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Sažetak:
Genetski markeri omogućuju nam uvid u srodstvene odnose divljih životinja kod kojih je takve podatke gotovo 

nemoguće prikupiti izravnim promatranjem. Podaci o srodstvenim odnosima neophodni su za analize reproduk-

tivne uspješnosti, parenja u srodstvu, selekcije i protoka gena. Dinarska populacija euroazijskog risa (Lynx lynx) 

uključuje risove u Sloveniji, Hrvatskoj te Bosni i Hercegovini. Vrsta je zakonom zaštićena u sve tri zemlje, te pop-

ulaciju ugrožavaju nedostatak genske raznolikosti i krivolov. Analizom srodnosti 91 genotipa, na 19 mikrosatelit-

skih lokusa, dinarske populacije risa dobili smo podatke o obiteljskim skupinama u kojima potomci dijele jednog 

ili oba roditelja. Ukupno 21 od 29 analiziranih potomaka (72%) čiji su uzorci prikupljeni u razdoblju od 2000 do 

2010. g. međusobno su povezani srodstvenim odnosima, potvrđujući nisku brojnost populacije i prisutnost parenja 

u srodstvu.
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Uvod
Introduction
Razvojem analiza rodoslovnih odnosa na temelju DNK 

otvorena su nova područja istraživanja etologije, ekologije, 

evolucije i zaštite divljih životinja (Blouin 2003, Pemberton 

2008, Van Horn i sur. 2008, Wang i Sature 2009, Jones i 

Wang 2010a). Podaci o srodnosti daju nam uvid u odnos 

jedinki u populaciji, objašnjavaju njihovo ponašanje i soci-

jalnu strukturu te sustav razmnožavanja (Ralls i sur. 2001, 

Wang i Sature 2009). Međusobni odnosi životinja u srod-

stvu imaju velik utjecaj na teritorijalnost, migracije i raspro-

stranjenost populacije (Gompper i sur. 1998, Chapman i 

sur. 2003). Osim toga, podaci o srodstvenim odnosima ne-

ophodni su za analize reproduktivne uspješnosti, parenja u 

srodstvu, selekcije i protoka gena (Morgan i Conner 2001, 

Nielsen i sur. 2001, Wang i Sature 2009, Jones i Wang 2010a).

Genetski markeri omogućuju nam uvid u srodstvene od-

nose divljih životinja kod kojih je takve podatke gotovo ne-

moguće prikupiti izravnim promatranjem (Blouin 2003, 

Pemberton 2008, Jones i Wang 2010a). Mikrosatelitni lokusi 
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smatraju se najpouzdanijim genetskim markerima za analizu 

srodnosti, no analize se mogu raditi pomoću svih ko-domi-

nantnih markera (Jones i Ardren 2003). Osnova analize 

srodnosti su podaci o frekvencijama alela, koji se statistički 

obrađuju na temelju Mendelovih zakona o nasljeđivanju. 

Jedinke svrstavamo u kategorije srodnosti, poput braće i 

sestara koji dijele jednog ili oba roditelja, tako da na teme-

lju frekvencije alela unutar populacije računamo vjerojat-

nost pripadnosti određenoj kategoriji (Blouin 2003). Vje-

rojatnost se računa na temelju toga da li istraživane jedinke 

dijele 0, 1 ili 2 alela koji imaju istovjetno podrijetlo (Blouin 

2003). Razvijeno je više statističkih metoda za analize ro-

doslovlja na temelju DNK, te je izbor odgovarajuće metode 

i kompjuterskog programa jedan od ključnih koraka u istra-

živanju (Blouin 2003). Prilikom izbora metode i programa 

moramo uzeti u obzir sve parametre koji utječu na pouz-

danost i preciznost metode – broj i međusoban odnos uzor-

kovanih jedinki, sustav razmnožavanja istraživane vrste, 

obilježja markera, broj lokusa i raznolikosti alela (Jones i 

Ardren 2003, Van Horn i sur. 2008). Za analize na temelju 

mikrosatelita važno je koristiti program čija metoda u obzir 

uzima mutacije te pogreške prilikom genotipiziranja (poput 

nul alela). Nul aleli znatno utječu na pouzdanost analiza, te 

su najpouzdaniji modeli koji prilikom analiza u obzir uzi-

maju grešku genotipiziranja za svaki lokus pojedinačno (Jo-

nes i Ardren 2003, Wang 2004, Dakin i Avise 2004, Wagner 

i sur. 2006).

