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Abstrakt

Po rozsdhlém poklesu vyskytu vyder ficnich v minulém stoleti, zacaly vydry postupné znovuobsazovat svij byvaly areal.
Jedno z takovych mist, kam se vydry navratily, predstavuje také pohofi Krusné hory, nachazejici se na némecko-ceském
pomezi. Ztohoto Uzemi bylo proto sesbirano 80 trust a 14 vydfich tkani pro genetické analyzy. Z téchto vzork( bylo za
pomoci 21 mikrosatelitnich marker( identifikovano 41 rGznych jedinct. Srovnani genotyp( téchto jedincd s referenc-
nimi daty ziskanymi ze dvou potencialné zdrojovych populaci v Sasku (Némecko) a v jiznich Cechéach (Ceska republika)
ukazalo, Ze vydry v Krusnych horach pochazeji prevazné ze Saska. Nicméné také byl identifikovan jeden jedinec z jiznich
Cech a $est jedincll vykazujicich vysokou miru kfiZeni s jedinci z jihoceské populace, co? ukazuje také na geneticky tok
sméfujici i z jiznich Cech do Krugnych hor. Mira genetické diverzity kru$nohorské populace nevykazuje 7adné znamky
nizké genetické variability nebo inbreedingu, s hodnotami heterozygotnosti podobnymi jako u saské a jiho¢eské popu-
lace, stejné tak jako i u dalich evropskych populaci.

Abstract

Following its massive decline during the last century the Eurasian otter has started to reoccupy parts of its former range
within several European countries. The Ore Mountain Range at the German-Czech border represents an excellent
showcase for a recent otter recolonization, raising basic questions about population origin and recolonization route.
Here, we show results of a genetic analysis of 80 spraints and 14 tissue samples from otters collected in the Ore Moun-
tains. 41 individuals were found from 60 samples that were successfully genotyped with 21 microsatellite markers.
A comparison of those genotypes with reference data from the two potential source populations in Saxony (German
side) and South Bohemia (Czech side) showed that most Ore Mountain individuals strongly resemble the Saxonian
otters. One individual belonged to the South Bohemian population as well as six significantly admixed individuals were
detected, indicating gene flow from the South Bohemian into the Ore Mountain population too. Measures of genetic
diversity showed no signs of genetic depletion or inbreeding, with heterozygosity levels being similar to those of the
Saxonian and Bohemian source populations as well as other European otter populations.

Uvod

Béhem minulého stoleti doslo ve sttedni Evropé
k vyraznému poklesu velikosti aredlu vydry fi¢ni
(Lutra lutra). Nicméné v poslednich tfech deka-
déch dochéazi k pomalému a postupnému navraceni
vyder do oblasti ptivodniho arealu (Mucci a kol.
2010, Kruuk 2006). V obdobi od osmdesatych
let dvacatého stoleti, kdy byli pozorovani prvni
jedinci, az po dnesek doslo také k postupnému
znovuobsazeni Krusnych hor vydrami a vytvoreni

mistni populace (Polednik a kol. 2007, Polednik
a kol. 2012, Polednik a kol. 2018, Zéphel a Hert-
weck 2018). Z jednotlivych mapovani vyskytu ne-
1ze jednoznacné fici, odkud se vydry do Krusnych
hor vrétily, ale jako zdroj pro kolonizaci Krusnych
hor pfichazi v tvahu dvé existujici vydii populace:
»saska“ a,jihoceskd®. Piivod krusnohorskych vyder
zavisi jednak na vzdalenosti od zdrojové populace
(ktera musi byt dostate¢né velka a silna, aby viibec
umoziovala emigraci), a dale také na pfitomnosti
migracnich bariér v krajin€. Jako vyznamna bariéra
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v krajiné, ktera by mohla ovliviiovat migraci vy-
der z jihu, ptichazi v tvahu hnédouhelna Mostecka
panev se zni¢enou fi¢ni siti vlivem t€Zzby uhli. Ze
severovychodu pak ptichazi v tivahu jako kompli-
kace migrace hust¢ osidlend oblast lemujici tdoli
Labe v Sasku (okoli Drazd’an). Otazkou také je,
zdali je migracni bariérou pro vydry samotny hie-
ben Krusnych hor tdhnouci se v délce cca 120 km
ve vySce 800—1240 m n. m.

