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Abstrakt

Prace popisuje novy, panmikticky model schématu semennych sad lesnich
dfevin, ktery lze vyuzit bud’ samostatn¢, ¢i v kombinaci s jiz existujicimi designy bez
toho, aby jakkoli ztracel na svoji efektivité. Zde se jedna konkrétné o kombinaci s tzv.
,Minimum Inbreeding* designem. Problematika zakladani semennych sadi a vyznam
dosazeni panmixie a minimalizace ptibuzenského kiizeni v populaci semenného sadu
jsou popsany V teoretické casti prace. Vysledny algoritmus definuje panmiktickou
situaci v semenném sadu jako stav, kdy spolu vSechny klony v ramci sadu piimo
sousedi se stejnou Cetnosti. K docileni tohoto stavu byl vyuzit vzorec pro vypocet
rozptylu, ktery je minimalizovanou kriteridlni funkci. Algoritmus byl naprogramovan
Vjazyku R a nésledné testovan pro rizné typy zadani, zahrnujici vyrovnané i
nevyrovnané pocty ramet dil¢ich klonti a rizné velikosti a tvary (obdélnikové a
neobdélnikové plochy) sadu. Pro hodnoceni vyslednych feseni byla pro kazdé z nich
stanovena vlastni referen¢ni hladina - tzv. teoreticky minimalni rozptyl. Cely model je
schopen feSit vSechny zminéné situace a je znacné efektivni pfedev§im V piipadé
vyrovnanych pocti klond, kdy je Casto jiz pii prvni iteraci nalezeno velice kvalitni
feseni zadané ulohy. Dale prace hodnoti efektivitu MI schématu v ptipadé pouziti
klonovych fad. Kone¢nym vysledkem je schéma semenného sadu zahrnujici klonové
fady preddefinované pomoci ,,MI designu®, které byly ,,obteceny* panmiktickym
algoritmem, pfi¢emZz bylo optimalizovano 1 okoli téchto fad. Toto schéma bude pouZito
pro zalozeni semenného sadu druhu Abies fraseri v Severni Karoliné¢ v ramci NCSU
Christmas Tree Genetics Program. V zavéru prace jsou shrnuty mozné dalsi upravy
celého algoritmu, jako naptiklad zahrnuti lokalnich separacnich zon, nebo asortativniho

M7 v

(preferen¢niho) kiiZeni.
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Abstract

The new panmictic model of seed orchard scheme for forests trees is described
in this thesis. It can be used either alone or in combination with existing designs without
losing efficiency. In this case it iscombined with ,,Minimum Inbreeding* design. The
establishment of seed orchards and importance of achieving panmixy and minimizing
inbreeding in the population of seed orchard are described in the theoretical part. The
resultant algorithm defines panmictic situation as a situation where close neighborhoods
of all possible combinations of clones occur within the seed orchard grid with the same
frequency. To achieve this we developed a formula for variance that is minimized as a
criterion function. The algorithm has been programmed in R and it was tested for
different tasks including balanced or unbalanced numbers of clones and different sizes
or shapes (rectangular or non-rectangular shape) of orchard. The model is able to solve
all of these situations, and it is very effective especially in the case of balanced numbers
of clones. Optimal solution of the given task was often found at the first iteration. To
evaluate the relative quality of resulting schemes theoretic proxy to level of maximum
panmixy was defined for every specific task- the Theoretical minimum variance. The
effectiveness of MI scheme combined with clonal rows was also evaluated. The result is
a hybrid scheme with predefined MI clonal rows surrounded by panmictic algorithm,
while close neighborhood of clonal rows was also optimized. This scheme will be used
for the establishment of Abies fraseriseed orchard in North Carolina under NCSU
Christmas Tree Genetics Program. Another possible modifications of the algorithm,
such as the inclusion of local separation zones or assortative mating are summarized in

conclusions.

Keywords

seed orchards, tree improvement, panmictic population, quadratic assignment

problem
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Seznam tabulek, obrazki, schémat a grafi

Tabulky

Obrazky

Schémata

Vzdélenosti Sifeni pylu riznych druhii dfevin z bodového zdroje
(Paule 1992).

Hodnoceni existujicich, starSich designti podle rtznych aspektt
(Giertych 1975 a Vanclay 1988).

Testovana zadani minimalné¢ panmiktického algoritmu, liSici se ve
tvaru sadu, poctu klonti, ramet a ovéienych iteraci.

Viéhy separace pro vztahy v rdmci piibuznych klonl, v rédmci
nepfibuznych klonti a mezi piibuznymi klony, pro ktera bylo
generovano MI schéma zahrnujici klonové rady.

Vysledky testovani panmiktického algoritmu.* znaci zadani, pro néz

nebylo generovano pole ndhodnou metodou vybéru pozice.

Klonovy semenny sad jilmu habrolist¢ho a jilmu vazu, zalozeny v
roce 2003, na LS Straznice (Matdkova 2013).

Definice pfimého sousedstvi pro zvaZovanou pozici.

Zpisob definovani okraji neobdélnikového pole do matice
,,orchard®.

Matice ,bestpairs® pro zadani ¢. 2 zahrnujici 25 klont po 9

rametach.

. Nartst genetického zisku s kazdou nasledujici generaci (Zobel a

Talbert 1984).

Geneticky zisk pro tfi typy populaci v kazdém ze tfech rozdilnych
Slechtitelskych cykla (White a kol. 2007).

Vstupni data pro vytvotfeni matice ,,orchard* pfi feSeni vysledného
hybridniho schématu.

Vysledné rozmisténi pro zadani €. 2.

Vysledné rozmisténi pro zadani €. 8.



Grafy

10.

11.

12.

13.

Vyslednd matice ,bestpairs“pro neobdélnikovy tvar pole a
dopocitany rozptyl piimych sousedstvi rozmisténych klont.
Vysledny design pole pro neobdélnikové zadani.

Rozmisténi klonovych tad pti vaze separace v ramci vSech klont 25
a mezi pfibuznymi klony 12,5.

Rozmisténi klonovych fad pfi vaze separace v ramci vSech klont 25
a mezi ptibuznymi klony 50.

Rozmisténi klonovych fad pti vaze separace v ramci vSech klont 50
a mezi pfibuznymi klony 75.

Rozmisténi klonovych fad pfi vaze separace v ramci vSech klont 50
a mezi ptibuznymi klony 85.

Vytez z matice ,,bestpairs®, zahrnujici po€ty pfimych sousedstvi
mezi 20 nepiibuznymi klony a dvéma ptibuznymi klony.

Vyslednd podoba semenného sadu pro zadani kombinujici klonové

fady rozmisténé s vyuzitim MI designu a panmikticky algoritmus.

Vztah mezi relativni genetickou diverzitou a efektivnim poctem
klont (Kang a Lindgren 1998).

Vztah mezi pozorovanou intenzitou kveteni a odhadnutym stupném
cizospraseni (White a kol. 2007).

Vzdalenost matetskych stroml od kontrolniho samciho jedince a
podil potomkl vzniklych spraSenim téchto dvou stromu, ptiCemz
pfenos pylu byl zprostfedkovan: a) vétrem vel20 let starém porostu
borovice lesni a b) hmyzem v porostu Cordia alliodora (White a kol.
2008).

Porovnani efektivity algoritmu pifi systematickém a nahodném
vypliiovani plochy pro zadani ¢. 8 zahrnujici nevyrovnané pocty
klond.

Porovnani efektivity algoritmu pfi systematickém a ndhodném
vyplhovani plochy pro zadani €. 4 zahrnujici vyrovnané pocty klon.
Cas potiebny pro vygenerovani jednoho feSeni pro rtizné velké

plochy sadu.



Cile prace

Nalezeni a algoritmizace metody, jejimz prostiednictvim by bylo
umoznéno priblizit se, v ramci prostorového usporadani (designu)
klonovych semennych sadt lesnich dievin, panmiktickému systému
rozmnozovani. Tento novy design podporujici ndhodné kiizeni by
mel v konecném disledku zajistit vysokou genetickou diverzitu
produkovaného osiva, za soucasného dosazeni pozadovaného
genetického zisku.

Popis nového zpusobu vyuziti jiz existujictho Minimum Inbreeding
designu (MI design) zahrnujici klonové fady. Tento pfistup by mél
predevS§im umoznit efektivnéj$i separaci ¢i  sluCovani ramet
ptibuznych klonii na plose sadu.

Propojeni nove vytvoreného panmiktického modelu s MI designem,
pficemz lze ocekavat, ze toto hybridni schéma bude zahrnovat
vyhody obou pfistupti.

Aplikace vysledného modelu pro optimalizaci schématu konkrétniho

semenného sadu (Pinus taeda L.).



1. Semenné sady a jejich vyznam

V odborné literatuie se Ize setkat s celou fadou definic semennych sadu, které jsou
vSak ve své podstaté obdobné. Naptiklad Paule (1992) uvadi, Ze semenné sady jsou
ucelové vysadby, které vznikly jako potomstvo pro Slechténi a produkci geneticky
vysoce hodnotného semene. White a kol. (2007) charakterizuji semenné sady jako vybér
selektovanych klond, nebo rodin, zaloZzeny na jedné lokalit¢ a obhospodafovany za
ucelem produkce geneticky vylepSeného osiva pro provozni lesnictvi. Zobel a Talbert
(1984) ve své definici navic zduraziuji ekonomickou efektivitu a ¢asovou usporu pfi
ziskani urody kvalitniho semene. Kromé vySe popsanych definic se semenné sady daji
charakterizovat také jako spojnice mezi Slechténim lesnich dfevin a provoznim
lesnictvim (Lstiburek a El-Kassaby 2010), a tudiz byvaji nejéastéji zakladany pro druhy
hospodatsky vyznamnych dievin (Kanak a kol. 2008).

Z posledni uvedené definice vyplyva, ze ve vztahu k provoznimu lesnictvi jsou v
podstaté¢ zavrSenim jednoho, nebo nékolika cyklii Slechtitelského programu, ktery
zahrnuje zdrojové populace, vybérové populace a Slechtitelské populace a mulze, ¢i
nemusi obsahovat populace produkéni, tedy napiiklad pravé semenny sad (White a kol.
2007). Z tohoto diivodu je tfeba zminit i nejcastéjsi cile Slechtitelskych programi, které
se v produk¢nim lesnictvi mohou realizovat diky genetickému zisku dosazenému praveé
prostiednictvim vyuziti kvalitniho osiva ze semenny sadi (Paule 1992). Mezi tyto cile
patii, v zavislosti na konkrétnim druhu dfeviny, dle Pauleho (1992), zvyseni produkce
difevni hmoty, co se tyCe kvality nebo kvantity a zvySeni odolnosti proti biotickym a
abiotickym c¢initelim. Anderson (1999) definuje 4 typy cill, a to nutnost zaméfit se na
dosazeni produkce osiva vhodné fyziologie, zajiSténi adaptability reprodukéniho
materidlu, navySeni genetické hodnoty hospodaisky vyznamnych znakd, a také

zachovani genetické diverzity v ptirodnich 1 hospodatskych lesich.

Kromé jiz zminéné produkce kvalitniho osiva spoc¢iva vyznam semennych sadii
také v ochrané¢ a reprodukci genofondu. Tento aspekt se stava v poslednich letech stéle
vyznamngj$im, predev§im ve vztahu k probihajicim zménam klimatu (Kanak a kol.
2008). Zejména pro pokrocilé generace, které jsou v soucasnosti zakladany stale Castéji,
je vsak nutné hledat kompromis mezi genetickym ziskem a genetickou diverzitou (Kang
2001).
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Semenné sady samoziejmé nejsou jedinym moznym zdrojem 0Siva pro obnovu
lesnich porostl. Je mozné ho sbirat i z individudlnich, fenotypové vhodnych jedinci,
Z kvalitnich stanovist, z produkc¢nich oblasti, nebo z osvédcenych zdroji (Zobel a
Talbert 1984). Avsak napiiklad studie z oblasti severniho a jizniho Svédska, ktera
prostfednictvim nékolika testovacich ploch porovnévala kvalitu vysadeb zalozenych ze
sazenic vzesSlych ze semene z vybérovych porostl, a ze semennych sadi, jasné
poukazuje na fakt, Zze semeno pochazejici ze sadu je kvalitnéjsi a produkuje tak v tomto
pfipadé¢ v pruméru o 9% vysSi sazenice, neZ semeno pouze z vybeérového porostu
(Wennstrom a kol. 2007). K podobnym vysledkiim pii porovnavani kvality osiva ze
semenného sadu prvni generace s piirozenymi porosty dospéli i Kobliha a Funda
(2004). Semena ze sadu byla v tomto ptipadé o 10% kvalitnéjsi. V ptipadé semenného
sadu druhé generace az o 25%. Zavadil (1982) piedpoklada, ze porosty zalozené z osiva
puvodem ze semenného sadu budou v budoucnu vykazovat vynos nejméné o 10% az

15% vyssi, nez porosty zalozené z 0siva z uznanych porosta.

1.1.Sady v CR a ve svété

Prvni semenny sad byl zalozen ve Svédsku v roce 1947. Jednalo se 0 borovici
lesni. Zde byl také jiz v roce 1936 ztizen prvni Institut pro Slechténi dievin. Do 70. let
minulého stoleti existovalo ve Svédsku celkem 547 ha sadii borovice lesni (Cetka
2014). Naptiklad v Turecku dnes zaujimaji semenné sady jiz plochu 1200 ha a s
celkovym poctem vysadeb 174 (Murat a kol. 2007). Ve Finsku zahrnuji semenné sady
borovice lesni a smrku ztepilého celkovou plochu 900 ha (Haapanen 2007).
V Chorvatsku, oproti tomu, zabiraji klonové, tedy nejcastéji se vyskytujici sady, pouze
62 ha. V Polsku je jejich celkova vyméra 735 ha (Kowalczyk a Lindgren 2012).
V celém svéte jsou, co se tyce urovné Slechtitelskych programi a plochy, sadi zna¢né
rozdily. Komplexni informace o genetickych jednotkach, kterymi jsou naptiklad
provenience, potomstva, klony ¢i odridy, a také o genetickych experimentech, mezi néz
fadime krom¢ semennych sadti také klonové archivy, nabizi Evropska databaze
Treebreedex. Data v této databazi jsou sbirana jiz po dobu 50 let a jsou pravidelné
aktualizovana. Databdze obsahuje také charakteristiky konkrétnich  sadi

(Treebreedex.eu). Dale ma kazda zemé& vétSinou svij registr semennych sadi. Pro
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Velkou Britanii je to naptiklad National Register of Approved Basic Material for Great
Britain (Forestry.gov.uk.).