Euroazijski ris (Lynx lynx) je zbog pretjeranog lova, gubitka 

staništa i nedostatka plijena nestao s područja Dinarida kra-

jem 19. i početku 20. stoljeća (Kos 1928, Kos i sur. 2004, 

Schmidt i sur. 2011). Godine 1973. naseljeno je šest jedinki 

risa iz slovačkih Karpata u Sloveniju, odakle se populacija 

proširila na Hrvatsku te Bosnu i Hercegovinu (Čop 1987, 

Frković 2001). Danas dinarska populacija uključuje risove 

u Sloveniji, južno od autoceste Ljubljana – Trst, risove u Hr-

vatskoj te Bosni i Hercegovini. Ne postoje pouzdani podaci 

o brojnosti dinarske populacije, no veličina se procjenjuje 

na oko 130 jedinki (Sindičić i sur. 2010a). Vrsta je zakonom 

zaštićena u sve tri zemlje, te se smatra da populaciju ugro-

žavaju nedostatak genske raznolikosti i krivolov (Sindičić i 

sur. 2010a, S i ndičić i sur. 2010b). Istraživanjem genetskih 

markera potvrđen je pad brojnosti populacije u posljednjih 

deset godina, niska heterozigotnost, niska efektivna veličina 

populacije te prisutnost parenja u srodstvu (Sindičić 2011, 

Polanc 2012, Sindičić i sur. 2012).

Budući parenje u srodstvu utječe na sposobnost preživlja-

vanja, podaci o rodoslovnim odnosima izuzetno su važni 

za bolje poznavanje socijalne strukture i dinamike popula-

cije te zaštitu. Euroazijski ris je teritorijalna vrsta, živi na 

velikom prostoru (Breitenmoser i sur. 2000), te je podatke 

o srodstvenim odnosima gotovo nemoguće dobiti izravnim 

promatranjem. Središnji dijelovi teritorija jedinki istoga 

spola u pravilu se isključuju, no dolazi do preklapanja teri-

torija mužjaka s jednom ili više ženki (Breitenmoser i sur. 

1993, Schmidt i sur. 1997). Ženke risa su spolno zrele s 10 

do 20 mjeseci, a mužjaci s 30 mjeseci života, te su oba spola 

poligamna (Kvam 1991). Parenje se odvija od veljače do 

travnja, a nakon 69 dana gravidnosti ženka okoti od jedan 

do četiri slijepa mladunca (Kvam 1991). Mladunci prvu go-

dinu života provode s majkom na njenom teritoriju, te se 

na taj način mogu dobiti podaci o majčinstvu, no genetičke 

metode su jedini izvor podataka o reproduktivnom uspjehu 

mužjaka. Cilj ovoga rada bio je istražiti rodoslovne odnose 

unutar sjevernog dijela dinarske populacije euroazijskog 

risa uporabom mikrosatelitskih lokusa, te utvrditi učinko-

vitost korištenih lokusa za takve analize.

Materijali i metode
Materials and methods
U istraživanju smo koristili genotipove 19 mikrosatelitskih 

lokusa 91 jedinke euroazijskog risa iz dinarske populacije. 

Jedinke su genotipizirane iz uzoraka trofejnih krzna i lubanja 

(58), krvi prikupljene od životinja obilježenih radioteleme-

trijskim ogrlicama (10), tkiva stradalih životinja (17) te uzo-

raka izmeta i dlaka prikupljenih neinvazivnim metodama 

(6). Uzorci su prikupljeni u Hrvatskoj i Sloveniji (Slika 1).

Način prikupljanja uzoraka, genotipizirani lokusi, labora-

torijski postupci i analize opisani su u Polanc i sur. (2012). 