Protoze neexistuji jednoznacné morfologické
znaky umoznujici rozliSeni riiznych vydtich popu-
laci, pouzili jsme pro zjisténi piivodu krusnohorské
populace neinvazivni genetické metody. Genetické
metody umoziiuji navic odhadnout i strukturu po-
pulace, genetickou variabilitu a ptibuznost (Waits
a Paetkau 2005). Diky znackovacimu chovani
vyder piedstavuje vydii trus dobfe dostupny zdroj
vydii DNA (Mason a Macdonald 1987, Lampa
a kol. 2015), bohuzel ve srovnani s jinymi sav¢éimi
druhy jsou kvalita a mnozstvi DNA v trusu vyder
nizké (Hajkova a kol. 2006). Vzhledem k zavede-
nému sbéru nadhodné nalezenych uhynulych vyder
ve studijnich oblastech byl soubor DNA vzorka
pro tuto studii také doplnén tkanovymi vzorky
uchovanymi ve shirkach.

V této studii se snazime zodpovédet nasledujici
otazky: 1) ktera populace (jihoCeska ¢i saskd) byla
zdrojem vyder kolonizujicich Krudné hory; ii) jaka
je geneticka diverzita kruSnohorskych vyder ve
srovnani se zdrojovou populaci; iii) existuje dete-
kovatelny tok genti mezi krusnohorskou populaci
vyder a populacemi v Sasku a v jiznich Cechach,
nebo je tato populace geneticky izolovana?

Material a metody
Studijni oblast a soubor vzork

Soubor vzorktl pouzitych v této studii se skla-
dal z 80 trusi a 69 tkanovych vzorkt ze tii de-
finovanych oblasti (Obr. 1). 55 vzorkid svalo-
vych tkani bylo pouzito jako vzorky referencni,
a to pro populaci Saskou (n = 13) a jihoCes-
kou (n = 42). Dalsich 14 vzorkii svalovych
tkani a vSechny vzorky trusu byly sesbirany
v ramci studijni oblasti Krusné hory (Obr. 2). Sbér
trusu probihal v obdobi leden az duben 2019, tedy
v chladném obdobi roku. Za Cerstvé sn¢hové po-
kryvky byly prochazeny riizné toky s cilem ziskat
pouze Cerstvy trus (DNA v lepSim stavu) rozmis-
tény co nejvice rovnomérné z celé studijni oblasti.
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Vzorky tkani pochazi z dlouhodobého sbéru na-
hodné nalezenych uhynulych jedinct (vétSinou ze
silnic), pfi kterém jsou tkanové vzorky uchovavany
ve sbirkach Muzea mésta Usti nad Labem a Muzea
Drazd’any. Vybrany byly vzorky s piivodem z ob-
dobi mezi lety 2014 az 2019.

Zpracovadni vzorku a urceni genotypl

Extrakce DNA z vydiich trusti byla provedena
v laboratofi kombinaci dvou extrak¢nich kiti: QI-
Aamp Fast DNA Stool Mini Kit a QIAamp DNA
Blood Midi Kit (Qiagen, Germany). Kvalita DNA
byla hodnocena pomoci interné¢ vyvinutého mul-
ti-lokusového qPCR testu specifického pro vydru
ficni. Dale zpracovavany byly jen ty vzorky DNA,
které splnily minimalni poZadavky na kvalitu. Pro
ziskani jednotlivych genetickych profili byly tyto
vzorky v prvnim kole genotypovany 3x, za pou-
ziti sady téchto mikrosateliti: Lut435, Lut453,
Lut604, Lut615, Lut701, Lut715, Lut717, Lut733,
Lut782, Lut818, Lut832, Lut833, Lut902 (Dallas
a kol. 1998, 1999), OT04, OTO05, OT07, OT14,
OT17, OT19, OT22 (Huang a kol. 2005), RIO18
(Beheler a kol. 2005); a dale dvou markera pro
identifikaci pohlavi, SRY (Dallas a kol. 2000)
a P1-5EZ/ZFX (Mucci Mucci a Randi 2007). Ne-
gativni vzorky byly nasledné vytazeny a u vzorka
se stfedni a vysokou mirou pozitivnich PCR byla
z divodu minimalizace genotypizacnich chyb
provedena dalSi trojitd genotypizace (Navidi
a kol. 1992, Taberlet a kol. 1996). Pokud nebyly
ziskany spolehlivé genotypy, pokracovalo se s ge-
notypizaci ve tfetim, resp. Ctvrtém kole. DNA
izolovand z tkani byla mnohem kvalitngjsi a,
s vyjimkou nékolika degradovanych vzorkt, po-
stacovala jen jedna trojitd genotypizace.