V CR byla vroce 1956 zalozena prvni pokusna vysadba roubovancti modiinu
opadavého. Poté nasledovala éra zakladani semennych sadi borovice lesni, nasledné, v
posledni ¢tvrting 20. stoleti éra sadt smrku ztepilého. V nedavné minulosti vznikalo
nejvice novych sadi predevsim pro listnaté dieviny. Objevuji se i snahy 0 zakladéani
semennych sadi diive opomijenych dievin, jako jsou naptiklad jilm drsny, tieSen ptaci,
javor klen, lipa malolistd, jilm vaz a dal$i. VSechny v soucasnosti zfizované sady mayji
spolecné charakteristické vlastnosti, kterymi je jejich relativné mala vyméra do 1,5 ha a
umisténi "in situ” (Rambousek 2003). Nejvétsi rozlohu zaujimaji v CR sady borovice
lesni (120 ha), dale modiinu opadavého (85 ha) a nasledné smrku ztepilého (68 ha). Ke
konci roku 2006 bylo na uzemi CR evidovano 146 semennych sadi (Musil a kol. 2007),
ale k zac¢atku roku 2016 jich jiz bylo, podle Evidence reprodukéniho materialu lesnich
reprodukéniho materiadlu uznavany na omezené obdobi. Pribézné aktualizovany seznam
sadu je k dispozici v této vefejné, online ptistupné databazi, ve které je zaroven uveden
druh dfeviny, pfirodni lesni oblast, vySkové pasmo, umisténi podle kraje, vlastnik a
obdobi, na které je konkrétni sad uznan (Eagri.cz). Semenné sady lze také dohledat
Vv Narodnim seznamu uznanych zdrojii. Ten je vSak aktualizovan pouze jednou rocné
(Uhul.cz). Vétsina sadti v CR jsou sady klonové, 1. generace (Kafiak 2011). Pouze pro
borovici pokroucenou je zalozen jeden jadrovy semenny sad v Kru$nych horach (Kanak
a kol. 2008). V poslednich péti letech probihaji intenzivni prace na zakladani
semennych sadi smrku, borovice, jedle a tfe$né u podniku Vojenské lesy a statky CR,
s.p. Vétsina z nich uz je v souCasné dob& zaloZena a do budoucna se pocita s vyuzitim
tohoto reprodukéniho materidlu prakticky na vSech divizich tohoto podniku (Gstni

sd&leni, J. Stejskal, 19.3.2016).

1.2.Legislativa CR

Z pravniho hlediska upravuje problematiku semennych sadit zékon €. 149/2003 o
uvadéni reprodukéniho materidlu do obehu. Dale pak vyhlaska ¢. 29/2004 Sb., kterou se
provadi zédkon o obchodu s reprodukénim materidlem lesnich dievin. Kvalifikovanym

zdrojim reprodukéniho materidlu, tedy 1 semennym sadiim, se vénuje i zakon C¢.
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289/1995 Sb., o lesich a jeho provadéci vyhlaska ¢. 139/2004 Sb., kterd se zminuje o

podminkach pouziti reprodukéniho materialu.

Pro sbér osiva lesnich dievin lze v Ceské republice pouzit pouze uznané zdroje
reprodukéniho materialu. Ty délime na identifikované, selektované, kvalifikované a
testované. Semenné sady prvnich generaci jsou zdroji kvalifikovanych a sady

pokrocilych generaci jiz zdroji testovanymi (Kotrla a Patizek 2009).

Sady jsou, jako zdroje reprodukéniho materidlu, uznavany teprve s nastupem
plodnosti, kterd obvykle nastava az po 10 ¢i 20 letech. Jejich vlastnik je povinen po
celou dobu jejich provozu vést stanovenou dokumentaci (Kanak 2008). Proces zaloZeni

a uznani sadu zahrnuje nasledujici kroky:

e Vypracovani dokumentace semenného sadu podle zdméru a cile.

e Schvéleni a registrace dokumentace povétenou osobou.

e Zalozeni semenného sadu podle schvalené a zaregistrované dokumentace.
e Podani zadosti k povétené osobé o odborny posudek.

e Uznani semenného sadu jako zdroje kvalifikovaného reprodukéniho

materialu.

Tento postup urcuje zdkon ¢.149/2003 o obchodu s reprodukénim materidlem
lesnich dievin a vyhlaska €. 29/2004 Sb. Semenny sad podle n€ musi ped uznadnim
splnovat pozadavky na postup pii jeho zakladani, genetickou kvalitu, morfologickou
kvalitu, polohu, rozlohu, strukturu, vék, zdravotni stav a stanovisté (Kotrla a Patizek
2009). Nutny je také zachovany pocet potiebnych klond, z nichz se na reprodukci
prokazatelné podili vice neZ polovina (Kaidk a kol. 2008). Dokumentace semenného
sadu musi obsahovat velmi podrobné informace, a to jeho lokalizaci, druh dieviny,
pocet kloni s udaji o jejich ptivodu a provenienci, plan vysadby jednotlivych
roubovanct, vzdalenost okolnich porosti dieviny téhoZ druhu a stanovistni podminky.
Tato vyhlaska ¢. 29/2004 svym zpisobem definuje i to, na zakladé jakych charakteristik
by méli byt vybirdni vychozi jednici pro odbér roubli. Mélo by se podle ni jednat o
mimofadné kvalitni stromy dobfe ptizpisobené ekologickym podminkdm, které
vynikaji ve srovnani s jedinci t¢hoz druhu na daném stanovisti v objemové produkci,
tvarnosti kmene, vétveni, zdravotnim stavu a pfedev§im jsou uznany jako zdroje
kvalifikovaného reprodukéniho materidlu.  Sbér roublt samoziejmé také podléha
pravnim predpisim a je nutné ho pfedem ohlésit a nasledné vystavit potvrzeni o jejich
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puvodu. Veskeré zmény ve schématu sadu nastalé, at’ jiz v disledku thynu a
nasledného doplnéni nékterych roubovancii, ¢i spisSe ojedin€lé ho zdsahu po uznani
sadu, musi byt povoleny, evidovany a registrovany povétenou osobou (Kotrla a Pafizek
2009). O kone¢ném uznani sadu, po nastupu jeho plodnosti, rozhoduje kraj. Posledni
krok celého procesu vede zaroven k tomu, Ze je sad zaevidovan v ustfedni evidenci

uznanych zdrojt reprodukéniho materialu (Patizek 2014).

Podle zédkona 149/2003 Sb. je mozné, aby si zddost o ud¢€leni licence k uvadéni do
ob¢hu reprodukéniho materidlu lesnich dievin urc¢eného k obnové lesa a k zalesiiovani
podala jak fyzicka osoba splitujici podminky pro jeji udéleni, tak pravnicka osoba, ktera
ustanovi odpovédného pravniho zastupce. Témito podminkami jsou odborné vzdélani a
praxe. Dale tento zdkon také pojednava o zpusobu ochrany a reprodukce genofondu
lesnich dfevin prostfednictvim zafazeni genetickych zdrojii do Narodniho programu.
Osetiuje i pozadavky na uvadéni reprodukéniho materialu do obéhu. Definuje i pojem
oddil reprodukéniho materidlu, pozadavky na postupu sbéru reprodukéniho materidlu,

potvrzeni o jeho ptivodu a pritvodni list

1.3.Typy semennych sadii

Semenné sady se nejcastéji déli podle zplisobu zaloZeni, a to na klonové a jadrové
(Zobel a Talbert 1984; Paule 1992 White a kol. 2007; Eriksson a kol. 2007). Lze pouzit
také rozSifujici klasifikaci, kterd zohlediiuje to, zda je klonovy sad zaloZen z
vegetativnich kopii jednoho druhu ¢i provenience, nebo se jedna o biklonalni ¢i

monoklonalni semenny sad (Eriksson a kol. 2007).
Jadrové semenné sady

Tento typ semennych sadi je zaklddan ze semendckd vzniklych volnym
spraSenim, coz je z divodu nizSich nakladi castéjsi varianta, nebo kontrolovanym
opylenim mezi vybranymi jedinci. Obvykle se jednd zaroven o testovaci vysadbu
potomstev a cilem je pouziti nejlepSich stromi jako zdroje semene (Eriksson a kol.
2007). Jadrové semenné sady je mozné také vyuzit pro dosazeni hned né€kolika cili na
jedné lokalité zaroven a to tim, Ze jsou nejprve zaloZeny jako genetické testy a nasledné

prevedeny na produkéni sady (White a kol. 2007).
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Tento typ sadu je vhodné pouzit u druhd, jejichZ jedinci, vzesli ze semenackd,
kvetou jiz v nizkém véku, nebo je-li u nich slozitd vegetativni propagace. Dale
v ptipadech, kdy je materidl pro vegetativni mnozeni tézce dostupny. To se tyka

predevsim zakladani prvnich generaci sadt exotickych dievin (White a kol. 2007).

Snaha o kombinaci testti potomstev a produkci semen vsak casto vede ke slozitym
kompromistim. Semenny sad je bud’ kvili objektivité testii zalozen na lokalité, co do
pfirodnich podminek podobné té, pro kterou je urcen jako zdroj semene, nebo je zalozen
naopak pro podporu plodnosti na lokalit¢ odlisné napiiklad vy$§imi primérnymi
teplotami. Prvni pfipad miize vést ke snizeni plodnosti a druhy k nepfesnym zavérim z
hodnoceni testt potomstev. Tato specifika a také pozdni nastup kveteni jsou zasadnimi

nevyhodami jadrovych semennych sadii (Eriksson a kol. 2007).
Klonové semenné sady

Tyto semenné sady jsou zakladany vegetativné jednou z mnoha dostupnych metod
- roubovani, fizkovani, ¢i poziti tkanovych pletiv. Jedinci v sadu jsou tedy identickymi
kopiemi vybérovych stromi (Paule 1992). Tyto sady jsou V provozu vyuzivany Castéji
nez sady jadrové (Zobel a Talbert 1984) a obecné jsou nejbéznéji pouzivanym zdrojem
geneticky vylepSeného osiva pro provozni lesnictvi. Napiiklad ve Spojenych statech
vyprodukuji ro¢né mnozstvi osiva dostacujici pro zalesnéni 90% celkové plochy

vytézenych jehlicnant (White a kol. 2007).

Klonové semenné sady lze rozdélit podle Eriksson a kol. (2007) dale na
mezidruhové, meziproveniencni a vnitroprovenien¢ni. Prvni typ je ur€en pro produkci
mezidruhovych hybridd, druhy pro ziskani provenien¢nich hybrida a tfeti pro produkci
semen jednoho druhu ptivodem z jedné provenience. Ve Skandinavii existuje I nékolik
specifickych biklonalnich sadd, které jsou zalozeny pouze testovanymi klony pro
védecké ucely. VCR se s timto typem sadii mizeme setkat také pouze v ramci
vyzkumné ¢innosti. Jedna se naptiklad o biklonalni sady hybridi druhi Abies cilicica a
Abies cephalonica na stanici Truba (Kobliha a kol. 2012). Monoklonalni semenné sady

jesté nejsou uvedeny v praxi (Eriksson a kol. 2007).

Klonové sady jsou vhodné jak pro krytosemenné, tak pro nahosemenné dieviny,
ale jsou realizovatelné pouze v piipadech, kdy je jednoduché ziskat vegetativni material

z vybérovych stromt pro dal$i mnoZeni. Jsou upfednostiiovany V ptipadech, kdy dany
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druh plodi az ve vyssim veéku a kdy je jedinym ucelem zalozeni sadu pravé ziskéani
geneticky vhodného osiva (White a kol. 2007). Zobel a Talbert (1984) uvadéji, Ze tento
typ sadl je vhodny pro dfeviny, které zacinaji kvést v pozd¢jSim véku nez je 10 nebo 20
let. Na aspekt rychlého nastupu kveteni pii pouziti vegetativniho materialu z divodu

pienosu vyssiho stupné ontogenetického vyvoje, upozornuje napiiklad Paule (1992).

Klonové semenné sady jsou, jak jiz bylo zminéno, zakladany z vegetativnich
kopii vybranych jedincti. Tyto jedince nazyvame ortety. Stromy shodného genotypu,
tedy vegetativni kopie ortetti, oznacujeme jako ramety. Jedince se shodnym genotypem

oznacujeme téz jako klony (White a kol. 2007).

Obr. ¢. 1: Klonovy semenny sad jilmu habrolistého a jilmu vazu, zalozeny v roce 2003 na
LS Straznice (Marakova 2013).

2. Zakladani semennych sadu

Zalozeni semenného sadu by mél predchazet prizkum ohledné budouci potieby
reproduk¢éniho materialu v dané oblasti. Motivaci pro zalozeni sadu byva nejcastéji

nedostatek geneticky kvalitniho sadebniho materialu. Tim je sledovan budouci
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ekonomicky pfinos z hospodarskych porostl, ¢i snaha o zachranu a reprodukci
genofondu ohrozenych a vzacnych dievin. Tyto dva cile lze samoziejmé kombinovat.
Miuize se ale jednat i o snahu zjednodusit sbér reprodukc¢niho materidlu, nebo o
umoznéni kiizeni kvalitnich jedinci, ktefi jsou od sebe v pfirodnich podminkach pfilis

vzdaleni (Kanak a kol. 2008).

Pfed zalozenim semenného sadu je nutné zvazit jak jeho zemépisnou polohu,
ktera by méla odpovidat ekologickym narokiim vybrané dieviny (Kanak a kol. 2008),
tak 1 dalsi kritéria, jakymi jsou pocCet vybranych genotypti, a v piipad¢ klonovych sadi 1
pocet jejich vegetativnich kopii véetné moznych piibuzenskych vztahi mezi nimi. Od
toho se odviji i nutnost optimalizace jejich prostorového usporadani, tzv. prostorovy

design sadu (Lstibirek a El-Kassaby 2010).

2.1.Zemépisna poloha semenného sadu

Jak pro klonové, tak pro jadrové semenné sady je nutny peclivy vybér plochy pro
jejich zalozeni (White a kol. 2007). Dispozice plochy a spon vysadby by mély
umoziovat pouziti mechanizace. Je tedy nutna i dostupnost po sjizdné komunikaci,
rovna plocha a tnosna puda (Kanak a kol. 2008; Paule 1992). Lokalnich klimatické
podminky by mély odpovidat vybrané dieving. Paule (1992) uvadi, ze je nutné vénovat
pozornost predev§Sim pidnim Zivindm, vodnimu reZimu a terénu (LVS). Konkrétni
obecné pozadavky, jako je naptiklad stfedné urodna piida, uvadi vice autord (Kandk a
kol. 2008; Zobel a Talbert 1984). Eriksson a kol. (2008) popisuji idealni lokalitu pro
zalozeni sadu jako misto Sdobrymi svételnymi podminkami, kde se neakumuluje
chladny vzduch nebo mlha, a které je chranéno proti pfevazujicim severnim nebo

zépadnim vétrim.