Na temelju podataka dobivenih praćenjem jedinki pomoću 

radio-telemetrijskih ogrlica bile su nam poznate četiri obi-

teljske skupine. Jedinke nazvane Ivan i Ana brat i sestra, 

uhvaćeni su živi 2005. godine, no roditelji nisu bili poznati  

(Š trbenac i sur. 2007). Jedinka Luna obilježena je 2007. go-

Slika 1. Sivom bojom označeno je područje rasprostranjenosti dinarske 
populacije euroazijskog risa (prema Linnell i sur. 2007), a crnim točkama 
su označene lokacije podrijetla uzoraka koriš tenih u istraživanju.
Figure 1. The shaded area indicates the Dinaric lynx population range (ac-
cording to Linnell et al. 2007). Dots represent sample locations.
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dine kao mladunče, dok je bila uz majku nazvanu Tisa, koja 

je također uhvaćena i obilježena 2008. godine (Slijepčević 

i sur. 2009). Ženka Dina, obilježena 2006. godine (Krofel i 

Kos. 2007), majka je dvoje mladunaca (Puhi i Burja), dok 

je jedinka Snežka obilježena 2008. godine majka jedinkama 

Copko i Točka (Krofel i sur. 2008).

Za analizu rodoslovnih odnosa korišten je program Colony 

(Jones i Wang 2010b), u kojemu su implementirani metoda 

vjerojatnosti za cijeli pedigre (Wang 2004, Wang i Sature 

2009) te algoritam simuliranog prekaljivanja (Kirkpatrick i 

sur. 1983). Programski algoritam istovremeno analizira vje-

rojatnost za cjelokupni pedigre te svrstava jedinke u obitelj-

ske skupine. Međusobni odnosi jedinki unutar obiteljske 

skupine defi nirani su kao roditelj–potomak, braća i sestre 

kojima su oba roditelja zajednički, te braća i sestre koji ima ju 

jednog zajedničkoj roditelja. Izračun vjerojatnosti odnosa 

jedinki na temelju cjelokupnog pedigrea je precizniji od 

vjerojatnosti na temelju odnosa samo te dvije jedinke ko-

jega koristi većina ostalih programa, te je ova metoda pri-

kladnija za uporabu kod poligamnih vrsta (Wang i Santure 

2009).

Kao ulazne podatke smo koristili genotipove jedinki podi-

jeljene u tri skupine – potencijalni potomci (29 životinja čiji 

su uzorci prikupljeni u razdoblju od 2000. do 2010. godine), 

potencijalne majke (33 jedinke) te potencijalni očevi (58 

jedinki). Ista jedinka se može nalaziti u skupini potencijal-

nih potomaka i potencijalnih roditelja, te smo s obzirom na 

veličinu istraživane populacije, sustav razmnožavanja i broj 

prikupljenih uzoraka, naveli 10% mogućnost da se traženi 

roditelj nalazi u skupini potencijalnih roditelja. Kao pro-

gramske postavke izabrali smo poligamni sustav parenja za 

oba spola, s prisutnim parenjem u srodstvu. Za svaki mi-

krosatelitni lokus naveli smo učestalost nul alela. U pro-

gramske postavke unijeli smo podatke o poznatim paro-

vima roditelj – potomak, brat – sestra, te za svakog potomka 

popis jedinki koje na temelju podataka o godini rođenja i/

ili smrti isključujemo kao potencijalne roditelje. Za daljnju 

analizu u obzir smo uzeli samo obiteljske skupine s vjero-

jatnošću iznad 0,95.

Rezultati
Results
Analiza srodnosti 91 genotipa dinarske populacije risa po-

moću programa Colony (Jones i Wang 2010b) je s vjerojat-

nošću >0,95 potvrdila srodstvene odnose koji su bili poznati 

na temelju radio-telemetrijskih istraživanja, te smo dobili 

podatke o obiteljskim skupinama u kojima potomci dijele 

jednog ili oba roditelja (Tablica 1 i 2, Slika 2).