PCR produkty byly nasledné podrobeny frag-
mentacni analyze pomoci ABI 3730 Genetic Ana-
lyzer (Lifetechnologies, Thermofisher Scientific)
a alely byly odecitany pomoci srovnani s velikost-
nim standardem GeneScan™ 600 LIZ za pouziti
programu GENEMARKER v. 2.2 (Softgenetics).

Vysledné genotypy byly vytvofeny na zakla-
dé nasledujiciho postupu (Koelewijn a kol. 2010,
mirné modifikovano): i) ¢tyii az 12 nezavislych
opakovani se stejnou alelou na lokusu znamena
homozygota; ii) dva az 12 nezavislych opakovani
se stejnym parem alel na lokusu potvrzuje hetero-
zygota; iii) pokud se dana alela vyskytla mezi Ses-
ti az 12 opakovanimi PCR jen jednou, vzorek byl
povazovan pro dany lokus za homozygotni.
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Obr. 1. Studijni oblasti a lokace vzork{ (zelené Sasko, modre jizni Cechy, ¢ervené Krugné hory)
Fig. 1. Study area and location of samples (green — Saxony, blue — South Bohemia, red — Ore mountains)

Vysledné genotypy pak byly pfifazovany kon-
krétnim jedincim podle nasledujicich pravidel: za
prvé, jednotlivym jedincim byly pfifazeny vzorky
s vysokou shodou mezi jednotlivymi opakovani-
mi; poté byly jedinciim pfifazeny vzorky, kde sice
chybély nebo nebyly jednoznaéné genotypizova-
ny nckteré lokusy, ale vétSina lokust genetické-
ho profilu byla konzistentni. Na zaklad¢ téchto
dvou postupt byla vytvorena tato zakladni fada
jednotlivych genotypti, zalozena na vysoce kva-
litnich vzorcich. Poté byly vzorky s alespoii osmi
az 10 konzistentnimi lokusy (viz hodnoty PID
a PIDsib) srovnavany se zakladnim setem spoleh-
livych genotypi, a pokud byla nalezena shoda, byly
pfifazeny zndmym jedinciim. Pokud u téchto vzor-
kt nebyla nalezena shoda, byly z dalSich analyz

vytazeny. Také vzorky s méné€ nez osmi konzis-
tentnimi lokusy byly vytazeny z dalSich analyz.

Potencialni genotypiza¢ni chyby byly identifi-
kovany za pomoci programu MICROCHECKER
v2.2.3 (Van Oosterhout a kol. 2004).

Schopnost spolehlivé rozliSovat jedince vyder
pomoci 21 mikrosatelitnich markerti byla zjist'o-
vana odhadem ,,pravdépodobnosti identity* (PID)
a ,,pravdépodobnosti identity sourozenci* (PIDsib)
podle Waits, Luikart a Taberlet (2001) za pouzi-
ti programu GENALEX version 6.501 (Peakall
a Smouse 2012). Na zaklad¢ téchto hodnot prav-
dépodobnosti byla stanovena hranice pro genoty-
pizaci méné kvalitnich vzorkd: minimalné 8-10
identifikovanych lokust.
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Analyza na urovni populaci

Jednotlivé genetické populace byly identifikova-
ny za pouziti programu STRUCTURE (Pritchard
a kol. 2000), pfi nasledujicim nastaveni: 500,000
MCMC opakovani po 250,000 burn-in; deset opa-
kovani pro K = 1-5; admixture model s korelova-
nymi alelickymi frekvencemi. Nejpravdépodob-
néjsi hodnoty K byly vybrany metodou Evanno
(Evanno, Regnaut a Goudet 2005) pomoci progra-
mu STRUCTURE HARVESTER (Earl a vonHoldt
2012), za pouziti LARGEKGREEDY algoritmu
CLUMPP (Jakobsson a Rosenberg 2007).

