra vienas iš gimdos ragų arba dalis jų būdavo nupjauta (jų trūkdavo) (3.5.2 pav.). Tyrimams 

tinkamos gimdos turėjo būti su gimdos ragais užsibaigiančiais kiaušidėmis. Pasitaikė ne 

vienas atvejis, kai medžiotojai tyrimams perdavė vilko šlapimo pūslę (3.5.3 pav.), manydami, 

kad tai gimda. 
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3.5.1 pav. Teisingai išimta sumedžiotos devynių metų amžiaus vilko patelės gimda 

 

 

3.5.2 pav. Dalinai išimta sumedžiotos aštuonių metų amžiaus vilko patelės gimda 
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3.5.3 pav. Vietoj gimdos paimti kiti vidaus organai 

 

 

3.5.4 pav. Sumedžiotos pirmametės vilko patelės teisingai išimta gimda 
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Išanalizavus tinkamai ir dalinai išimtas gimdas, vis dėlto galime daryti kai kurias 

išvadas. Apžiūrėjus visas, nors ir dalinai išimtas, antramečių jauniklių patelių gimdas, galima 

konstatuoti, kad jos jauniklių dar nebuvo turėjusios (3.5.5 pav.). Taigi 2018 metų žiemą 

buvusiomis sąlygomis pas mus pirmametės jauniklės rujoje nedalyvavo. 

Iš tinkamai išimtų dviejų suaugusių patelių gimdų, viena trejų metų amžiaus patelė 

pastarąjį kartą buvo vedusi 6 jauniklius, kita devynių metų amžiaus patelė pastarąjį kartą 

buvo vedusi 4 jauniklius (3.5.1 pav.). Latvijoje atliekami tyrimai rodo, kad patelė nešioja 

vidutiniškai 6 embrionus (Ozoliņš et al., 2017). Iš dalinai išimtų gimdų matyti, kad keturių 

metų amžiaus patelė pastarąjį kartą buvo vedusi ne mažiau vieno jauniklio, o aštuonių metų 

amžiaus patelė pastarąjį kartą buvo vedusi 9 jauniklius (3.5.2 pav.). 

Apžiūrėjus tinkamai ir dalinai išimtas suaugusių patelių gimdas, galima preliminariai 

teigti, kad pusė iš jų buvo pastarąjį sezoną nevedusios jauniklių. Ilgalaikiai Latvijoje 

atliekami tyrimai rodo, kad kaimyninėje šalyje jauniklius veda vidutiniškai apie 57% 

suaugusių patelių, tačiau šis skaičius metai iš metų svyruoja (Ozoliņš et al., 2017). 

Per 2018–2019 metų medžioklės sezoną buvo sumedžiotos 38 patelės, iš kurių net 22 

(57,9%) buvo pirmametės jauniklės ir 4 (10,5%) antrametės jauniklės. Teoriškai tai galėtų 

reikšti, kad iš 102 sumedžiotų vilkų tik 12 patelių (11,8%) galėjo 2019 metų pavasarį vesti 

palikuonis. Kaip preliminariai atskleidė mūsų tyrimas ir rodo kaimyninės Latvijos tyrimai, 

dar apie pusė jų nevedė jauniklių dėl kitų priežasčių. 
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Išvados 

1. Genetinės įvairovės tyrimas parodė, kad Lietuvos vilko populiacija buvo patyrusi 

reikšmingą genetinės įvairovės susiaurėjimą ir dabartiniu metu yra sėkmingo 

genetinės įvairovės atstatymo proceso eigoje per genų migraciją, tačiau dar nėra 

pasiekusi genetinės įvairovės optimumo. 