Analiza je potvrdila srodnost risova Ivana i Ane, koji su 

uzorkovani 25. 10. 2005. g. u Gorskom kotaru kada su 

pronađeni kao mladunci koji su došli u naselje Mrkopalj 

Tablica 1. Obiteljske skupine s potomcima koji imaju bar jednog pozna-
tog roditelja ili dijele oba roditelja.
Table 1. Family groups with descendants sharing at least one identified 
parent or both parents.
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1 Luna Tisa 1.000 Nepoznat (*1)

2
Burja

Dina
1.000

H004
0.976

Puhi 1.000 0.976

3

LCRO9

Snežka

1.000

Nepoznat (*2)Copko 1.000

Točka 1.000

Mihec 1.000 Nepoznat (*3)

R19 1.000 Nepoznat (*4)

4
Ivan

Nepoznata (#1) Nepoznat (*5)Ana

5
037Y

Nepoznata (#2) Nepoznat (*6)Lojzka   

Tablica 2. Potomci koji dijele jednog roditelja.
Table 2. Descendants that share one parent.

Potomci Vjerojatnost

1 R44 R19 1.000

2 R44 037Y 1.000

3 R44 Lojzka 1.000

4 R19 LCRO9 1.000

5 R19 Mihec 1.000

6 R19 Copko 1.000

7 R19 Točka 1.000

8 EJE Copko 1.000

9 EJE Točka 1.000

10 Dina Dinko 1.000

11 Luna Dinko 1.000

12 LCRO9 Mihec 1.000

13 Mihec Copko 1.000

14 Mihec Točka 1.000

15 EJE LCRO9 0.999

16 EJE H004 0.984

17 R19 037Y 0.981

18 R19 Lojzka 0.981

19 Ana LCRO11 0.981

20 Ivan LCRO11 0.981

21 039Y Luna 0.968

22 039Y Dinko 0.968

23 H004 Copko 0.963

24 H004 Točka 0.963

25 H004 LCRO9 0.962

26 EJE Snežka 0.958

27 039Y LCRO5 0.951
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(Štrbenac i sur. 2007). Ivan i Ana dijele oba roditelja, te je 

utvrđeno da imaju istu majku kao i ženka LCRO11, čija je 

lešina pronađena 17.6.2009. godine u Gorskom kotaru.

Analizom srodnosti potvrdili smo da je ženka Dina koja je 

obilježena radiotelemetrijskom ogrlicom 28.12.2006. go-

dine na Snežniku u Sloveniji (Krofel i Kos 2007, Krofel i sur. 

2008), majka dva risa (Puhi i Burja) čiji su uzorci dlake pri-

kupljeni iz njenog legla 30.6.2007. godine u Gorskom ko-

taru u Hrvatskoj. Mužjak Puhi je zatim 14.3.2008. uhvaćen 

i obilježen ogrlicom na Snežniku u Sloveniji (Krofel i sur. 

2009). Mužjak koji je genotipiziran iz uzorka dlake oznake 

H004, prikupljene 14.12.2006. g. na Snežniku, otac je risova 

Puhi i Burja. Utvrdili smo da risovica Dina ima istu majku 

kao i mužjak Dinko, koji je 12.2.2008. g. uhvaćen i obilježen 

ogrlicom u Gorskom kotaru. Dok Dinko ima istog oca kao 

i Luna (za koju smo potvrdili da je kćer od Tise), te ženka 

pod oznakom 039Y, koja je obilježena radio-telemetrijskom 

ogrlicom na jugozapa du Slovenije 10.3.2000. g. Ženka 039Y 

ima istu majku kao i mužjak LCRO5 odstrijeljen 19. 5. 2004. 

g. kod Senja.

Risovica Snežka, obilježena 9.2.2008. g. na Snežniku (Kro-

fel i sur. 2009) majka je petero potomaka (Slika 3). Od toga 

tri potomka ima s istim mužjakom, no iz dva različita legla. 

Tijekom radio-telemetrijskog praćenja ove ženke utvrđena 

je lokacija njenog legla na Snežniku, te su 14.5.2008. g. pri-

kupljeni uzorci dlake mladunaca nazvanih Copko i Točka. 