Po pfifazeni jednotlivych identifikovanych geno-
typt do jedné ze tii populaci (s vynechanim ,,ad-
mixture jedincu“) byla pro vSechny tii populace
spocitdna jejich genetickd diverzita a geneticka
diferenciace (pomoci programt GENALEX verse
6.501 (Peakall a Smouse 2012), GENEPOP ver-
se 4.7.5 (Rousset 2008) a FSTAT verse 2.9.3.2
(Goudet 1995). Analyza pifibuznosti byla provedena
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za pomoci softwart  ML-RELATE (Kalinowski
a kol. 2006) a COLONY 2.0 (Jones a Wang 2010,
Wang 2004).

Vysledky a diskuse
Identifikace jedinct a validace dat

Celkem 64 vzorki svalové tkdn¢ bylo uspésné ge-
notypizovano pro vsechny mikrosatelitové lokusy.
U jednoho vzorku chybély udaje ke tiem lokustim
a u ¢tyr dalSich pro jeden lokus, coz muze byt vy-
svétleno degradaci DNA v kadaverech jest¢ pred
jejich sbérem v terénu. Analyza dvou tkanovych
vzorkil vykazala stejny genotyp, a proto byly oba
vzorky pfifazeny k jednomu jedinci. Celkem bylo
tedy z tkani identifikovano 68 jedinct (21 samic
a 47 samcn).

Celkove pro 46 ze 79 sebranych vydfich tru-
st byl uspésn¢ ziskan genotyp (UspéSnost =
58 %), coz je vyssi podil nez u vétSiny jinych

trus s DNA

® trus bez DNA
$ __® vzorek tkané
i | statni hranice
H SR
0 km 20
——
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Obr. 2. Rozmisténi jednotlivych vzorkd v Krusnych hordch pouzitych v rdmci studie
Fig. 2. Distribution of samples collected in Ore mountains (yellow points — spraint with DNA, black points — spraint
without DNA, red points — tissue samples, grey line — state border)
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neivazivnich genetickych studii vyder (aspésnost
mezi 14 % az 73 %; viz Hajkové a kol. 2009).

Z 80 vzorka trust bylo 32 vysoce kvalitnich
(kompletni genotyp, vysoka mira amplifikace
a shoda mezi jednotlivymi replikacemi) a osm kva-
litnich (genotyp s vice nez 16 lokusy se shodnymi
replikacemi) jednotlivych genotypt. DalSich Sest
vzorkll trusu bylo pfifazeno zndmym jedincim
na zékladé netplnych, ale konzistentnich geno-
typi (pro 13 lokusit), coz byla prahova hodnota
PIDsib. Ctyii vzorky trusu nemohly byt pouzity,
protoze i po deviti az 12 kolech genotypizace
stale vykazovaly nespolehlivy genotyp. Jeden vzo-
rek trusu byl pfifazen jinému druhu nez je vydra,
a to kuné skalni (Martes foina). U 29 trusi neby-
lo ziskdno minimalni pozadované mnozstvi DNA,
a proto byly z analyzy Uplné vytazeny. Celkové
bylo ze 46 pozitivnich vzorka trusii identifikovano
27 jedinct vydry (13 samic a 14 samct).

Odhad schopnosti rozliseni jedinci pomoci 21
mikrosatelitnich markert ukazal, ze v ptipadé ne-
ptibuznych jedinct staci k jejich rozliseni pét mar-
kert (PID), zatimco pro spolehlivé ur¢eni jedinct
v prvnim stupni piibuznosti (PIDsib) je potieba
alespoil 13 marker.

Kontrola identifikovanych genotypli pomoci
programu MICROCHECKER neukazala Zadné
dukazy systematickych chyb v genotypovani, ani
neodhalila zadné lokusy s nulovymi alelami.

Ore mountains
Tissue

Spraints
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Analyza populacni struktury a genetické
diverzity