Co se ty¢e velikosti plochy pro zaloZeni sadu, je v soudasnosti na uzemi CR
nejobvyklejsi vymeéra 1 az 2 ha (Kanak a kol. 2008). Oproti tomu Paule (1992) uvadi, ze
se nejedna o limitujici faktor a z diivodu racionalizace hospodafeni neni Gcelné zakladat
sady mensi nez 1,5 ha. White a kol. (2007) zdtraznuji, ze velikost sadu zavisi vzdy na

jeho ucelu a miize se tedy pohybovat od 1 do 100 ha.
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Kontaminace pylem z okolnich porostii

Pii zakladani semenného sadu je dulezité vybirat lokalitu, kde nehrozi riziko
kontaminace pylem 2z okolnich porosti. Takova kontaminace vede ke sniZeni
o¢ekavaného genetického zisku, protoze selektovany material v sadu je opylovan
jedinci neznamé, vétSinou nizsi, genetické kvality (White a kol. 2007). P#i 100%
kontaminaci pylem je tedy geneticky zisk pouze polovicni, oproti situaci, kdy ke
kontaminaci nedojde (Eriksson a kol. 2007). Tento problém je nejkriti¢téjsi u sadi
vyS8ich generaci, protoze zde existuje vyssi potencial ztraty genetického zisku (Zobel a
Talbert 1984). Paule (1992) doporucuje, v zavislosti na velikosti zdroje potencialni
kontaminace, Sitku isola¢niho pasu od 1 do 10 km. Je vSak ziejmé, ze ani takovato
vzdalenost nemusi byt dostaCujici, protoze fada vyzkumt dokazala migraci pylu

prostfednictvim vétru na vzdalenosti od stovek metrt po desitky kilometri (White a kol.

2007).

Podle Kandka (2008) je mozné riziko kontaminace nekvalitnim pylem alespoii
snizit, a to napfiklad vhodnymi péstebnimi zasahy v okolnich, druhové shodnych
porostech. White a kol. (2008) také nabizeji obdobnou alternativu k isola¢nim z6nam,
kdy by se v okoli sadu péstovaly pouze geneticky hodnotnéjsi porosty. Vznikly by tak
z6ny kvalitniho obohacené¢ho pylu. Druhou variantou muize byt zakladani vétSich
semennych sadd, ¢imZ by se zvysila jejich produkce pylu a klesl vyznam kontaminace.
Dalsim inovativnim pfistupem ke sniZzeni pylové kontaminace je zména fenologie
kveteni sadu oproti okolnim porostim. Toho lze docilit naptiklad kropenim v pribéhu
zimy, coz vede k pozd¢jSimu nastupu kveteni. Tento postup byl jiz v praxi GspéSné
aplikovan. Bohuzel je ale velmi nakladny. Paule (1992) zminuje i alternativu, kdy je
ochrany pfed kontaminaci docileno zalozenim sadu pod foliovym krytem.Moznosti je
také situovat sad do porostu jiné dieviny, ktery tak tvoii jakousi bariéru pied migraci
pylu z okolnich porosti (Kanak 2008). Kontaminaci dokaze zcela zabanit pouze
umisténi sadu do skleniku &i stanu. S touto metodou se setkame piedevsim ve Svédsku
(Torimaru a kol. 2013). Vzdalenost, do které se rozsifi 91% pylu, je pro konkrétni

dfeviny uvedena v tabulce €. 1.
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Druh Vzdalenost, ve které se zjistilo 91% pylu (m)
Cedrus atlantica 79
Cedrus libani 48
Fgraxinus pennsylvanica 18
Picea abies 42 (zaroven vice nez 100 m)
pinus edulis 18
Pinus elliottii 75
Pinus sylvestris 67
Psedotsuga menziesii 20 (zéroven vice nez 500 m)
Ulmus americana 730

Tab.¢. 1: Vzdalenosti $ifeni pylu riznych druht dievin z bodového zdroje (Paule 1992).

2.2.Kritéria designu semennych sadi

Hlavnimi aspekty pii zakladani semennych sadi jsou podle Pauleho (1992) i
White a kol. (2007) pocet vybranych klonl a jejich ptipadna vzajemna piibuznost a

nasledné jejich fyzické rozmisténi na plose sadu.
Klony

Kritéria pro vybér rodi¢ovskych stromii’ pro zakladani semenného sadu jsou

riizna a zavisi na ucelu jeho zalozeni (Kanak a kol. 2008).

Pfi zaloZeni semenného sadu 1. generace byva obvykle volen vyssi pocet klont,
protoze rodiCovské stromy jsou V této fazi vybirany na zakladé fenotypového projevu a
pozdé&ji nasleduje probirka, ktera ¢asto dosahuje az 50% intenzity. Jadrové sady jsou
zakladany vétsim pocétem rodi¢ovskych stromi nez sady klonové, u nichz se obvykle
jedna o 30 az 50 jedincd. Tim padem maji jadrové sady Sirsi genetickou zakladnu a jsou
vhodnéj$i pro naslednou selekci, ale zaroven vykazuji niz8i selek¢ni diferencial
z divodu méné intenzivniho vybéru rodiCovskych stromt (Zobel a Talbert (1984).
Podle Kanaka a kol. (2008) je za minimalni pocet klont v sadu 1. generace povazovano
byvaji semenné sady zfizovany obvykle z 20 az 60 klond, pficemz kazdy muze byt
zastoupen az 100 rametami a jak jiZ bylo zminéno, nésleduje casto redukce na 15 az 20
geneticky nejhodnotnéjSich klont, pficemz stfedné kvalitni jedinci jsou ur€eni pouze

pro opylovani (White a kol. 2007). Paule (1992) ovSem uvadi jako vhodny pocet klont

! Termin rodicovské stromy je zde pouzit podle piivodniho zdroje Kaiiak (2008).

21



pro sad prvni generace ¢islo 100, které je podle n¢j minimalni z toho diivodu, ze pouze

pti vyssim poctu klonl je mozny lepsi pfevod na sad vyssi generace.

K poctu klonti efektivné se podilejicim na produkci semen vsak dospé&jeme ve
skute¢nosti az po zhodnoceni fenologie kveteni a jejich plodnosti. Miru synchronizace
fenologie kveteni klonl, jakozto jeden z nejvyznamnéjSich vlivii na vzorec kiizeni
jedinct v semenném sadu, uvadi naptiklad i El-Kassaby a kol. (1988). Ptipadné rozdily
v ni vedou k nevyvazenosti rodicovskych ptispévki, a tedy i ke zminénému snizeni
realné efektivni velikosti populace sadu a také k nemoznosti dosazeni stavu panmixie
(Xie a kol. 1994). Z tohoto pohledu nevhodny vybér klonu jiz neni mozné napravit

prostorovym designem.

Je tfeba zminit, Ze v sadech vysSich generaci se srostouci Cetnosti objevuji
jedinci, ktefi jsou vzajemné ptibuzni. Muzou zde byt zahrnuty rodicovské stromy hned
z n¢kolika generaci sadu ¢i testd potomstev a stupné piibuznosti se tak mohou lisit.
Vyskytuji se tedy nejen genotypové shodni jedinci (ramety), ale také klony sdilejici
spole¢ného piedka nebo klony ve vztahu rodi¢e a potomka.(Lstibirek a El Kassaby
2010).

Prostorovy design

Designli semennych sadll existuje cela fada. Bez ohledu na to, ktery pti zakladani
semenn¢ho zvolime, musi spliilovat podminku minimalizace ktiZeni ptibuznych jedinct.
Zaroven by mél zajistit pfiblizné stejnou pravdépodobnost vzajemného opyleni vSech
jedinct v ramci sadu (Zobel a Talbert 1984). Pfed vybérem optimalniho prostorového
uspofadani nového sadu by tedy mély byt zvazeny vstupni proménné, kterymi jsou
pocet klontd, pocet jejich kopii (ramet) a vzajemné piibuzenské vztahy mezi klony
(Lstibarek a El-Kassaby 2010). Prostorovym designim je Vv této praci vénovana

samostatna kapitola.

2.3.Vyssi generace semennych sadii

Jednim z nastroji Kk dosaZzeni kyZenych Slechtitelskych cilti je selekce. Selekci
nejlepSich jedinci z kandidatské populace se realizuje geneticky zisk, ale zaroven se

snizuje genetickd diverzita. Podle poctu selekénich cykla uskutecnénych v Slechtitelské
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populaci jsou rozliSovany n-té generace semennych sadd. Prostfednictvim
experimentalnich testll potomstev se v sadu ovéfuje geneticka kvalita stromu a selekci
nejvhodnéjsich jedinct je nasledné umoznén prechod na sady vysSich generaci. V praxi

je v soucasnosti mozné se setkat nejvyse se sady 6. generace (Kanak a kol. 2008).

Slechténi lesnich dfevin je ¢asové narocna disciplina. V minulosti se proto
pozornost Slechtiteltl soustiedila spiSe na shromazd’'ovani teoretickych poznatkti, jako
jsou informace o proménlivosti a dédi¢né podminénosti znakii, a mén¢ pak na praktické
Slechténi. Ze stejného divodu také nelze pii Slechténi lesnich dievin aplikovat stejné

principy jako pii Slechténi jednoletych kulturnich rostlin a ovocnych dievin (Paule

1992).

2.3.1. Slechtitelsky cyklus

Pti pfechodu na vyssi generace semennych sadll se v ramci Slechtitelského cyklu
pracuje setfemi druhy populaci. Jedna se o zdrojovou, ¢&i zakladni populaci,
Slechtitelskou a produkéni, z nichz kazdd mé jinou funkci a navazuji na sebe
Vv jednotlivych krocich cyklu (Zobel a Talbert 1984). Je tfeba zminit, Ze pokud se
s materidlem ze semenného sadu pracuje v ramci $lechtitelskych programi, je zadouci
provést ovéteni genetické identity vybraného rostlinného materidlu. To lze ulinit
pouzitim jednoduché terénni metody, morfologickych markeri, nebo metodou
molekularnich markert (Kandk 2011). V nésledujicim textu je uvedena charakteristika

jednotlivych populaci Slechtitelského cyklu:

Zakladni populaci mohou byt pfirodni populace v jejich piirozené genetické
struktufe (Paule 1992). V piipadé pokroCilych generaci Slechtitelskych cykld se ale
jedna casto o plnosesterskd potomstva vybranych rodicovskych stromd, ktera jsou
seskupena do podoby genetickych testovacich vysadeb. Tato populace obsahuje mnoho
stovek, Ci tisicti genotypt (Zobel a Talbert 1984).

Slechtitelska populace, kterou lze oznadit za samotné jadro §lechtitelskych
aktivit (Eriksson a kol. 2007) se sklada z jedinct, ktefi jsou vybrani na zakladé znakd,
které je zadouci predat pristim generacim (Zobel a Talbert 1984). V téchto populacich
probiha samotné $lechténi, testovani potomstev a také hybridizace (Paule 1992). Je zde
nutné ¢init kompromis mezi hodnotou selekcniho diferencidlu, ktery navySuje geneticky
zisk a zachovanim dostatecné variability uvniti populace tak, aby bylo mozné navazat

dalsimi Slechtitelskymi cykly. Obvykla velikost této populace je 200 genotypt (Zobel a
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Talbert 1984). White a kol. (2007) upozoriuji také na nutnost zhodnoceni struktury
Slechtitelské populace, kterda mlze byt riznd a na fakt, Ze samotnd velkost populace

nevypovida o jeji genetické diverzng, ale je nutné kalkulovat s jeji efektivni velikosti.

Posledni typ oznacujeme jako produkcni populace, které jsou zaméfeny na
produkei jiz vyslechténého reprodukéniho materialu. Jedna se tedy o semenné sady ¢i

matecnice. Tyto populace jsou po genetické strance nejméné variabilni (Paule 1992).

Takovyto opakujici se cyklus Slechténi, vybéru a testovani zaméieny na
hromadéni jedincti urCitych znakl, se nazyva rekurentni selekce. Existuji 3 typy

rekurentni selekce:

Jednoducha rekurentni selekce spociva v tom, ze ze zadkladni populace jsou na
zaklad¢ fenotypového projevu vybrani nejvhodnéj$i jedinci, znichz je zalozena
produkéni populace, kde dochazi k volnému spraSeni. Z této populace je zalozena dalsi
produkéni populace a cyklus se opakuje (Eriksson a kol. 2007). Paule (1992) zminuje,
ze v jednoduchych Slechtitelskych programech c¢asto dochédzelo pravé k odvozeni
produkénich populaci pfimo ze zdrojovych, bez piedchoziho testovani, coz samoziejmée

vedlo k nizké efektivité takovychto aktivit.

DalS$im typem je rekurentni selekce zaméfend na obecnou kombina¢ni schopnost.
Na této selekcei jsou v soucasnosti zaloZeny témét vSechny Slechtitelské aktivity, 1 kdyz
existuji i jiné moznosti postupu. Slechtitelské populace jsou kontrolované kiizeny a jsou
zakladany testy potomstev. Téch existuje cela fada a jsou specifikovany v nésledujicim
textu. Nasleduje selekce vramci potomstev, kterd je zaloZena na jejich obecné
kombina¢ni schopnosti pro vybrany znak ¢i jejich skupinu. Tato selekce vyrazné
navysuje geneticky zisk téZ u znakl s nizkou heritabilitou. Jeji vyhodou je i to, Ze
z genetickych testti je mozné ziskat dalsi parametry jako je pravé heritabilita (dédivost),
korelace znaku, ¢i interakce genotypu a prostiedi. Jako zékladni populace pro zalozeni
semenného sadu vyssi generace nemuseji byt pouzity pouze rodicovské klony, ale také
samotné potomstvo z testovaci vysadby (White a kol. 2007). Tim vznikaji i slozité

ptibuzenské vazby v sadech pokrocilych generaci (Lstibirek a El-Kassaby 2010).

Reciprocni rekurentni selekce se pouzivd pro mezidruhovou hybridizaci a
zahrnuje jak mezidruhové, tak vnitrodruhové testy potomstev. Na zaklad¢ testh

potomstev jsou vybrani jedinci kazdého druhu, mezi nimiZ jsou provedeny testy
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mezidruhovych potomstev. Jsou vybrani jedinci, ktefi jsou schopni po spafeni

produkovat kvalitni hybridy a z nich je zaloZzen semenny sad (Eriksson a kol. 2007).

2.3.2. Prechod na vyssi generace sadi
Jak vyplyva z ptedchoziho shrnuti, pfechod na vyssi generaci semenného sadu je
mozny jen prostfednictvim dokonceného Slechtitelského cyklu a jeho cilem je nartst
genetického zisku. Semenny sad vySs$i generace mize byt zalozen jak z testované
populace, tak i ze samotnych testi potomstev, pficemz nejvyhodnéjsi byva kombinace

obou téchto metod (White a kol. 2007).

Sady 1,5 generace jsou specifickym ptipadem. Klony v téchto sadech jsou
vybirany na zaklad¢ testd polostesterskych potomstev, u nichz je znamy pouze jeden
rodi¢. Tento typ semenného sadu je ale mozné ziskat i genetickou probirkou v sadu 1.
generace. V Ceské republice je tento typ sadii pomérné ¢asty, a to z toho diivodu, Ze
testy potomstev jsou Casové i finanéné naro¢né (Kanak a kol. 2008). Zobel a Talbert
(1984) takovyto sad vSak popisuji jako vysadbu nejlepSich klond vybranych z nékolika
sadi shodného geografického plivodu a oznacuji jej za novy a vylepSeny sad 1.
generace, ktery produkuje vyrazné vyssi geneticky zisk, neZ ptivodni sady. White a kol.
(2007) zminuji 1 existenci sadl 2,5 generace. Je tieba také zminit, Ze je v soucasnosti
mozné, diky vyuziti molekularnich markerdi pro rekonstrukci rodokmene
polosesterskych potomstev, nasledny prevod téchto sadli na sady 2. generace. Tato

metoda se nazyva Breeding without Breeding (El-Kassaby a Lstibirek 2009).