Utvrđeno je da ti mladunci imaju zajedničke roditelje s žen-

kom LCRO9, koja je 1.2.2009. g. godine pronađena mrtva 

u Gorskom kotaru u Hrvatskoj. Dakle isti nepoznati muž-

jak (označen *2) je otac risovima  označenim LCRO9, Copko 

i Točka, mužjaku H004 (za kojega je utvrđeno da je s riso-

vicom Dinom roditelj potomcima Puhi i Burja), te jedinki 

koja je genotipizirana iz uzorka izmeta označen EJE, koji 

je prikupljen 16.2.2004. g. u Sloveniji na Kočevju. Risovica 

Snežka je također majka mužjaku Mihecu, koji je obilje-

žen radiotelemetrijskom ogrlicom 23.12.2012. g. na Gu-

mancu na hrvatsko-slovenskoj granici (Krofel i sur. 2011), 

te mužjaku R19 koji je u jugozapadnoj Sloveniji odstrijeljen 

18.9.2001. g. Dakle mužjak R19 dijeli istu majku s LCRO9, 

Copkom, Točkom i Mihecom, dok dijeli istog oca s jedin-

kama 037Y, Lojzkom i R44. Jedinka 037Y pronađena je mr-

tva 1.12.2002. g. godine u Loškom Potoku u Sloveniji. Ženka 

Lojzka uhvaćena je i obilježena radiotelemetrijskom ogrli-

com na Ljubljanskom vrhu 7.3.2005. godine (Krofel i sur. 

2006). Jedinka označena kao R44 genotipizirana je iz uzorka 

mekuši, prikupljenog s trofejnog krzna mužjaka risa koji je 

odstrijeljen u studenome 2001. g. u Notranjsko-kraškoj regiji 

u Sloveniji. Zanimljivo je da jedinka EJE i Snežka imaju istu 

majku, dok je nepoznati mužjak označen kao *2 otac EJE, te 

je zajedno sa Snežkom roditelj LCRO9, Copku i Točki.

Rasprava
Discussion
U ovom istraživanju otvrdili smo da se analizom mikrosa-

telitskih lokusa pomoću programa Colony (Jones i Wang 

2010b) može dobiti uvid u rodoslovne odnose unutar di-

narske populacije euroazijskog risa. Pritom smo koristili 

genotipove 19 mikrosatelitskih lokusa, te smo dobili po-

datke s vjerojatnošću >0,95. Učinkovitost ovih 19 lokusa za 

razlučivanje bliskih srodnika je visoka, te već kod uporabe 

šest lokusa vjerojatnost identifi kacije jedinke iznosi 99,9% 

Slika 2. Obiteljske skupine i potomci koji dijele jednog ili oba roditelja. Nepoznati očevi označeni su * i brojkom, a nepoznate majke # i brojkom. 
Plavom bojom označene su očinske linije, a crvenom majčinske.

Figure 2. Family groups and descendants that share one or both parents. Unidentified fathers are marked with asterisk (*) and number, while unidenti-
fied mothers are marked with number sign (#) and number. Paternal lines are marked with blue and maternal with red color. 
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(Polanc i sur. 2012). Uporabom velikog broja lokusa, visoke 

učinkovitosti razlučivanja, osigurali smo pouzdanost ana-

lize srodstvenih odnosa kod populacije koja se pari u srod-

stvu. Slična istraživanja na crvenom risu (Lynx rufus) kori-

stila su manji broj lokusa – osam (Janečka i sur. 2006) i 12 

(Janečka i sur. 2007). U preliminarnom istraživanju (Đur-

čević i Gembarovski 2012) program Colony (Jones i Wang 

2010b) pokazao se kao najpouzdaniji program za analizu 

rodoslovnih odnosa kod dinarske populacije risa. Zbog ni-

ske raznolikosti alela u populaciji za pouzdanost analize 

ključnim se pokazalo korištenje dodatnih parametara po-

put demografskih podataka, godina rođenja i smrti jedinki, 

spol jedinke te uključivanje podataka o postotku greške pri 

genotipizaciji (Gembarovski i Đurčević 2012).