Analyzy v programu STRUCTURE rozdélily
tii studované populace do dvou shluki (Obr. 3).
Sasky referencni soubor (12 jedincl) a vétSina
vzorkl z Krusnych hor (39 jedincti) byla ptifazena
do jednoho spole¢ného shluku, ktery byl oddélen
od shluku tvofeného referencnimi vzorky z jiznich
Cech (42 jedinci). Sest jedinct z Krusnych hor
vykazovalo vysoké hodnoty kfiZzeni s jihoCeskou
populaci a jeden kruSnohorsky jedinec byl jasné
geneticky zatfazen k jihoCeské populaci. Tento vy-
sledek ukazuje, ze vétSina vyder zijicich v Krus-
nych horach pochazi ze saské populace. Objev
smisenych jedinci a jedince s genetickym profi-
lem odpovidajicim vydram z jiznich Cech ukazuje
i na existenci genetického toku z jiznich Cech do
Krusnych hor. Fakt, Ze vétSina jedinct z KruSnych
hor nélezi geneticky jednoznacné k jedné ¢i druhé
zdrojové populaci, naznauje, Ze tento proces
ktizeni je teprve na zacatku, nebo dochazi k jeho
branéni v duasledku existence migracnich bariér
pro vydry z jiznich Cech. Udaje z jednotlivych
mapovani vyskytu, kvalita prostfedi v oblasti
a detailng&jsi pohled na lokaci jednotlivych jedinct
(Obr. 4) v podstaté potvrzuji ob¢ pticiny. Dle
Polednik a kol. 2007 a Polednik a kol. 2012 doslo
k plnému znovuobydleni Krusnych hor vydrami az

South Bohemia Saxony

Obr. 3. Identifikace populacni struktury pomoci analyzy v programu STRUCTURE zaloZzend na 21 mikrosatelitnich
markerech pro 41 jedinct z Krugnych hor (Ore mountains), 12 jedinc( ze Saska (Saxony) a 42 jedinc( z jiznich Cech (South
Bohemia). Ukazan je graf z programu STRUCTURE pro nejpravdépodobné;jsi K = 2, spocitané pomoci Evanno metody
Fig. 3. Identification of population structuring using Bayesian clustering implemented in STRUCTURE based on 21
microsatellite markers for 41 individuals from the Ore Mountains, 12 from Saxony and 42 from South Bohemia. Shown
is a STRUCTURE plot for the most likely K = 2 population substructuring as calculated with the Evanno method

30
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Obr. 4. Genetické ptirazeni jednotlivych jedincl z Krusnych hor k saské a jihoceské populaci
Fig. 4. Genetic assignment of each individual samples collected in Ore mountains to Saxony (saska populace)
or South Bohemia (jihoceska populace) population; kfizenec = crossbred

nékdy mezi lety 2006 a 2012, tedy 1-2 generace
zpét. Detailnéj$i pohled na rozlozeni jedinct v pro-
storu ukazuje dalsi informace (Obr. 4). Jedinci vy-
kazujici ptivod z obou zdrojovych populaci se na-
chazeji vice v zapadni ¢asti Krusnych hor, naopak
ve vychodni ¢asti, a to 1 na Ceské stran¢, se nachazi
pouze jedinci s pivodem v saské populaci. To po-
tvrzuje domnénku, Ze zptetrhand fi¢ni sit’ v oblasti
hnédouhelnych velkolomi je bariérou pro migraci
vyder. Naopak vyskyt jedinct s pivodem v saské
populaci na jizni stran¢ Krusnych hor a pfitomnost
ktizenct na severni stran¢ ukazuje, Ze v severojiz-
nim sméru dochazi k pravidelné¢ migraci jedinci,
a tedy, Ze nadmoiska vyska a rozvodi neni obecné
pro vydry bariérou.

Jak naznacovaly jiz vysledky z programu Structure,
nejvetsi uroven genetické diferenciace byla odhale-
na mezi jihoCeskou a ostatnimi dvéma populacemi
(saskou a krugnohorskou). Zadny vyznamny rozdil
nebyl nalezen mezi saskymi a kruSnohorskymi
jedinci, coz potvrzuje puvod krusnohorskych vy-
der v Sasku (Tab.1).

Zjisténé hodnoty genetické diverzity vSech tii
studovanych populaci vyder (Tab. 2) odpovidaji
hodnotam celoevropské genetické diverzity vydry
ficni zjisténé v ramci studie Mucci a kol. (2010).
U krusnohorskych vyder hodnoty neukazuji nizkou
genetickou diverzitu ani zvySenou miru inbree-
dingu.
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Tab. 1. Geneticka diferenciace (F_,) mezi tfemi studovanymi populacemi
Tab. 1. Genetic differentiation (F;) between the three studied populations

Populace (population)

Krusnohorska
(Ore mountains)

Jihoceska
(South Bohemia)

(Ore mountains/Saxony)

Saska (Saxony) 0,018 0,186
Jihoceska (South Bohemia) 0,17 -
Kru$nohorska/saska ) 0,170

Vysledné hodnoty heterozygotnosti populace vy-
der v Krusnych horéch jsou ve srovnéni se saskou
a jihoceskou populaci mirné vyssi (Tab. 2). Tento
rozdil mize byt nejlépe vysvétlen faktem, ze Krus-
né hory jsou mistem, kde dochazi ke kfizeni jedin-
cu obou zdrojovych populaci. S tim koresponduje

také negativni koeficient inbreedingu (F) u krus-
nohorskych vyder (Tab. 2). Jestli existuje trvalejsi
geneticky tok z jiznich Cech, vedouci k dlouhodo-
bému kiizeni obou populaci, miize byt potvrzeno
v budoucnu dalsi studii s vétsim mnozstvim vzor-
ka.