Išvados pagrindimas. DNR tyrimas pagal 17 aukšto polimorfizmo autosominių rekombinuojamų atskirai 

mikrosatelitų lokusų pagal 2018 metų sumedžiojimo 99 vnt. vilkų imtį parodė, kad Lietuvos vilko 

populiacija buvo patyrusi reikšmingą genetinės įvairovės susiaurėjimą (Lietuvos populiacijos 

stebimo/lauktino heterozigotiškumo (Ho/He) santykis 0.71, kai optimalus >0.9) ir dabartiniu metu yra 

sėkmingo genetinės įvairovės atstatymo proceso eigoje per genų migraciją (tai rodo aukštas alelinis 

turtingumas ir retų alelių skaičius, bei aukštas lauktinas heterozigotiškumas (He)- 0.7, nemažas migrantų 

skaičius tarp Lietuvos regionų 8 vilkai per generaciją), tačiau Lietuvos vilkų populiacija dar nėra pasiekus 

genetinės įvairovės optimumo (Ho=0.5 (siekiamybe Ho=He), Fis= 0.3 (siekiamybe 0-0.1), efektyvaus ir 

demografinio populiacijų dydžio santykis (Ne/Nd)- 0.25 (siekiamybe >0.5). Pastebėtina, kad mūsų 

nustatytas sibų kiekis populiacijoje gali dirbintai sumažinti Ne ir padidinti mūsų tyrime gautą populiacijos 

inbrydingo rodiklį (Jankovic et al. 2010). Sprendimas būtų sudėti kelių sumedžiojimo sezonų imtis ir 

pašalinus sibus, apskaičiuoti inbrydingo rodiklius.  

2. Lietuvos vilkų populiacijos genetinė įvairovė teritoriškai pasiskirsčiusi nevienodai – 

turtingesnė alelinė įvairovė nustatyta Šiaurės Rytuose tikėtina dėl genetinio srauto iš 

Šiaurės Rytų (Latvijos), o santykinai aukštesnis inbrydingo laipsnis rastas Pietryčių 

Lietuvoje aplink Vilnių ir rodo galimus barjerus genų migracijai, čia pageidautinas 

detalesnis didesnių imčių iš kitų regionų tyrimas. 

3. Pagal genetinės diferenciacijos indeksus apskaičiuotas genų migracijos dažnis yra 8 

individai per generaciją yra geras rodiklis populiacijos genetinės įvairovės atstatymui, 

todėl reikėtų stebėti, kad migracija šalyje išliktų panašaus intensyvumo, retų alelių 

geografinis pasiskirstymas patinų populiacijoje atskleidė migracijos pobūdį šalyje: 

migrantai ateina yra iš Šiaurės Rytų (Latvijos) Rytų Lietuvos miškų masyvais 

(Ažvintis, Žalioji giria) plinta Dzūkijos link. 

4. Genetinės diferenciacijos testas tarp stambių geografinių regionų parodė nestiprią, bet 

statiškai reikšmingą Žemaitijos vilkų diferenciaciją iš kitų šalies regionų. Tačiau 

AMOVA parodė, kad tai tik gausumo skirtumų tarp atskirų genetinių grupių regionų 

viduje pasekmė, susidariusi iš butelio kaklelio efekto fragmentuotų grupių liekanų, 

kurių dydis ir skaičius priklauso nuo regiono miškingumo ir naujos geografiškai 
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diferencijuotos genų migracijos poveikio. Bajeso klasterinė analizė parodė, kad šalyje 

tikėtina yra keturių genetinių grupių struktūra, bet šios genetinės grupės yra išdėstę 

geografiškai mišriai, t.y. nesudaro geografiškai koncertuotų uždarų grupių. 

Dominuoja dvi didesnės genetinės grupės – viena labiau būdinga Pietums, kita 

Šiaurei, bei dvi genetiškai tolimesnės ir mažesnės greičiausi migrantų genetinės 

grupės įvairiu dažniu ir introgresijos laipsniu pasklidę po Lietuvos regionus. Šiaurės 

Rytuose stipresnė įtaką turi migrantai. Duomenų, kad Nemunas ar kiti antropologiniai 

– gamtiniai barjerai turi reikšmingos įtakos populiacijos struktūrai nėra. Patinai 

migruoja toliau ir jų genetinė diferenciacija silpnesnė nei patelių, kurių dauguma 

priklausė vienai genetinei grupei. 