2.3.3. Testy potomstev

Testovana potomstva jsou nazyvana plnosesterska nebo polosesterska v zavislosti
na pouzitém systému kiizeni, kdy se mize jednat o kontrolované nebo volné opyleni.
Jednim z hlavnich cilt testli je genetické hodnoty rodi¢ovskych stromil, coZ spociva
pfedevS§im v identifikaci jedinch snejvyssi vSeobecnou kombinacni schopnosti
(Eriksson a kol. 2008). Dle Pauleho (1992) zahrnuji cile genetickych testti také odhad
komponent variance a dédivosti, produkci zdrojovych populaci pro néasledujici generace
a demonstraci a odhad Slechtitelského zisku. V zavislosti na cili Slechtitelského

programu se musi ndsledné¢ definovat navrh kiizeni.
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Navrhy kriZeni

Néavrhy kftizeni 1ze rozdé€lit na nekompletni, pfi kterych je pro kazdé potomstvo
znamy jen jeden z rodicu a vznikaji tedy polosesterska potomstva a kompletni navrhy

kiizeni, kdy jsou znami oba rodice a jedna se o plnosesterska potomstva (Paule 1992).

Mezi nekompletni navrhy kfizeni patfi volné opyleni, coz je nejjednodussi a
nejlacinéj$i metoda testovani potomstev. Jejim jedinym piedpokladem je, Ze jsou
semena z kazdého mateiského stromu sbirana jednotlivé. Témito testy je mozné ziskat
hodnoty aditivni genetické variance a dédivosti pro testovanou populaci. Odhadnout
hodnoty neaditivni genetické variance neni mozné. Tyto testy maji v Slechtitelskych
programech relativné nizky vyznam a dochdzi v nich ke zkresleni vlivem inbridingu
(Paule 1992). ,,Polycross design®, tj. testovani smési pylu znamého puvodu, je dalsi
z moznosti nekompletniho ktizeni, kde jsou matetsti jedinci opylovani smési pylu od
definovaného poctu otcovskych jedincti. Co se ty¢e moznosti odhadii genetickych
parametrl, je tato metoda srovnatelnd s volnym opylenim (Paule 1992). Obé¢ tyto
metody jsou vyhovujici pro odhad $lechtitelskych hodnot, a jelikoz je zde kazdy rodi¢

reprezentovan pouze jednim potomstvem, jedna se o nejméné narocné testy, co do

pozadavkil na rozlohu (Eriksson a kol. 2008).

Mezi tfi hlavni kompletni navrhy kiizeni patii dle Eriksson a kol. (2008) dialelni
metoda, faktoridlni metoda a hierarchickd metoda. Paule (1992) uvadi navic také
metodu jednotlivych kiiZeni, kterd je vSak nevyhovujici v pfipad¢ testl za ucelem

selekce.

v

V ptipadé, ze chceme ziskat co nejkompletngjsi informaci o genetické kvalité
rodi¢ovskych stromt, je idealni pouziti kompletni dialelni metody. Zahrnuje vSechny
mozné kombinace mezi rodi¢i, vyjma samospraseni, a je z n¢j mozné odvodit reciproéni
efekt kiizeni. Déle zjistime vSeobecnou kombina¢ni schopnost vSech rodict,
specifickou kombina¢ni schopnost a vSechny slozky variance a dédivosti. Jeho
nevyhodou je vSak prostorova narocnost a obrovska pracnost. Proto byly vyvinuty rizné
modifikace pro testovani vétSich skupin potomstev. Jednd se o polovicni dialelni
kiizeni, které nezahrnuje reciprocni kiizeni a parcialni dialelni kiizeni (Eriksson a kol.
2008). Parcidlni dialelni kiiZeni lze provést n€kolika zplisoby, napiiklad tak, Ze jsou
ktizici se jedinci umisténi v blocich podél diagonaly, nebo bez reciprokych kombinaci a
selfingu (Paule 1992).
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Faktoridlni metoda spociva v tom, ze se matefsky jedinec kiizi se vSemi jedinci
druhého pohlavi. Nejlepsich vysledkt je dosazeno pii rovném zastoupeni obou pohlavi
rodicovskych jedinci a 1 v tomto piipad¢ existuji alternativni metody, diky nimz Ize
snizit pocet kiizeni (Eriksson a kol. 2008). Napiiklad nespojita faktoridlni metoda
(Paule 1992). Specifickym piipadem, ve kterém je pouzito malé mnozstvi samcich
jedinctd a velké mnozstvi samicich je metoda ,,Common Tester” (Eriksson a kol. 2008).
Vyhoda této metody spociva v tom, Ze lze ziskat specifickou kombinacni schopnost
vSech rodi¢ovskych kombinaci (Paule 1992) a také odhad obecnych kombina¢nich
schopnosti je velmi pfesny. Nevyhodou je ovSem maly pocet neptibuznych skupin

obsazenych v populaci testt potomstev (Eriksson a kol. 2008).

Pti hierarchickém kiizeni se skupina matetskych jedinci opyluje jednim
otcovskym jedincem. Jedinci se mezi skupinami neopakuji. VSeobecnd kombinacni
schopnost je stanovitelnd pouze pro samci jedince a je mozné stanovit aditivni a

neaditivni genetickou varianci (Paule 1992).
Navrhy usporadani

Po ziskani potomstev nasleduje zaloZeni testovacich vysadeb, diky kterym lze
studovat kauzalni slozky rozptylu sledovanych znakt. Tyto testy lze zalozit jako zcela
znahodnéné pokusy ¢i znahodnéné blokové pokusy s opakovanim. Druha varianta je
Vv piipad¢ Slechténi lesnich dievin Castéjsi. Dal§i moznosti je vyuziti latinskych Etverct
¢i nekompletnich blokovych schémat, ktera nejsou oproti klasickym natolik prostoroveé
naro¢na. Zakladnim ptedpokladem pro zalozeni spéSné testovaci vysadby je také vybeér

plochy, ktera by méla byt pfedev§im homogenni (Paule 1992).
Casové hledisko

Vzhledem k dlouhému Zivotnimu cyklu lesnich dfevin neni mozné hodnotit testovaci
vysadby az po dosazeni mytniho véku. Pro vylouceni vyznamnéjSich chyb je dostacujici
zhruba 15 az 20 let véku. Casné testy potomstev umoziuji vyrazné zkratit tuto dobu.
Moznosti jak urcit dobu selekce je odhad vékové korelace znaku. Na zékladé toho miize
byt v ptipadé vysoké korelace délky tracheid u borovice lesni provedena selekce jiz
pied 11 rokem. Hlavni nevyhodou Casnych testh je slozitost identifikace znaku, nebo
jejich skupiny, kterd je v tésné korelaci s hodnotnym sledovanym znakem. Miize

existovat celd fada pficin nizké vékové korelace, kterd byla do konce 20. stoleti
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pozorovana u vétsiny znakt. Jednou z rychlych moznosti jak uskuteCnit Casné testy je
opctovné retrospektivni kiiZeni jedinct, jejichz potomci jsou jiz vzrostli. V tomto
piipadé lze vyuzit pravé reprodukéni material z jiz delsi dobu vyuzivanych semennych
sadi nebo klonovych archivii (Eriksson 2008). Casné testy se také b&zné pouZivaji pro
charakterizovani geografické proménlivosti materidlu a vyzkumu transferu semen

(White a kol. 2007).

Zkratit cely Slechtitelsky cyklus az o 25 let a vyhnout se konvenénimu zpisobu
Slechténi, pti kterém je nutné zakladat plnosesterska potomstva lze s vyuzitim konceptu
,,Breeding without Breeding* (El-Kassaby a Lstiburek 2009). Zahrnuje zpétné urc¢eni
pribuzenskych vztaht, tzv. rekonstrukci rodokmene, v polosesterskych potomstvech ¢i
sadech prvni generace. To je provedeno pomoci molekularné-genetickych analyz
S vyuzitim molekuldrnich markeri, konkrétn€ mikrosatelith DNA. V konecném
dusledku metoda umoziuje zalozit sady druhé generace pievodem polosesterskych
potomstev na plnosesterskd a naslednym vybérem nejlepSich plnosesterskych

potomstev.

2.4.Geneticky zisk a geneticka diverzita

Vyznam rovnovéahy téchto dvou faktorti zminuje celd fada autord, jako naptiklad

Kang (2001), White a kol. (2008) a Hodge a White (1993).

Genetického zisku dosahujeme prostiednictvim riznych selekénich metod. Jeho
podstatou je zména fenotypového projevu potomstev oproti rodiCovské populaci.

Naptiklad Paule (1992) ho definuje nasledovné:
G=S.h 1)

Kde G znaci odezvu na selekei, Cili geneticky zisk, S je selekéni rozdil, neboli
diferencial a h? zna&i d&divost v uzsim slova smyslu. Selekéni diferencial je rozdil mezi
prumérnou hodnotou vybraného znaku v selektované, slechtitelské populaci a
prumérnou hodnotou tohoto znaku v rodicovské, zakladni populaci. Dédivost, neboli
heritabilita, v SirSim slova smyslu je pomérem genetické proménlivosti vlastnosti k

celkove fenotypové. Zde pouzita heritabilita v uz§im slova smyslu je pomérem pouze
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aditivni slozky genetické promeénlivosti sledované vlastnosti a celkové fenotypové

proménlivosti. Pravé ta umoznuje predpovidat efektivitu selekce (Mendelu.cz).

Vyse genetického zisku je zavisla predevsim na poctu realizovanych
Slechtitelskych cyklu. Li a kol. (2000) uvadé;ji pro celou fadu hospodaisky vyznamnych
znaki geneticky zisk na urovni 12% po prvnim $lechtitelském cyklu a po druhém
dokonce 25%. Nasledujici schéma €. 1 znazoriiuje potencialni nartst zisku s kazdou
dalsi generaci, v produk¢ni populaci, pfi uplatnéni rekurentni selekce zamétené na
obecnou kombinacni schopnost (Zobel a Talbert 1984). Zisk docileny selekci pfi tvorbé

produk¢ni populace se vSak jiz do dalsi generace nepienasi.

Slechtitelska populace Produkéni populace
Slechténia selekce
o o
G ) }I()A)hZIfk,Zh selekce - Zisk +15%
enerace neslec t.e,ne o Celkovy zisk 25%
materialu
Slechténia selekce
Generace 3 Zisk +10% Zisk +15%
Celkovy zisk 20% _ selekce Celkovy zisk 35%
Slechténiaselekce
i selekce
Generace 4 Z'Sk,+_10% . > Zisk+15%
Celkovy zisk 30% Celkovy zisk 45%

' l

Generace N

Schéma €. 1: Narast genetického zisku s kazdou nésledujici generaci (Zobel a Talbert

1984).

White a kol. (2007) uvadeji, co se tyce realizovatelného zisku v %, v jednotlivych
populacich a generacich Slechtitelského cyklu nasledujici schéma ¢. 2, kde vodorovna
osa udava, ze které generace zakladni populace vychazi dany Slechtitelsky cyklus, ¢ili
jeden trojuhelnik. Svisla osa procentudlné znazornuje rozmezi potencionalné

dosazitelného genetického zisku ve znazornénych populacich. Zéaklad trojiihelnika
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reprezentuje zakladni populaci (ZP), stfed trojuhelnika $lechtitelskou populaci (SP)
vybranou ze zakladni a vrchol populaci produkéni (PP). Velikost kazdé populace
vyjadiuje jeji diverzitu, a zaroven skute¢ny pocet jedinct a je vyjadiena velikosti ji
piifazené vysece trojuhelnika. Je patrné, Ze hodnoty jsou piiblizn¢ stejné, jako

Vv ptfedchozim schématu €. 1.
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Schéma ¢. 2: Geneticky zisk pro tii typy populaci v kazdém ze tfech rozdilnych
Slechtitelskych cykla (White a kol. 2007).

Velikost genetického zisku zavisi v prvé fadé na intenzité selekce. Jeho nartst je
vzdy doprovazen ztratou genetické diverzity. V soucasnosti jsou kladeny vysoké naroky
na jeji zachovani, a ustupuje se od maximalizace selekéni intenzity (Volf 2011). Kang
(2001) tento vyvoj zdtvodnuje tim, Ze v prvni fazi domestikace lesnich drevin byly
zakladany predevsim semenné sady prvni generace, jejichZ typickym znakem je vysoky
pocet rodiCovskych stromill. Zaroven dodéavda, Ze pochopeni reprodukéniho procesu a
zkoumani vliva Slechtitelskych a manazerskych praktik je zakladem pro maximalizaci
genetického zisku a zachovani udrzitelné genetické diverzity. Ta je ovlivilovdna mirou
pfibuznosti jedincli, plodnosti a zastoupenim jednotlivych genotypi, rozdilnym
zastoupenim pohlavi a v pfipadé pokrocilych Slechtitelskych cyklid i malou velikosti

zakladni populace. V praxi méa nejvyS$i vliv na snizovani diverzity semenného
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materialu pravé promeénlivost v produkci jednotlivych klonti v sadu. Tento bézny jev
vede ke zvySovani genetické piibuznosti v semenném materidlu. Jedinym faktorem,

ktery genetickou diverzitu zvysSuje, je paradoxné pylova kontaminace.

Existuje i vztah mezi genetickou diverzitou a typem semenného sadu. Ta je
Vv ptipad¢ jadrového sadu vysokd, coz je zplisobeno nizkym selek¢nim diferencidlem.
V piipad¢ klonového sadu je oproti tomu nizsi, protoze selekéni diferencial je zde
vysoky (Kang 2001). Je zndm také inverzni vztah efektivni velikosti populace
(efektivniho poctu klonl), coz je vyjadfeni genetické diverzity populace
prostiednictvim poctu jedinct idealni populace (rovnovaha dle Hardy-Weinberga), a
ztraty genetické diverzity (Kang and Lindgren 1998). Ten znazoriiuje nasledujici graf
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Graf ¢. 1: Vztah mezi relativni genetickou diverzitou a efektivnim poétem klona (Kang a
Lindgren 1998).

Lze se setkat i s charakteristikou genetické diverzity vyjadiené relativnim
efektivnim poc¢tem klond, coz je podil efektivniho poctu klonli a celkového poctu klonti

(Bilgen a kol. 2013).

3. Prostorové designy semennych sadi

Prostorovych designli semennych sadl existuje celd fada. Rozmisténi klon na

budouciho semenného materialu. Navic je tento faktor relativné snadno ovlivnitelny a
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zcela zavisly na volbé Slechtitele. V praxi dochazi k vysokym ztratam potencialniho
genetického zisku z divodu pouziti nevhodného designu sadi (Zobel a Talbert 1984).
Vyznam spravného vybéru designu roste jesté vice v piipadech, kdy se fesi zakladani
semennych sadii vyssich generaci, kde Casto nekteré klony sdili spolecné predky, ¢imz
se celé schéma zna¢né komplikuje, protoze tak musime brat v tivahu rtizné stupné

ptibuznosti (Zobel a Talbert 1984; El-Kassaby a kol. 2014).