Uzorci uključeni u analizu srodnosti su prikupljani u Hr-

vatskoj i Sloveniji. Ris je u Hrvatskoj prisutan na oko 11300 

km2 (Sindičić i sur. 2010b), a u Sloveniji na 6300 km2 (Ko-

ren i sur. 2006), a prikupljeni uzorci većinom potječu iz sre-

dišnjeg dijela rasprostranjenosti populacije. U Europi se ras-

pon životnih prostora mužjaka risa kreće od 180 do 2780 

km
2

, a ženki od 98 do 759 km
2 

(Breitenmoser i sur. 2000). 

Huber i sur. (1995) su u Sloveniji istraživali životni prostor 

četiri risa, pri čemu su vrijednosti za mužjake bile 156 i 200 

km
2

, te 132 i 222 km
2

 za ženke. Područje kretanja ženke risa 

praćene u Sloveniji 2005. godine iznosilo je 109 km2 (Kro-

fel i sur. 2006). Odrasli mužjak risa čije je kretanje praćeno 

u Gorskom kotaru pomoću radio-telemetrijske ogrlice, u 

83 dana praćenja kretanjem je pokrio površinu od 116 km2, 

dok je odrasla ženka u 54 dana praćenja svojim kretanjem 

pokrila površinu od 62 km2 (Slijepčević i sur. 2009). Genet-

ska istraživanja pokazala su da unutar dinarske populacije 

nije došlo do podjele na subpopulacije, tj. da fragmentira-

nost staništa ne utječe na kretanje životinja i potragu za 

partnerima (Sindičić 2011, Polanc 2012). S obzirom na ve-

ličinu područja s kojeg su prikupljeni uzorci te područje 

kretanja jedinki risa, u populacijama kod kojih se ne javlja 

parenje u srodstvu i nema zapreka kretanju jedinki, kod 

ovakve analize srodnosti očekuje se srodstvena povezanost 

malog broja životinja. Ovim istraživanjem utvrdili smo da 

od 29 životinja čiji uzorci su prikupljeni u razdoblju 2000–

2010. godine, njih 72 % je međusobno povezano srodstve-

nim odnosima. S obzirom na površinu s koje su prikupljeni 

uzorci, podatak da fragmentacija staništa ne utječe na pro-

tok gena na istraživanom području, te površinu kretanja 

jedinki euroazijskog risa u Sloveniji i Hrvatskoj, rodoslovna 

povezanost tako velikog broja životinja nije očekivana i 

smatramo da je posljedica parenja u srodstvu.

Istraživanja mikrosatelitskih lokusa pokazala su da je zbog 

niske brojnosti kod risova iz dinarske populacije prisutno 

parenje u srodstvu, te da se javlja parenje između polubraće 

i polusestara, baka i djedova s potomcima, te srodnika u 

prvom koljenu (Sindičić 2011, Polanc 2012). Među životi-

njama čije smo genotipove analizirali u ovom istraživanju 

nismo pronašli primjere tako bliskog parenja u srodstvu, 

no čak 21 od 29 analiziranih potomaka (72 %) čiji su uzorci 

prikupljeni u razdoblju od 2000. do 2010. g. međusobno su 

povezani srodstvenim odnosima. Smatramo da bi analizom 

većeg broja uzoraka prikupljenih u kraćem razdoblju utvr-

dili prisutnost parenja među srodnicima u prvom ili dru-

gom koljenu. U svakom slučaju rezultati ovog istraživanja 

su dodatna potvrda potrebe za unosom novih jedinki u po-

pulaciju.
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Summary:
Genetically identifi ed kinship relationships enable us valuable insight into wild animal pedigrees, which are 

almost impossible to reconstruct by direct observations. Data on pedigrees are of fundamental importance for 

analysis of reproductive success, inbreeding, selection and gene fl ow. Dinaric Eurasian lynx (Lynx lynx) in-

cludes animals from Slovenia, Croatia and Bosnia and Herzegovina. Th e species is strictly protected in all three 

countries, being threatened by loss of genetic diversity and poaching. Kinship analysis of 91 genotypes, on 19 

microsatellite loci, using program Colony provided data about family groups with off spring sharing one or 

both parents. A total of 21 (72 %) out of 29 analyzed off spring, whose samples were collected in the 2000–2010 

period, were related to each other, confi rming low population number and presence of inbreeding.
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