Tab. 2. Hodnoty genetické diverzity jednotlivych populaci: prdmérny pocet alel (N,), pozorovana (H ), oekavand
(H,) a nezkreslena ,unbiased” (uH ) heterozygotnost, odchylka od Hardy—Weinbergerovy rovnovéhy (pocet lokusd
s nesignifikantni/signifikantni odchylkou od HWE, p < 0.05) a index inbreedingu (F)

Tab. 2. Genetic diversity with mean number of alleles (N,), observed (H_), expected (H_) and unbiased (uH ) hetero-
zygosity as well as departures from Hardy—Weinberg equilibrium (n loci not significant/n loci significantly deviating

from HWE, p < 0.05) and Fixation index (F)

Populace (Population) no_ N, H,
Krusné hory (Ore Mountains) 34 4.52 0.568
Sasko (Saxony) 12 3.57 0.508
Jizni Cechy (South Bohemian) 42 4.24 0.528
0200044 5N
0200014 CZ 0200046 SN
0200011 CZ

0200015CZ

H, uH, HWE F
0550 0558  2/21 -0.030
0521 0543  2/21 0.025
0534 0540  5/21 0.007

Obr. 5. Kruh je oznaceni pro samice, ¢tverec ozna-
¢uje samce. Cerna linie predstavuje vztah rodi¢-
-potomek, modrd sourozenecky vztah ¢i vztah
rodi¢-potomek. Zelena linie ukazuje jedince, kte-
ry je soucasti obou téchto pribuzenskych vztah.
SN — saska strana Krusnych hor, CZ — Ceska strana
Krusnych hor

Fig. 5. Assignments of parentage or siblingship:
Circles represent females and squares represent
males. Black lines show parent-offspring relati-
onship and blue lines show individuals in full-sib
or parent - full-sib relationship. Green shows the
individual being part of both relationship cases.
SN, Saxony and CZ, Czech Republic indicate the
sampling region of the individuals within the Ore
Mountain Range
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Urceni pfibuznosti

Mezi sebranymi vzorky byla pomoci analyz pii-
buznosti identifikovana jedna kompletni rodina
(matka 0200014 CZ, otec 0200046 SN, mlade
samec 0200015 CZ). Sestaveni druhé potencialni
rodiny nebylo mozné jen diky nesouladu v jedi-
né alele, coz naznacuje vysoky stupen piibuznosti
mezi témito tfemi jedinci (0200046 SN, 0200044
SN, 0200011 CZ). Prostorové rozmisténi téchto
rodin, tedy ze jedinci stejné rodiny byli zachyceni
z obou stran hranice, podporuje tvrzeni o existenci
interakci jedincii z Ceské a saské strany hranic.

Zaveér

Vysoka mira uspéSnosti genotypizace vydiich trust
(58 %) umoznila urceni piislusnosti (ptivod) a od-
had genetické diverzity vyder Zijicich v Krusnych
horach. Na zéklad¢ téchto dat jsme byli schopni
zodpovédét vSechny tii studované otazky a to, ze:
1) zdrojem jedinc pro znovuobsazeni Krusnych
hor vydrami byla saska populace vyder, ii) krus-
nohorska populace vyder netrpi nizkou genetickou
diverzitou ani inbreedingem, iii) existuje i gene-
ticky tok mezi jihoceskou a krusnohorskou vydfi
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Obr. 6. V zimé byva vydra fi¢ni aktivni i ve dne (foto Pavel Poplstein); Fig. 6. In winter, the river otter is active even
during the day (photo by Pavel Poplstein)

Obr. 7. Vyfotit vydry v nofe je mozné jen v zajeti (foto Jifi Bohdal); Fig. 7. It is only possible to take
pictures of otters in a burrow in captivity (photo by Jifi Bohdal)