Pro vétsinu designd jsou charakteristické spoleéné prvky tykajici se sponu a
rozmisténi klonii na plose sadu. Ten byva volen s ohledem na pouzivané technologie,
dobu kveteni a ocekavanou miru genetické probirky od 3 x 3 m az do 10 x 10 m (White

a kol. 2008).

3.1.Inbriding a panmixie

Jako panmikticky oznacujeme stav, kdy ma kazdy jedinec stejnou
pravdépodobnost, zZe zplodi potomka s jakymkoli jinym jedincem opac¢ného pohlavi. Jde
tedy o splnéni podminky volné kombinovatelnosti genti. Tento stav je nutny pro
dodrzeni popula¢niho modelu Hardy-Weinbergovy rovnovahy a v koneéném dusledku
vede ke zvySovani heterozygotnosti populace (Mendelu.cz). Pro jeho dosazeni je nutné
zvazit faktory, jakymi jsou produkce pylu, plodnost, vzdalenost klont a synchronizace
fenologie jejich kveteni (Xie a kol. 1994). Prostorovy design ovliviiuje pouze

vzdalenosti mezi klony.

Inbriding vznikd kfizenim piibuznych jedincti a nejcastéji k nému dochazi
v malych a izolovanych populacich, kterymi semenné sady bezpochyby jsou (Frankham
a kol. 2002). Existuji rizné urovné inbridingu, podle stupné piibuznosti kiizicich se
jedinct. Jeho nejvy$sim stupném je kiizeni ramet stejného klonu, tedy samospraseni.
Dale mtize dochazet ke ktizeni sourozenct, tedy jedincu, ktefi sdili spole¢ného piedka a
ke kiiZzeni mezi potomky a rodi¢i v ptipadé pouziti metody zpétné selekce. K vyjadieni
miry inbridnigu se pouzivd inbredni koeficient znafeny F, coz je pomér sniZeni
heterozygotnosti ve sledované inbredni subpopulaci a heterozygotnosti v nahodné se

patici populaci o stejnych alelickych frekvencich (White a kol. 2008).

Podle tady autori by mélo rozmisténi klonti na plose semenného sadu spliovat

predev$im dvé zakladni podminky, a to minimalizaci inbridingu a maximalizaci

32



panmixie (Paule 1992; Zobel a Talbert 1984; White a kol. 2008). Stejné tak Kang
(2001) vyzdvihuje nutnost splnéni téchto dvou podminek jako piedpokladu pro
existenci idealniho stavu, kdy je dosazeno ocekavaného genetického zisku a zaroven je
zachovana predpokladand genetickd diverzita. Jako dal$i podminky uvadi nutnost
vyrovnanych gametickych pfispévkd vSech jedincli a omezeni kontaminace pylem
zokoli. Hodge a kol. (1993) zminuji, pfedevSsim u pokrocilych generaci sadu
opylovanych vétrem, nejen nutnost minimalizace inbridingu a dosaZeni panmixie, ale

také zachovani genetické diverzity pfi maximalizaci genetického zisku.

Podle Zobela a Talberta (1984)musi byt kvalitni design také flexibilni a mél by
umoznovat zvySovani genetické kvality probirkou, stejné jako minimalizovat
potencionalni inbriding. Zaroven je dulezité vyhnout se né€kolikanasobnému opakovani
stejného vzorce sousedskych vztahl. Miize tak totiz dojit k tomu, Zze kvalitni a méné
kvalitni klony budou umistény Vv opakujicich se shlucich, coz znesnadnuje provedeni
spravné genetické probirky. Pfi castéjSim opakovani vzorce sousedskych vztaht
samoziejme nastava také situace, kdy se n¢které dvojice klont kiizi s vyssi Cetnosti, nez

jiné dvojice a neni tak mozné dosdhnout panmiktického stavu.

Negativni dopady inbridingu jsou obecné znamé. White a kol. (2008) uvadéji jako
jeho dva hlavni disledky sniZovéani frekvence homozygotii v potomstvu, ve srovnani
s ndhodnym kiiZenim, a pokles Zivotaschopnosti a sniZeni rychlosti ristu takto

vzniklych potomstev, ¢ili inbredni depresi. Zobel a Talbert (1984) definuji casté

A4

zpiisoby projevu inbredni deprese:

e Nedochazi k produkci semene.

e Semena nejsou schopna klicit.

e Semena klici, ale semenacky vykazuji ur¢ité abnormality a pieZivaji pouze
po kratkou dobu.

e Semenacky prezivaji, ale jsou malé, slabé a Casto Zluté zbarvené.

e Semenacky rostou pomaleji, nez je obvyklé, ale nejsou snadno
rozpoznatelné. Tento vysledek neni pfili§ bézny, ale v konecném disledku
muZe mit fatalni nasledky pfti pouZiti v lesnickém provozu.

e Pouze vyjimecné vykazuji tito jedinci po celou dobu Zzivota stejné

vlastnosti jako ostatni vznikli v disledku cizospraSeni.
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Inbriding, jako opak cizospraseni, vede i ke sniZeni intenzity kveteni v takto
vzniklych potomstvech, coz je zndzornéno na nasledujicim grafu €. 2, ktery zobrazuje

vztah intenzity kveteni a odhadnuté miry cizospraseni (White a kol. 2008):
0.7
0.6
0.5
0.4
0.3

0.2

Odhadnuty stupen outcrossingu

0.50 0.23 0.15 0.10
Vysoka Nizka
Pozorovana hustota kveteni stromu

Graf ¢. 2: Vztah mezi pozorovanou intenzitou kveteni a odhadnutym stupném

cizospraseni (White a kol. 2007).

3.2  Systémy rozmnoZovani dievin

Nejvyznamnéjsi hospodaiské dieviny mirného pasma, rody Abies, Pseudotsuga a
Pinus, jsou jednodomé, ¢ili maji pohlavné rozliSené kvéty, které se vyskytuji spolec¢né
na jedné rostling. Sifeni pylu téchto rodd, na rozdil od rostlin z tropickych pasem, je
zprostitedkovano predev§im vétrem. U zminénych rodd je pfitomna také fyzicka
separace SiStic v ramci jednoho stromu, pficemz samici SiStice se vyskytuji na koncich
vétvi v horni ¢asti koruny a sam¢i v oblasti vnitinich vétvi ve stiedni ¢asti koruny. To je
jeden z mechanizmi vedouci k vysokému stupni cizospraSeni. Déle se mizeme setkat i
s nizkou mirou samospraseni, ktera se pohybuje mezi 10 az 20 procenty, ta ale mize byt

zvysena neptitomnosti zdroji pylu az na 50% (White a kol. 2008).

Existuji specifické vzorce ktizeni a faktory, které je ovliviiuji. Jednim z nich je
vzdalenost jedincu. Lze tvrdit, ze efektivni disperze pylu rapidn€ klesa s narGstajici
vzdalenosti, coZ poukazuje na fakt, ze fyzicky bliz§i sam¢i jedinci maji vyssi Sance na

S 24

opyleni konkrétnich samicich SiStic, neZ tomu je v ptipadé vzdalenéjSich individui
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(White a kol. 2008). Sledovani vlivu vzdalenosti na disperzi pylu je mimo jiné dilezité i
pti regulaci migrace pylu z okolnich porosti do semenného sadu, ale také pii
optimalizaci designu sadu. Predpoklada se, Ze 90% pylu jehli¢natych porostii se pfi
bezvétii rozprasi pouze do vzdalenosti 30 az 100 m, pficemz rozdilna morfologie klona
v semenném sadu, oproti béznym porostim, tuto vzdalenost jesté znac¢né snizuje (Paule

1992).

Faktor vzdalenosti mezi jedinci je spoleéné¢ s mnozstvim produkovaného pylu
jednim z nejvyznamnéjSich pro uspésnost opyleni. K ovéfeni téchto teorii se pouziva
predev§im metod genetickych markera (Burczyk a kol. 1996). Dal§im vyznamnym
faktorem je i synchronizace ve fenologii kveteni. V piipadé€, ze je zajisténa jak vysoka
produkce pylu, tak i synchronizace nastupu kveteni vSech jedinc v populaci, ma pro
uspésné spraseni rozhodujici vliv pravé jejich vzdalenost. To je znazornéno
Vv nasledujicim grafu ¢. 3, ktery znazorfiuje rozsifeni pylu prostiednictvim zastoupenim

potomstev, ve vztahu k vzdalenosti (White a kol. 2008).
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Graf ¢. 3:Vzdalenost matefskych stromill od kontrolniho saméiho jedince a podil potomki
vzniklych spraSenim téchto dvou stromt, pfic¢emz pienos pylu byl zprostfedkovan: a) vétrem ve
120 let starém porostu borovice lesni a b) hmyzem v porostu Cordia alliodora (White a kol.

2008).
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Rada studii se zabyvala i sledovanim toho, kolik samé&ich jedincii se podili na
opyleni jednoho sami¢iho. Naptiklad Burczyk a kol. (1996) studovali systém pafeni ve
vzrostlém porostu druhu Pinus attenuata, ktery je opylovan vétrem. V tomto piipadé
byly samici Sistice jednoho jedince v priméru opylovany 59 dal§imi jedinci. Nason a
kol. (1996) studovali tuto problematiku u sedmi druhd rodu Ficus a dosli k rozmezi 11
az 54 samcich pfispévkil podilejicich se na opyleni jednoho jedince. V piipade
tropickych druht, jejichz denzita na stanovisti je v pfirodnich podminkéch casto velice
Na druhou stranu je v nékterych ojedinélych piipadech pyl roznesen az do vzdalenosti
300 metra (Stacy a kol. 1996).

Pro hodnoceni systému rozmnozovani jsou samoziejmé¢ podstatné i reprodukéni
charakteristiky jako naptiklad to, zda se jedna o druh plodici kazdoro¢né. Pokud tomu
tak neni, mohou se vysledky v jednotlivych letech znaéné liSit. Nejvyznamnégjsi
hospodatskou dfevinou je v Ceské republice a celé stfedni Evropé smrk ztepily. Tento
druh kvete obvykle od dubna do ¢ervna. Plodit v zapoji za¢ina po dosazeni 70. roku, na
volném prostranstvi jiz ve 30 letech. Plodné roky se u né&j opakuji po 4 az 5 letech, ale
1181 se v zavislosti na poloze. Oproti tomu borovice lesni mtize dospét jiz ve 30 letech a
na volném prostranstvi i o 10 let diive. Semenné roky se u ni opakuji po 3 az 4 letech,
kvete v dubnu az ¢ervnu a obdobi opyleni trva pouze 2 az 3 dny. Podobny, nékolikalety
reprodukéni cyklus je typicky pro vétsinu hospodaiskych dievin mirného pasma. (Musil
2003).

3.3.Existujici designy

.....

stoleti byla pouZivana pfedevsim prostorova rozvrzZeni, jakymi jsou napfiklad cisté fady,
Sachovnice, zcela ndhodnd schémata, ndhodné kompletni bloky, fixované bloky,
rotované bloky, obracené bloky, nevyrovnané nekompletni bloky, balancovand miiz,

permutované sousedstvi a dalsi systematické designy (Giertych 1975).

White a kol. (2008) definuji tii skupiny designui ¢asto vyuzivanych specialné pro
klonové sady jednodomych dievin, a to: modifikované a zndhodnéné kompletni bloky

(RCB), permutacni sousedské designy a systematické designy (SD). V prvnim piipadé

36



je jedna rameta kazdého klonu umisténa vzdy jednou v kazdém z blokd, na které je
plocha sadu rozdélena. V ramci kazdého bloku jsou klony ndhodné€ rozmistény, pfi¢emz
je dodrzovana podminka minimalni vzdalenosti mezi rametami jednotlivych kloni.
V druhém piipadé se jednd o algoritmus vyvinuty autorem La Bastide (1967). Tento se
fadi, spolu s jeho modifikaci nazyvanou Computer Organized Orchard Layout (COOL),
od autorti Bell a Fletcher (1978), k v soucasnosti nejvice V praxi vyuzivanym designim
semennych sadi (El-Kassaby a kol. 2014). Ten upravuje puavodni design
permutovanych sousedstvi a je vyuzitelny pro nepravidelné tvary sadi a razné velikosti
klonl. Vylu¢né okruhy zde znemoznuji vyskyt blizkych sousedstvi ramet jednoho klonu
a zaroven je jim kontrolovan pocet opakovani se blizkych sousedstvi mezi v§emi klony.
Za systematické designy jsou povazovany naptiklad opakujici se bloky, fady, nebo
ostatni vzorce, ve kterych se v jednotlivych blocich sadu neméni poradi klond. Jejich
vyhodou je jednoducha instalace a nasledné obhospodafovani, ale jsou kritizovany pro
opakujici se sousedstvi (White a kol. 2008). Tento typ designt je nicméné relativné
vhodny pro pokroc€ilé generace, a to zejména v piipadech, kdy klony vykazuji stejnou
fenologii kveteni, mezi klony se vyskytuji pfibuzenské vztahy a nékteré klony jsou
zastoupeny s dvakrat vyssi Cetnosti nez ostatni. Zajist'uji maximalni vzdalenost mezi

ptibuznymi klony, stejné jako mezi jejich rametami (Hodge a kol. 1993).

Dalsim, nov¢js$im algoritmem, je naptiklad program autortt Chakravarty a Bagchi
(1993), ktery generuje schémata se systematickym rozmisténim ramet jednotlivych
klont v podobé trojiihelnikovych pravothlych a hexagonalnich parcel pfi¢emz spliuje
pfedem stanovené pozadavky. Rozmisténi SOD (Seed orchard design by computer) od
autora Vanclay (1991) zajistuje, stejné jako je tomu napiiklad u COOL designu,
separaci ramet jednoho klonu pomoci vylu¢nych zén. Na rozdil od n¢j je vSak schopno
zahrnout i1 negativni ¢i pozitivni asortativni kiizeni, nebo dal§i aspekty jakymi jsou
napiiklad fenologie kveteni. Pro generovani vétSiny vySe zminénych algoritml jsou

pouzivany pocitacové aplikace a tento trend v soucasnosti pokracuje.

Spolu s pfechodem na semenné sady vySSich generaci postupné vyvstaval
problém vzniku riznych druhti ptibuzenskych vztah mezi jednotlivymi klony. Zde je
mozné vyuzit naptiklad jiz zminény SOD design (Vanclay 1991). Tento problém vsak
fesi ziejmé nejefektivngji Minimum-Inbreeding (MI) algoritmus, ktery minimalizuje
pravdépodobnost piibuzenského kiizeni prostiednictvim optimalizace vzdalenosti

jednotlivych ramet a je charakteristicky moznosti nastaveni specifickych vstupnich
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parametrt, jakymi mize byt také mira ptibuznosti mezi jednotlivymi klony, ¢i jejich
nerovnomérné zastoupeni. MI design Vv nékterych piipadech dosahuje, co se tyce
minimalizace inbridingu, az t¥ikrat lepSich vysledku oproti nahodnému rozmisténi a je
také efektivnéjsi nez COOL design (Lstiburek a El-Kassaby 2010).