5. DNR tyrimas pagal 17 aukšto polimorfizmo autosominių atskirai rekombinuojamų 

mikrosatelitų lokusų pagal 2018–2019 metų sumedžiojimo 99 vnt. vilkų imtį ir 18 

šunų referencinę biblioteką parodė, kad vilkų introgresijos su šunimis atvejų būta, bet 

hibridizacijos su šunimis intensyvumas nėra aukštas: 6 iš 99 vilko individų rodė 10-17 

proc. genetinį panašumą su šunimi, kaip hibridizacijos senesnėse nei senelių kartose 

indikatorių (Godinho et al. 2011). Viena iš hibridizacijos galimybių galėjo būti 

Lietuvos vilkų populiacijos butelio kaklelio efekto metu prieš 40-50 metų, kai 

sumažėjus populiacijai sunkiau rasti poras (Allendorf, Luikart 2007). Visi šie 6 

hibridizacijos atvejai rasti Šiaurės-Rytų Lietuvoje. Verta ištirti šio geografinio 

dėsningumo priežastis atkreipiant dėmesį į galvijų pjovimo atvejų dažnį, ir migracijos 

dėsningumus bei šių kraštų istoriją. 

6. Amžiaus tyrimas atskleidė, kad tarp sumedžiotų vilkų didžiąją dalį (61,4%) sudaro 

pirmų metų jaunikliai. Tai prognozuoja vilkų populiacijos augimo potencialą ateityje. 

Tačiau tokias prognozes reikėtų vertinti atsargiai, nes antramečių jauniklių dalis 

(6,9%), dėl šiuo metu nežinomų priežasčių, labai nedidelė. Vidutinis sumedžiotų vilkų 

amžius (atmetus pirmamečius ir antramečius jauniklius) praėjusį sezoną buvo 5,25 

metų. 
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Rekomendacijos 

 Kadangi genetinės įvairovės optimumas nėra pasiektas (stebimo ir lauktino 

heterozigotiškumo ekvilbriumas, aukštesnis efektyvus populiacijos dydis, žemesnis 

inbrydingas), siūlome tęsti vilko populiacijos apsaugos planą ir atsargiai (moksliniu 

pagrindu) planuoti sumedžiojimo intensyvumą, kol nebus atstatytas populiacijos 

genetinės įvairovės optimumas. 

 Kadangi šis tyrimas atliktas tik su vieno sumedžiojimo sezono genetine medžiaga, 

kurią sudaro ir giminingų sibų grupelės, siūlome kelių medžiojimo sezono imčių 

pagrindu įvertinti regionų populiacijų genetinės įvairovės rodiklius. 

 Populiacijai esant genetinės įvairovės atsistatymo procese yra svarbus šio proceso 

monitoringas, todėl siūlome sukurti vilko populiacijos genetinės įvairovės 

monitoringo (stebėsenos) metodiką ir ją įgyvendinti. Vilkų populiacijos dydžio 

reguliavimas Lietuvoje turėtų būti vykdomas moksliniu pagrindu pagal DNR tyrimų 

genetinio monitoringo rezultatus, kur ištirti keliolikos metų populiacijos duomenys su 

vienodomis imtimis tarp populiacijų. 

 Atlikti kraštovaizdžio fragmentacijos ir antropogeninių-gamtinių barjerų 

identifikacijos tyrimus tikslu nustatyti reikšmingas kliūtis genų migracijai, ypač 

atkreipti dėmesį žemesnės įvairoves priežastis rajonuose aplink Vilnių. 

 Tęsti hibridizacijos su šunimis intensyvumo tyrimus identifikuojat hibridizaciją 

sąlygojančius veiksnius ir jos intensyvumo sąsajas su galvijų pjovimo dažniu. 
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