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Zodpovedny rieSitel doc. Ing. Jaroslav Slamecka, CSc.
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Nazov pracoviska, na ktorom bol projekt rieSeny

1. Vyskumny ustav zivocisnej vyroby-Narodné polnohospodarske a potravinarske centrum
Nitra

2. Lesnicka fakulta, Technicka univerzita Zvolen
3.
4,
5.

Nazov a stat zahraniéného pracoviska, ktoré spolupracovalo pri rieSeni
1.
2.
3.

Udelené patenty/podané patentové prihlasky, vynalezy alebo uzitkové vzory, ktoré su
vysledkami projektu

1.
2.
3.

Najvyznamnejsie publikacie (knihy, élanky, prednasky, spravy a pod.) zhriiujuce
vysledky projektu — uvedte aj publikacie prijaté do tlace

1. PARKANYI, V., L. ONDRUSKA , D. VASICEK , J. SLAMECKA (2014): D-loop multilevel
PCR for hunting game species identification. In: Applied & Translational Genomics 3 (1),
Elsevier Editorial System, 2014 s. 1-7. http://dx.doi.org/10.1016/j.atg.2013.03.001

2. ONDRUSKA, L., V. PARKANYI, D. VASICEK, J. SLAMECKA, M. BAUER, R. JURCIK, K.
VASICKOVA, D.MERTIN (2014). A new mtDNA haplotypes of brown hares in southwestern
Slovakia - preliminary study. POSTER 11, SESSION 41, EAAP Congress, 25.-29.8.2014,
COPENHAGEN , DENMARK. Book of Abstracts of the 65th Annual Meeting of the European
Federation of Animal Science, ISBN: 978-90-8686-248-1, s. 320.



http://www.eaap.org/Previous_Annual_Meetings/2014Copenhagen/Copenhagen_2014_Abstr
acts.pdf

3. STULAJTEROVA, T., 2014: Vyuzitie roznych typov vzoriek vo forenznej genetike. Acta
Facultatis Forestalis Zvolen 53 (v tlaci).

4. Paule, L., Krajmerova, D., RomS§akova, I., Nedelova, L. & Slamecka, J., 2012: Wildlife
forensic genetics — tool for control of poaching. In: Modern aspects of sustainable
management of game populations. Z. Popovi¢, M. Beukovi¢, M. Dordevi¢, D. Beukovi¢
(eds.), University of Beograd, Beograd, 87-90. ISBN 978-86-7834-153-3.

5. V. Parkanyi, L. Ondruska, D. Vasicek, K. VaSitkova, J. Rafay (2012) Gonosomal rabbit
sperm selection by anti-HY and M A C S methods. Proceedings of the 4th World Lagomorph
Conference, Vienna, Austria, July 23-27, 2012. Published by: Institute of Wildlife Biology and
Game Management, BOKU University of Natural Resources and Life Sciences, Vienna
(www.boku.ac.at/wic4), BOKU-Reports on Wildlife Research and Game Management, vol. 20
(2012) ISSN-Nr. 1021-3252, p. 160. Abstract of poster, p. 94.

Uplatnenie vysledkov projektu

Vysledky projektu sa uplatnia v praxi v dokazovacich procesoch trestnych ¢inov pytliactva, ¢o
sa uz uspesne overilo po¢as rieSenia projektu.

CHARAKTERISTIKA VYSLEDKOV

Suhrn vysledkov rieSenia projektu a naplnenia cielov projektu v slovenskom jazyku
(max. 20 riadkov)

Ciefom projektu bolo vyvinut a poskytnat rychlu, exaktnd multiplex PCR techniku uréenu na
identifikaciu neznamych biologickych vzoriek volne Zijucej zveri. Tato metoda je originalnym
vkladom do databazy identifikacnych, resp. forenznych DNA technik. V ramci rieSenia
projektu sme sa zamerali nasledovné druhy polovnej zveri: jeleni, srnec, diviak, daniel,
muflén, zajac a kralik ako aj na vybrané druhy chranenych Zivo€ichov (najma medved, rys,
kamzik). Vysledky projektu su podkladom pre rozSirenie novych genetickych technoldgii a
tvorbu databazy na identifikaciu neznamych vzoriek volne Zzijucej zveri. Boli vypracované
podrobné pracovné postupy analyz pre druhovu identifikaciu analyzovanych druhov zvierat. V
ramci projektu sa rieSila aj simulacia nahodne najdenych biologickych vzoriek (krv, trus, srst,
tkanivo) a analyza ich druhovej prisluSnosti so zamerom vyuzitia vysledkov pri dokazovacom
procese trestného Cinu pytliactva. Projekt sa riesil v dvoch etapach: Analyza mitochondrialnej
DNA z biologickych vzoriek vybranych druhov polovnej zveri, Mikrosatelitné panely pre
identifikaciu jedincov vo forenznej genetike zivoc&ichov.

Suhrn vysledkov rieSenia projektu a naplnenia cielov projektu v anglickom jazyku
(max. 20 riadkov)

The aim of the project was to develop and provide rapid, exact multiplex PCR techniques to
identify unknown biological samples from hunting game animals. This method is an original
contribution to the database of identification and forensic DNA techniques. We focused on the
following game species: deer, roe deer, wild boar, fallow deer, mouflon, brown hares and
rabbits as well as selected species of protected animals (especially bear, lynx, chamois).
Project results are the basis for the expansion of new genetic technologies and the creation of
a database to identify unknown samples of wild game. We developed detailed analysis of
workflows for species identification of the analyzed species. The project dealt also with the
simulation of randomly found biological samples (blood, feces, hair, tissue) and the analysis
of species affiliation with the intention of using the results in the crime process of poaching.
The project was solved in two stages: analysis of mitochondrial DNA from biological samples
of selected game species, microsatellite panels for the identification of individuals in forensic
genetics animals.
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Svojim podpisom potvrdzujem, Ze Udaje uvedené v zaverecnej karte su pravdivé a uplné
a suhlasim s ich zverejnenim.

Zodpovedny riesitel Statutarny zastupca prijemcu
V Nitre 30. 09. 2014 V Nitre 30. 09. 2014
" podpis zodpovedného riesitela podpis Statutameho zastupcu prijemeu
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