Dal$im moZznym uspotfadanim jsou napiiklad znahodnéné, replikované, rozlozené
klonové tady (R2SCR). Vyuziti klonovych ftad lze obecné pokladat za fteSeni
zjednodusujici cely management zakladani i obhospodafovani sadu. Dikazy o nizké
mife samospraSeni jsou vesmés znamy a napiiklad White a kol. (2008) uvadéji jako
hlavni pfi¢iny vysokou genetickou zatéz a inbredni depresi. Paule (1992) zminuje i fakt,
ze sami¢i a samci Sistice dozravaji s ¢asovym odstupem a vyskyt autosterility. Obecné
je vsak vyuziti klonovych fad Casto spojovano s navySenim ¢etnosti kiizeni sousednich
kloni. R®SCR vsak pii kazdé replikaci klonové fady umistuje do jejiho sousedstvi
rozdilné klony. Vyuziva i vyluéné zony pro rozmisténi ramet jednoho klonu a je
vyuZitelny i pro prostorové slozitd schémata riznych velikosti s vyskytem volnych

pozic (El-Kassaby a kol. 2014).

Schémata lze obecné hodnotit pomoci hned nékolika parametrti, coz je uvedeno

Vv nasledujici tabulce €. 2.

Nahodné designy Nekompletni blokové designy Permutovana sousedstvi
Aspekt Jednoduché Kompletni Nevyrovnané [ Balancované | Cyklické Balancs\vlanla cooL SOoD
bloky mfiz
Zamezuje inbreedingu mezi . ) ) i ) i ) -
pribuznymi klony

Zamezuje selfingu + + + + + + ++ 4

Podporuje outcrossing + + + + ++ + ++ ++

Nizké naklady designu + + + + + + ++ ++

Jednoduchost pouZiti + + - - - ++ ++

Jakykoli tvar a velikost sadu + - ++ ++

Jakdkoli velikost klonG + + + ++ 4

UmoZriuje rozsiteni sadu + + - - + + ++

Znovurozmisténi klon - - - - - +

UmozZiuje systematickou probirku - - - - - - ++ +

Porovnava riiznd provedeni - + - + + + + +

Nékolik dil¢ich opakovani schématu - + - - - + - B
Pouziva informace o kompatibilite,

fenologii kveteni a kombina¢ni - - - - - - - +

schopnosti
Ostatni faktory (napf. dvoudomost) - - - - - - - +

Tab. ¢. 2: Hodnoceni existujicich, starSich designti podle rtiznych aspektt (Giertych 1975
a Vanclay 1991).
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4. Metodika

4.1. Panmikticky algoritmus

Jako maximaln¢ panmikticky stav byla definovéna situace, kdy spolu vSechny
typy klond piimo sousedi se stejnou Cetnosti. Za piima sousedstvi kazdé pozice v poli
semenného sadu jsou povazovany Ctyii nejbliz§i sousedni pozice, tedy pozice
horizontélni a vertikalni (obr. ¢. 2). Diagonalni sousedstvi v této fazi vyvoje algoritmu
nebyla pro zjednoduseni a ndzornost zahrnuta, ale struktura algoritmu ve své podstaté
umoziuje optimalizovat rizné velké okoli kazdé pozice. Matematicky je mozné tuto
situaci definovat jako stav, kdy se snazime minimalizovat rozptyl pocti piimych

sousedstvi, coz lze vyjadtit jako

2
1 N
min =7 (Nij - (T§> + %Ny *p )
2 vijec g

, kde t zna¢i pocet klond, ij je oznaéeni dvojice klont, C je mnozina vSech
neusporadanych dvojic ij 0 (;) prvcich pro kterou tedy plati, ze

i3=01i#]j @)

Nj; je pocet ptimych sousedstvi na miiZi paru kloni ij, p je hodnota penalizace
vyskytu pfimého sousedstvi ramet jednoho klonu, Nj;i je pocet pfimych sousedstvi ramet

jednoho klonu, Ng je pocet pfimych sousedstvi dané miize. Ten lze vypocitat pro

¢tvercové a obdélnikové miiZe jako
Ng=kx({(—-1) +1x(k—-1) (4)

kde | je pocet pozic v horizontadlnim sméru a kje pocet pozic ve vertikdlnim

sméru. Njije pocet pfimych sousedstvi na mfizi ramet klonu i.
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pfimé pfimé zvaZovana

sousedstvi sousedstvi | pozice
pfimé zvaZovana pfimé pfimé
sousedstvi | pozice |sousedstvi sousedstvi
pfimé
sousedstvi
pfimé

sousedstvi

pfimé zvaiovana pfimé
sousedstvi pozice |sousedstvi
pfimé

sousedstvi

Obr. €. 2: Definice pfimého sousedstvi pro zvazovanou pozici.

Kriteridlni funkce je tedy definovana jako soucet. Prvni scitanec je klasickym
vypoftem prostého rozptylu hodnot poctu piimych sousedstvi na miizi vSech
neuspotadanych dvojic (;) Druhy scitanec slouzi k tomu, aby nebylo jako nejlepsi
vybrano feSeni zahrnujici sousedstvi ramet jednoho klonu. To je zaji§téno pomoci
pouziti penalizace p nasledujicim zpusobem. Pfi generovani optimalniho designu je
sestavena matice ,,bestpairs “t fadu vyjadiujici pocty pfimych sousedstvi mezi klony.
Nésledné je vypoctena suma vSech hodnot na diagondle, tedy cetnosti piimych
sousedstvi v ramci jednoho klonu, a ta je vyndsobena penaliza¢ni hodnotou p. Tato
penalizace zajist'uje, Ze je vybrano to feSeni, které kombinuje nejnizsi mozny rozptyl,
pfi maximalnim omezeni vyskytu sousedstvi v rdmci kloni a zaroven je umoznéno fesit
extrémni ulohy, kde toto sousedstvi neni mozné zcela vyloucit. Pfi testovani algoritmu
byla jako optimalni pro vétSinu zadani shleddana hodnota p=100. Cely algoritmus byl

naprogramovan v jazyku R (pfilohy €. 1 az 6) a jeho vstupnimi daty jsou:

1. Vektor ,trees”, v némz jsou zadany ramety vSech klont uréenych k rozmisténi
do semenného sadu, pfiCemz ramety jednoho klonu jsou oznaceny ¢islici a pocet
opakovani této Cislice vyjadiuje Cetnost zastoupeni daného klonu.

2. Tvar miize je zadavany pomoci Soufadnic X ay. Jedna se o plochu semenného
sadu vyjadiujici pocet vSech pozic a ptimych sousedstvi. Tato hodnota slouzi

pro vypocet referencni hladiny daného feSeni, kterou je hodnota teoretického

2
teor.min.

minimalniho rozptylu &
3. Vektor ,clonalsize”, do né&jz jsou zapsany pocty ramet jednotlivych klond
uréenych k rozmisténi, tedy klonl obsazenych jiz ve vektoru ,trees*.
,, Clonalsize “slouzi pro vypocet hodnoty teoretického minimalniho rozptylu

52

teor.min. *
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4. Matice, orchard“ o x x y prvcich presné definujici vS§echny pozice v poli, ve
které jsou prazdné pozice, urené pro doplnéni slozkami z vektoru ,trees®,
oznaceny 0 a pozice neurc¢ené k obsazeni pomoci panmiktického algoritmu ¢isly.

5. Hodnota Nt, ktera je pii pouziti samostatného panmiktického algoritmu pro
symetricky tvar sadu bez volnych pozic rovna nejvyssi hodnoté v ,,trees , tedy t.
V piipadé vyskytu volnych pozic uvniti sadu, nebo neobdélnikového tvaru se
jeji hodnota adekvatné navysuje, podle zptisobu definovani téchto pozic v matici
,,orchard“, coz je popsano v podkapitole ,,Volné pozice a asymetricky tvar.

6. Hodnota penalizace vyskytu piimého sousedstvi stejného klonu p, ¢ili vaha
separace ramet jednoho klonu. Obvykle p=100.

7. Volba mezi systematickym vypliiovanim pozic a nahodnym vypliiovanim.

8. Pocet nezéavislych iteraci celého algoritmu, tedy pocet vygenerovanych feSeni.

9. Ciselna fada pro generovani ndhodnych &isel.

10. Volba mezi ukladanim pouze nejlepSich feseni a vSech vygenerovanych feseni

do textovych soubort ,, bestorchard ““ a ,, bestpairs “.

Spon v semenném sadu

v

Obecné je pocitano se stavem, kdy ma mfiz n pozic a spon mezi pozicemi je
¢tvercovy. Pro obdélnikovy spon V semenném sadu je mozné algoritmus adekvatné
upravit, a to tak, ze sousedstvim v horizontalnim ¢i vertikalnim sméru bude ptikladana
mensi, nebo vEétsi vadha. Naptiklad poloviéni véha pfifazena horizontdlnimu sousedstvi,
bude v kone¢ném duisledku znamenat to, ze vyskyt dvou téchto pifimych sousedstvi
napiiklad dvojice klonii 1 a 2 bude roven vyskytu jednoho vertikdlniho sousedstvi
dvojice klonit 3 a 4. Véaha piimych sousedstvi je tedy v podstaté¢ také jednim z

definovatelnych vstupnich parametrti.
Zpisob dopliiovani do matice,,orchard* z vektoru trees

Vybér zplsobu dosazovani, prvni a dalSich slozek z vektoru ,,trees*, do matice
,orchard”, je volen v zavislosti na typu zadani. Bud’ se jedna, v piipadé relativné
vyrovnanych poctl ramet, o postupné dosazovani fadek po fadku, nebo o nahodny
vybér pozice, ktery je vhodny v ptipadé nevyrovnanych pocti ramet na klon. Ndhodné
dosazovani, v ptfipad¢ extrémniho zastoupeni nékterého z klont, je efektivni z toho
divodu, ze nedochazi k hromadéni Castéji zastoupeného klonu na konci pole, jak je

tomu v ptipadé postupného dopliiovani. Analogicky k tomu zaujimaji pfi ndhodném
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vyplnovani nejméné zastoupené klony pozice ve stfedni ¢asti matice,, orchard “, které
maji v§echny maximalni mozny pocet ptimych sousedstvi, tedy 4, coz vede k nejvyssi
mozné minimalizaci kriteridlni funkce, tedy rozptylu poétu pfimych sousedstvi v matici

., bestpairs “.
Volné pozice a neobdélnikovy tvar semenného sadu

Pii pozadavku na ponechani nékterych prazdnych pozic uvniti semenného sadu, je
na tuto pozici, v matici ,,orchard “ doplnéna hodnota t+1. To zajisti, Ze bude tato pozice
rovnomérné obte¢ena vSemi klony, protoze algoritmus s ni bude pracovat, jako kdyby
Slo o dalsi z klont. Vzniknou tak v podstaté vzdalenéjSi piima sousedstvi mezi

nekterymi klony, kterd v§ak nebudou zahrnuta do vypoctu rozptylu.

Pro neobdélnikovy tvar semenného sadu jsou tedy do matice ,, bestpairs “zahrnuta
i sousedstvi mezi prvky z vektoru , trees“ a pozicemi neur¢enymi pro obsazeni klony,
které pouze definuji okraje sadu (na obr. ¢. 3 hodnoty 5 az 11). Hodnota vysledné
kriteridlni funkce tedy neni redlnym rozptylem poctd pifimych sousedstvi mezi
rozmistovanymi klony. To ale neovliviiuje efektivitu celkové optimalizace, coz je
zajisténo tak, ze pozice definujici vn&jsi okraje sadu, jsou do matice ,, orchard“ zadany
ve formé neopakujicich se hodnot t+1, t+2, t+3...Nt. To spolu s vlastnostmi kriterialni
funkce zabezpeCi, Ze se na okrajovych pozicich budou soustfedit nejpocetnéji
zastoupené klony a algoritmus tedy bude fungovat stejné, jako v ptipadé obdélnikové
plochy semenného sadu. Zplsob definovani okraji neobdélnikového pole pro

rozmisténi 4 klond, s vyuzitim této metody, je zobrazen na obrazku €. 3.

Tento pfistup k definovani okraji neobdélnikového sadu byl konfrontovan s
druhou variantou, ve které byla na vSechny volné pozice ohranicujici asymetricka pole

dopliiovéana vzdy pouze jedna hodnota t+1=Nr a byl shledan jako efektivné;si.

orchard =- matrix(c(0,5,6,7,8,
0,0,0,0,9,
0,0,0,0,10
0,0,0,0,11
0,0,0,0,0), nrow=5, ncol=5, byrow = TRUE)

Obr. ¢.3: Zpisob definovani okraji neobdélnikového pole do matice ,, orchard “ .
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Cely algoritmus Ize popsat v nasledujicich krocich:

0. Vypocet teoretického minimélniho rozptylu 62,, i POdle slozek
vektoru ,, clonalsize “ a soufadnic X X .

1. Na zaklad¢ maximalni hodnoty Nt je vygenerovana nulova matice part
piimych sousedstvi,, bestpairs “, vS§ech moznych neuspotadanych dvojic
klonii (a pfipadné volnych pozic) ij.

2. Nasleduje vybér pozice, z matice ,, orchard “, pro zahajeni vypliiovani. To
muze probihat dvéma zptsoby, ndhodné nebo systematicky.

3. Pokud je na této pozici nenulova hodnota, jsou vyhodnocena jeji pfima
sousedstvi, a ta jsou zaznamenana do ,, bestpairs “‘a algoritmus pokracuje
krokem 2. Pokud je tato pozice nulova, pokracuje bodem 4.

4. Vybér jednoho nenulového prvku z vektoru ,trees”. Tento prvek je
dosazen na pozici vybranou v kroku 2.

5. Pifima sousedstvi s dalSimi klony, vznikla dosazenim vybraného prvku na
danou pozici, jsou zaznamenana do matice ,,bestpairs, ktera byla
vygenerovana v kroku 1.

6. V matici ,, bestpairs “je vypocten rozptyl vSech hodnot nad diagonalou.
Suma hodnot na diagonale je vynasobena p a ptictena k tomuto rozptylu.

7. V pfipadé, Ze uz byly pro tuto pozici vypocitany hodnoty rozptylu pro
vSechny prvky z,,trees “prejdeme k bodu 7. V opa¢ném piipadé piejdeme
zpét k bodu 4.

8. Prvek z vektoru ,,trees “ dosahujici nejnizsi hodnoty kriterialni funkce, je
na pozici vybranou v kroku 2 umistén trvale a na jeho misto je do vektoru
,trees” dosazena nulova hodnota. Pokud existuje vice prvka z
vektoru,, trees “, zajistujici za danych podminek stejnou a zaroven nejnizsi
moznou hodnotu kriterialni funkce, probéhne mezi nimi ndhodny vybér.
Tak je tomu naptiklad vzdy v piipad€é obsazovani prvni pozice. Tento
krok zajist'uje, ze jsou v pocateCni fazi vyplhovani schématu Ccastéji
vybirany klony s vy$$im zastoupenim.

9. V pfipade, ze se v matici ,,orchard “ vyskytuje jesté alespon jedna pozice
s nulovou hodnotou, piejdeme zpét k bodu 2. V piipadg, Ze jsou vSechny
pozice jiz obsazeny, a tudiz je prazdny i1 vektor ,,trees”, pokracujeme

k dalsimu bodu.
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11.

. Nasleduje zhodnoceni, zda je hodnota kriterialni funkce, tedy hodnota

souctu rozptylu matice ,, bestpairs “a prvkil na diagonale vynasobenych
hodnotou penalizace celého tohoto feSeni niz$i, nez kriteridlni funkce
nejlepSiho z piedchozich feseni. Pokud tomu tak je, je feSeni uloZzeno do
textovych souborl ,,bestorchard“a , bestpairs“. Pokud ne, je feSeni
vymazano. Pokud byla vybrana varianta ukladani vSech fesSeni, bez ohledu
na jejich hodnotu kriteridlni funkce, obsahuji soubory ,,bestorchard“a
., bestpairs “posloupnost vSech feseni.

Pokud byla tato iterace v pofadi posledni, je cely proces ukonéen. Pokud

ne, pokracuje proces znovu od bodu 1.

Vystupy procesu jsou:

Schéma sadu,, bestorchard“, pro nejlepsi vygenerované feSeni (ptipadné
schémata vSech vygenerovanych feseni) ve formé textového souboru, ve
kterém jsou jednotlivé klony znaceny pftislusnymi ¢islicemi analogicky k
vektoru , trees “. Pro kazdé ulozené schéma tento textovy soubor obsahuje
i hodnotu kriterialni funkce a rozptylu hodnot nad diagonalou (z matice
paru ,, bestpairs ).

Matice part ,, bestpairs “, udavajici pocty ptimych sousedstvi jednotlivych
klond, pro kazdé ulozené vysledné schéma ve forme textového souboru.
Vypsani schématu semenného sadu, kriterialni funkce, rozptylu, celkového
Casu, Casu pro jednu iteraci a hodnoty teoretického idealniho rozptylu do

konzole.

Je tfeba poznamenat, ze v piipadé neobdélnikového tvaru sadu a pii vyskytu

do ,,orchard

prazdnych pozic uvnitf sadu neni hodnota vypoctené kriterialni funkce pifi soucasné

podobé¢ algoritmu realnou hodnotou, ale zahrnuje v sobé i sousedstvi slozek zadanych

“, které jsou ve skutecnosti prazdnymi pozicemi. Tuto hodnotu lze vSak

lehce odvodit ze souboru ,, bestpairs “.

Minimalné panmikticky algoritmus byl testovan na 30 zadanich. Tato zadani se

lisila ve velikosti miizky, poméru jejich stran, v zavislosti na velikosti zadani v poctu
ovétenych iteraci, v poctu klonil a v poctu ramet na klon. Pro kazdé zadani byl testovan
jak postup systematického, tak ndhodného vyplnovani mitizky. Byly testovany jak

idedlni zadani (1 az 6), kdy byly vSechny klony zastoupeny vyrovnanym poctem ramet,
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tak i extrémni a v realu se nevyskytujici situace (7 az 30), kdy byly nékteré klony

zastoupeny pouze jednou rametou. Funkcnost algoritmu tak byla ovéfena ve vSech

situacich. Pro vSechna zadani byla pouzita posloupnost ¢isel pro generator nahodnych

Cisel ve tvaru 12345. VSechny ovéfené typy zadani jsou obsazeny v tabulce €. 3.

Zadani | Tvar pole (x xy) |Poéet kloni Ramet na klon (clonalsize) OV::;?;Ch
1 20x20 20 20, 20, 20, 20, 20, 20, 20, 20, 20, 20, 20, 20, 20, 20, 20, 20, 20, 20, 20 20
2 15 x15 25 9,999999999999999999999195909 50
3 10x10 10 10, 10, 10, 10, 10, 10, 10, 10, 10, 10 500
4 10x10 5 20, 20, 20, 20, 20 500
5 8x8 8 8,8,88,8,88,8 200
6 8x8 16 4,4,4,44,4,4,44,4,4,44,4,4/4 200
7 8x8 5 16, 16, 16, 8, 8 1000
8 8x8 6 16,12,12,10,8,6 1000
9 8x8 6 24,8,8,8,8,8 1000
10 8x8 4 18,18, 14,14 1000
11 7x7 5 21,7,7,7,7 1000
12 7x7 5 14,14,7,7,7 1000
13 7x7 7 9,996,6,6,4 1000
14 X7 5 14,12,10,8,5 1000
15 7x7 6 20,20,3,3,3,3 1000
16 6x6 5 12,6,6,6,6 1000
17 6 X6 4 12,12,6,6 1000
18 6 X6 4 12,10, 8,6 1000
19 6 X6 5 12,7,6,6,5 1000
20 6x6 5 10, 10, 10, 3,3 1000
21 6x6 9 10,9,8,2,2,2,1,1,1 1000
22 6 X6 4 12,12,11,1 1000
23 5x5 4 10,5,5,5 1000
24 5x5 3 10, 10,5 1000
25 5x5 4 10,7,5,3 1000
26 5x5 5 8,8,7,11 1000
27 5x5 5 7,6,54,3 1000
28 4x4 4 55,33 1000
29 9x6 7 10,9,9,7,7,6,6 500
30 16 x 8 9 16, 16, 15, 15, 15, 15, 13, 12, 11 500

Tab.¢. 3:Testovana zadani minimalné panmiktického algoritmu, liSici se ve tvaru sadu,

poctu klont, ramet a ovétenych iteraci.

Pro testovani algoritmu a generovani vyslednych feSeni byl pouzit pocitac s
procesorem Intel(R) Core(TM) i5-4460 CPU @ 3.20GHz a RAM 8,00 GB. Dale bylo
pouzito RStudio verze 0.99.467 a MS Excel verze 2007.

Referen¢ni hladina algoritmu

Vysledné rozptyly hodnot nad diagonalou ,,bestpairs“byly porovnany

s referencni hladinou, ktera byla vypoctena zvlast pro kazdé zadani. Jedna se o

vypocet teoretického minimalniho rozptylu hodnot v matici ,,bestpairs“. Tento

vypocet byl

naprogramovan taktéz vjazyku R jako soucast minimalné
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panmiktického algoritmu a probiha paralelné s optimalizaci celého sadu. Jeho

vstupnimi hodnotami je dil¢i ¢ast vstupnich hodnot celého algoritmu a to konkrétné:

e Parametry miize schématu semenného sadu x a y, slouzici pro vypocet
poctu pfimych sousedstvi na dané symetrické mfizi bez vnitinich
volnych ploch.

e Vektor ,, clonalsize “, ktery udava pocty ramet na klon.

Teoreticky idedlni pocet pfimych sousedstvi dvojice klonu ijje vypocitan

nasledovné

- Ng = (ri*rj)
U= Yvijecri*1j

N (5)
kde ri je pocet ramet i t¢ho klonu a rj pocet ramet j tého klonu, Ng jsou pfima

sousedstvi na mfizi.

Teoreticky minimalni rozptyl je poté rozptyl vSech hodnot Nj; pro vSechny

neusporadané dvojice ij Z mnoziny Co(g)prvcich:

2
1 Ng
5tzeor.min. = (ZT) * Zvij€C [Nij - (ZT) ’ (6)

=01 +j ()

Tento vypocet bere v uvahu skute¢nost, ze pfi nevyrovnanych poctech ramet
je nutné v redlném schématu umist'ovat méné cetné klony do pozic s Vétsim poctem
pfimych sousedstvi, tedy do stfedu pole, kde méa kazda pozice pravé 4 piima
sousedstvi a nejvice zastoupené klony do rohovych a krajnich pozic, kde ma kazda

pozice pouze 3 nebo 2 piima sousedstvi.

Minimalni rozptyl je pouze teoreticky, protoze jeho vysledky jsou vypocteny

na zéklad¢ hodnot Njj, které vSak nejsou celociselné.

S jeho hodnotou Ize vysledky porovnavat v piipadé, kdy matice ,, orchard“
obsahuje pouze nulové slozky. Jde tedy o situace, kdy je plocha semenného sadu
obdélnikova a nejsou Vv ni pritomny prazdné pozice. Zaroven je to stav, kdy se pocet
prvku vektoru , trees” rovna poCtu soufadnic matice ,,orchard“. Teoreticky

minimalni rozptyl byl tedy pouzZit k hodnoceni efektivnosti zékladni verze
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algoritmu. Vypocet hodnoty teoretického minimalniho rozptylu pro neobdélnikové
pole je zalozen na stejném principu, ale do zakladni verze algoritmu nebyl, z divodu

obtiznosti definovani po¢tu pfimych sousedstvi takového pole, zahrnut.

4.2.Hybridni schéma s vyuzitim MI designu

Minimaln¢ inbredni design (MI) se vyuziva pii zakladani sadii vyssich generaci,
V nichz existuji rizné urovné piibuznosti mezi jednotlivymi klony. Hybridni schéma
v sobé kombinuje Klonové tady vytvofené zramet piibuznych klond pomoci MI
designu a maximalné panmiktické schéma, které do zadani, jiz obsahujici tyto klonové

fady, umist'uje zbyvajici nepfibuzné klony z vektoru ,, trees .

Vstupnimi parametry MI designu jsou matice C a D. Ob& matice maji n X n prvki
pro n pocet pozic ve vysledném schématu. Matice C obsahuje vyjadieni ptibuzenskych
vztahii mezi vSemi jedinci (tedy vSemi rametami vSech klont), pfi¢emz pro vyjadieni
minimalni pfibuznosti je pouzivana hodnota 100) a niz8i hodnoty vyjadiuji urcity
ptibuzensky vztah, a matice D vz4jemné vzdalenosti vSech dvojic pozic v zadaném
schématu. Tyto matice jsou generovany souborem rutinnich postupli s vyuzitim MS
Excel a R studia pro nepravidelné tvary sadu, jak je to uvedeno v Lstiburek a kol.
(2015). Dalsimi vstupnimi parametry MI designu jsou pocet nezavislych iteraci, tvar

pole a jeho spona posloupnost ¢isel pro generator nahodnych ¢isel.

Optimaliza¢ni problém je v ptipadé MI schématu definovan nasledovné:
min—37-1 k=1 Cijdii XijX, ®)

kde ij jsou vSechny pary klond, Kl jsou pary pozic, Cij vyjadfuje miru pfibuznosti
klond ij, di; vyjadiuje vzdalenost pozic kl, X jsou binarni proménné (Lstiburek a kol.
2015). V pripad¢ klonovych tad, se do kriterialni funkce nezahrnuje penalizace

samospraseni v ramci téchto fad.

Referencni hladinou, pro porovnani kvality vysledného MI feSeni, z pohledu
optimalizace vzdalenosti mezi pfibuznymi klony a v ramci jednotlivych klond, je

minimalni vzdalenost, kterd je odvozena jako
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kde d je vzdalenost mezi i a j rametou | klonu, C je pocet klonl a K je pocet ramet
na klon (Lstiburek a kol. 2015).

Postup preddefinovani klonovych Fad pro hybridni schéma je nasledovny:

5. Klonové fady maji lichy pocet pozic g, aby mohly byt podle svého stfedu umistény
do zjednoduseného schématu pro vypocet matice D a pro generovani MI feseni.
V zadaném schématu se proto horizontalné nebo vertikalné vyznaci kazda g-ta fada
nebo sloupec. Pouze tyto fady nebo sloupce tvoii zadani fesené MI designem.

6. Pomoci MI algoritmu se vyplni zjednodusené zadani skladajici se pouze z téchto,
k sob¢é ptifazenych, g-tych sloupci ¢i fadkt. C matice musi byt pro tento ucel
doplnéna dal§imi, vzajemné nepiibuznymi klony. Miru optimalizace 1ze upravovat
riznymi hodnotami Cj;. Ty se mohou pohybovat od 0 do 100, pfi¢emz nizsi hodnota
vede Kk intenzivnéj$i separaci dvojice jedinct. Pro podobu vysledného schématu jsou
rozhodujici poméry mezi Cj vramci piibuznych klond rozmistovanych do
klonovych fad, Cj v ramci ostatnich, vzajemné nepiibuznych kloni a Cj mezi
ptibuznymi klony.

7. Schéma vzniklé MI optimalizaci je poté horizontdln€ ¢i vertikdlné roztaZzeno a
piepsano, nejjednoduseji pomoci tabulkového editoru, do g nasobku své Sitky, ¢ili
do ptavodni realné velikosti, a tedy i do podoby klonovych tad.

8. Pro dalsi postup a propojeni s panmiktickym algoritmem jsou ve vysledném MI
schématu ponechany pouze klonové fady tvofené vzajemné pfibuznymi klony. Pro
samotné feSeni je vSak nezbytné pocitat pii generovani této MI kostry i s ostatnimi

klony, a to z divodu, ktery je popsan v kroku 2.

Hlavni rozdily ve vstupnich udajich, pii feSeni hybridniho algoritmu se

tykaji matice ,,orchard “a hodnoty Nr.

e Hodnota Nt se rovna poctu klonti rozmisténych do klonovych fad.

e Matice ,,orchard“o x X y prvcich, ve které jsou prazdné pozice
urené pro doplnéni oznaCeny 0 a pozice neurcené k obsazeni
pomoci panmiktického algoritmu oznaceny Ccislem, v sobé jiz

obsahuje pfeddefinované klonové ftady. Stejné, jako je tomu
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Vv ptipad¢ pozadavku na prazdné pozice (viz. Volné pozice a
neobdélnikovy tvar), musi byt soufadnice,, orchard “, s jiz umisténou
klonovou fadou, nenulové. V tomto piipadé je pocet klont
rozmisténych v podobé klonovych fad roven Nt a v ,,orchard “je
znacen piislusnymi Cisly t+1, t+2, t+3...t+Ny. Tato ¢isla jsou podle
pozic piislusnych klonovych fad ze schématu vzniklého v kroku 4

popisu hybridniho algoritmu piepsana do matice ,,orchard .

Cely postup vypliovani pole sadu je totozny s popisem Vv kapitole Panmikticky
algoritmus. V piipadé vyuziti klonovych fad ale odpada moznost pocitat s referen¢ni
hladinou ve stejné formé, jako byla pouzita pro samostatny algoritmus. Vystupy celého
procesu jsou také shodné, tedy matice ,, bestpairs ““, vysledny diagram ,, bestorchard “ a

hodnota rozptylu a kriterialni funkce.
ReSeni konkrétniho zadani pomoci hybridniho schématu

Hybridni design byl pouzit pro vygenerovani schématu ur¢eného pro zalozeni
semenné¢ho sadu ve Spojenych statech (Abies fraseri, NCSU Christmas Tree Genetics
Program). Tento sad ma celkem 666 pozic a ma asymetricky tvar pole. Nenachazi se
ném zadné volné pozice. V sadu mélo byt rozmisténo celkem 22 klont, pficemz 2 z
nich mély jednoho spole¢ného ptedka. Klon ¢. 1 byl zastoupen v po¢tu 35 ramet a klon
2 v poctu 30 ramet. Dalsi klony byly zastoupeny ve vyrovnanych poctech pohybujicich
se od 20 do 21 ramet. Veskera data poskytl prof. John Frampton.

Tyto dva klony byly rozmistény pomoci MI designu do podoby klonovych fad.
Z0zené schéma pro pouziti MI designu mélo 145 pozic. Ptibuzny klon €. 1 byl
zastoupen v poctu 7 ramet a ptibuzny klon €. 2 v poctu 6 ramet. Dalsi, dopliujici klony,
byly zastoupeny v poctech pohybujicich se od 6 do 7 ramet. Oproti originalnimu zadéni
byly vSak hodnoty pouzité pro vypracovani této prace Castecné pozménény. Pro
nalezeni optima byla postupné vygenerovana feSeni, ktera zahrnovala rizné hodnoty
mezi piibuznymi klony a v ramci klonii. Tato feSeni uvadi nésledujici tabulka ¢. 4. Pro
kazdé z téchto schémat bylo vygenerovano 30 iteraci. Ve vysledném schématu byla
pozice klonovych fad upravena tak, aby obsahly vSechny zadané klony. Na schématu ¢.
3 je zobrazen zpusob definovani okraji tohoto pole. Jedné se tedy v podstaté o vstupni

hodnoty matice ,,orchard “.
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Cislo zadani V ramci pfibuznych klont V ramci nepfibuznych klona Mezi pfibuznymi klony
1 25 25 50
2 50 50 75
3 50 50 80
4 50 50 85
5 25 25 12,5
6 50 50 50
7 50 50 50
8 50 100 50
9 25 100 50

Tab. ¢. 4: Vahy separace pro vztahy v ramci pfibuznych klond, v ramei nepiibuznych

klonii a mezi piibuznymi klony, pro ktera bylo generovano MI schéma zahrnujici klonové fady.
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Schéma ¢. 3: Vstupni data pro vytvofeni matice

hybridniho schématu.

,orchard*. pti

4.3.Alternativni pristupy k reSeni daného zadani

feSeni vysledného

Pfi vyvoji algoritmu jsem postupovala od znacn€ zjednoduSené prvni formy

zadani a k vyslednému algoritmu jsem dospéla az po zvazeni né€kolika riznych ptistupti.

Zde uvadim nastinéni dvou z nich:

Heuristika opakujici vyvazené bloky

Zde se jednalo o pfipad semenného sadu o rozmeérech kX | = 4 x 4 pozice.

Ukolem bylo rozmistit ¢étyfi klony (A,B,C,D) s vyrovnanymi poéty ramet, tedy 4 ramet

na klon tak, aby byly pocty vSech typa piimych meziklonovych sousedstvi jichz je

v tomto piipadé¢ 6:AB, AC, AD, BC, BD, CD, vyrovnané, tedy pro tento konkrétni
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ptipad rovny 4. Sousedstvi ramet jednoho klonu (AA, BB, CC, DD) byla zcela

vyloucena.
Pti feSeni jsem vychazela z rozmisténi

A AB B
A AB B

¢ CD D

€ CD D 1)

Zrcadlenim zluté vyznaceného ¢tverce podle stiedu, tedy dosazenim A za D a B
za C a naslednou rotaci zelenych rohti o 90° vlevo, tedy dosazenim A za C, C za D, D
za B a B za A, jsem dosahla nasledujiciho optimalniho feSeni (2) s vyrovnanymi pocty

sousedstvi mezi jednotlivymi klony

B AB D
A DC B
C BA D
A CD C )

Dale jsem feSila problém rozsifeni této heuristiky na vétsi oblast postupnym
pridavanim takto vzniklych blokti. Pouhym obkladanim téchto bloka vSak nevznikaji
vyrovnané pocty sousedstvi. Proto jsem vSechny bloky ptikladané na diagonale, tedy do
pravého dolniho rohu, transformovala zrcadlenim podle osy vedené uhlopticné zleva
doprava a rotovala o 90°. Vznikl tak nasledujici blok (3), ktery si zachoval vyrovnané
pocty piimych sousedstvi

CD
BA

DC
AB

T O
S T O

@)

Vysledné schéma, po dosazeni nékolika obteCeni ptivodniho bloku (2) zde

znac¢eného 2 s vyuzitim upraveného bloku (2) zde znaceného 3, bylo nasledovné:

(4)

N DN
N W IN
W NN

Takto vznikla pti prvnim obteceni bloku 2 nova sousedstvi, a to konkrétné

horizontalni mezi bloky 2 (AB, AC, BD, CD), vertikalni mezi bloky 2 (AB, AC, BD,
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CD) a sousedstvi levé a horni strany bloku 3 s bloky 2 (AD, AD, BC, BC, AA, BB, CC,
DD). Pti dalSim obtecCeni vznikaji navic sousedstvi pravé a spodni strany bloku 3 a

bloku 2 (AD, AD, BC, BC, AA, BB, BB, DD).

Pro prvni obtékani se hodnoty vyskytu sousedstvi v nasledujicim potadi rovnaji:

(AA, AB, AC, AD, BC, BD, CD, AA, BB, CC, DD)

(18, 18, 18, 18, 18, 18,1, 0,2, 1)

Pti druhém obtékani jiz:

(40, 40, 40, 40, 40, 40, 3, 3, 3, 3)

Tato heuristika neni schopna vylouéit vyskyt sousedstvi v ramci kloni, avSak
stava se efektivnéjsi s rostoucim poctem obtékani, protoze Cetnost téchto nezadoucich

sousedstvi, ve vztahu poctu obtékani, roste linearné, zatimco vyrovnané cetnosti

sousedstvi mezi klony rostou exponencialng.
Heuristika optimalni sady permutaci

Pro obecnéjsi a vétsi zaddni, zahrnujici vice klontli, je mozné zvazovat metodu
pouzivajici permutace. Ta vychazi z toho, ze kazda permutace t-tice klond obsahujici
kazdy klon pouze jednou méa pifi vyrovnadni do vodorovné fady k dispozici t-1
sousedstvi. Pocet vSech moznych sousedstvi mezi klony je roven (;) Pro dosaZeni
jednoho opakovani vSech moznych sousedstvi mezi klony je tedy tfeba vygenerovat

nasledujici pocet permutact, ktery oznacime P, a Ize vyjadiit nasledovné
t
p=0 (10)

Tyto permutace musi byt samoziejmé optimdlni v tom smyslu, Ze pravé ony
zajistuji vyrovnany pocet piimych sousedstvi mezi klony. Zaroven tato metoda
zanedbava sousedstvi vzniklé piechody zjedné permutace do druhé. Zde uvadim
ptiklad takovéto fady dvou permutaci pro t = 4, tedy sadu klonii obsahujici A, B, C a D,
ve které se vyskytuje kazdé sousedstvi, az na CD, které je zastoupeno dvakrat, praveé

jednou

A B CD C AD B
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Podstata této heuristiky optimalni sady permutaci spocivd vtom, Ze po
zopakovani této sady na nasledujici fadu a posunu o jednu pozici vpravo, vzniknou
Vv této druhé fadé nejen stejné vertikalni sousedstvi jako v prvni fad¢, ale tato sousedstvi
se objevi, pravé diky posunu o jednu pozici, i jako diagonalni mezi prvni a druhou
fadou, jak ukazuje nasledujici schéma, ve kterém se sousedstvi CD vyskytuje ¢tyfikrat a

kazdé ostatni dvakrat

A B CD C AD Bx

x A BC D CA DB

Toto je pouze nastin mozného vyuziti permutaci pii feSeni designi semennych
sadd. Nevyhody tohoto schématu spocivaji v nutnosti dale optimalizovat takto vznikla
volnd mista s vyuzitim pfebyvajicich klonti a v jeho vysokych narocich na velikost pole.

Dale zde také ziejmé nepfipada v tvahu moznost kombinace s jinymi designy.
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5. Vysledky

5.1.Panmikticky algoritmus

Tabulka €. 5 udava vysledky testovani samostatného panmiktického algoritmu.
Uvadi cislo zadani, tvar plochy, pocty ramet, teoreticky minimalni rozptyl, hodnotu
kriteridlni funkce pro nejlepsi feSeni vygenerované pomoci systematického vypliovani
,,orchard “a pofadové ¢islo tohoto feSeni, stejné jako pro feSeni generované pomoci
nahodného vybéru pozice pro dosazeni dalsiho klonu. Cervené je zvyraznéna hodnota

cvwr

teoretického minimalniho rozptylu a nejniz$i dosazena hodnota kriterialni funkce.

Zad Tvar Teor. | Systematické Nahodné
Ani pole Ramet na klon (clonalsize) min. | fee. !’oradl e !’oradl
(X XV) rozptvl iterace iterace
1 [20x20 vyrovnany pocet 0,00 0,13 13 * *
2 |15x15 vyrovnany pocet 0,00 0,24 1 * *
3 110x10 vyrovnany pocet 0,00 0,09 44 * *
4 [10x 10 vyrovnany poc¢et 0,00 0,00 8 0,20 216
5 8x8 vyrovnany pocet 0,00 0,07 184 0,29 455
6 | 8x8 vyrovnany pocet 0,00 0,15 56 * *
7| 8x8 16, 16, 16, 8, 8 21,07 | 27,36 310 29,96 997
8 | 8x8 16, 12,12, 10, 8, 6 8,43 13,85 434 9,45 113
9| 8x8 24,8,8,8,8,8 17,84 (1901,89 | 450 | 81820 | 241
10| 8x8 18, 18, 14, 14 741 7,56 575 10,22 520
11| 7x7 21,7,7,7,7 2091 (160396 | 700 | 53249 | 875
12| 7x7 14,14,7,7,7 1349 | 2464 269 21,24 90
13| 7x7 9,9986,6,6,4 2,01 1,90 189 2,19 839
14 7x7 14,12, 10, 8,5 12,38 | 1644 97 15,04 248
15| 7x7 20,20, 3,3,3,3 70,71 | 147,84 | 877 | 30345 | 901
16 | 6x6 12,6,6,6,6 441 | 401,24 | 995 13,60 254
17 | 6x6 12,12, 6,6 17,16 | 29,67 22 30,67 885
18| 6x6 12,10, 8,6 8,85 14,67 464 12,67 403
19| 6x6 12,7,6,6,5 508 | 40144 | 179 13,40 220
20| 6x6 10, 10, 10, 3, 3 1742 | 22,00 9 20,60 365
21| 6x6 10,9,8,2,2,2,1,1,1 5,96 7,89 648 711 179
22 | 6x6 12,12,11,1 72,13 | 81,00 111 76,00 92
23| 5x5 10,5,5,5 494 | 302,81 52 12,22 407
241 5x5 10, 10, 5 22,22 | 46,89 2 40,22 119
25| 5x5 10,7,5,3 1120 | 2422 255 21,56 709
26 | 5x5 8,8 711 1850 | 21,40 90 19,60 246
27| 5x5 7,6,54,3 2,08 1,80 80 2,00 155
28 | 4x4 55,33 1,45 1,67 23 1,33 86
29| 9x6 10,9,9,7,7,6,6 1,23 1,10 39 1,20 900
30| 16x8 16, 16, 15, 15, 15, 15, 13,12, 11 1,59 1,08 15 1,36 154
31| 16x8 29,14,14,14,1414,14,14,1 16,93 | 1509,75 | 43 (202146 | 160

Tab. ¢. 5: Vysledky testovani panmiktického algoritmu. *zadani, pro néz nebylo

generovano pole metodou nahodného vybéru pozice.
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Je vsak tieba poznamenat ze v ptipadé vyrovnanych pocti ramet vychazi hodnota
minimélniho teoretického rozptylu vzdy 0. Neni vSak jasné, zda lze této hodnoty
pokazdé dosahnout. Napiiklad v matici ,, bestpairs “pro zadani ¢. 2 na obr. ¢. 4 se
vyskytuji jen hodnoty 1 a 2, hodnota ¢islo 3 je zastoupena pouze jednou a cela
diagonala je nulova. Jednd se ziejmé o optimalni feSeni S t€émeét nejniz$Sim moznym
rozptylem. Teoreticky minimalni rozptyl je dulezity, predev§im pro hodnoceni kvality
zadani s nevyrovnanymi pocty ramet na klon. Schéma €. 4 znazoriiuje 1 vysledné
rozmisténi klonl pro toto zadani, které odpovidd pocty pfimych sousedstvi matici na
obr. ¢. 4. Jednotlivé klony jsou odliSeny barevné a oznaceny pfislusnym cislem podle

vektoru ,, trees “.

WO ] hown el R
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FRRRMERPRROMERMNREPRMNORMMERRRR
HERNRERENRRERNNNNERONRPRRENRERR
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HMNRPNREPMERRRERENRPWOMNMERRENMNERNE
MERPNEPMNENRPNENREOWRNRERNNERRERN
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Obr. ¢. 4 : Matice ,, bestpairs “pro zadani ¢. 2 zahrnujici 25 klonti po 9 rametach.

Schéma €. 4: Vysledné rozmisténi pro zadani €. 2.
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Jako teSeni zadani s nevyrovnanym zastoupenim klonli zde uvadim schéma ¢. 5,
pro zadani ¢. 8. Nejvice zastoupeny, zluté oznaleny, klon ¢. 1 je umistovan do
okrajovych pozic a Cerveny klon, s nejnizsi cetnosti pouze do stiedu pole. Tento stav je
zéadouci, pokud se naptiklad snazime o vyrovnani rodi¢ovskych ptispévkl vsech klond.
Vysledna hodnota rozptylu pro toto zadani je rovna 9,45. Ve schématu se vyskytuje
veliky pocet diagonalnich sousedstvi 1. klonu. Ta vSak v této fazi vyvoje algoritmu

nebyla optimalizovéna.

Schéma €. 5: Vysledné rozmisténi pro zadéni €. 8.

Nésledujici graf €. 4 zobrazuje rozdil v efektivit¢ algoritmu, pii volbé
systematického vybéru pozice pro dopliiovani kloni do plochy sadu, a pfi nahodném
vybéru pozic, pro zadani ¢. 8. Systematické doplnovani dosahuje, i v ptipadé
nevyrovnaného zastoupeni jednotlivych klonii, dobrych wvysledkli jiz po prvni
probéhnuté iteraci. Nahodné dopliiovani dosahuje obdobné hodnoty kriterialni funkce
az pozdg&ji, avSak hodnota rozptylu 9,45 dosazena pii 113. iteraci je nakonec nejnizsi ze
viech feseni. Cervené je vyznatena hodnota referenéni hladiny, které bylo v tomto
pripadé témét dosazeno. Pro néazornost byla oproti pivodnimu zadani, pro ucel

zobrazeni v grafické podobé, hodnota penalizace (p) snizena ze 100 na 10. Vysledné

schéma, této 113 iterace, je zobrazeno vyse, jako schéma ¢. 5.
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Graf ¢. 4: Porovnani efektivity algoritmu pfi systematickém a nahodném vypliovani

plochy pro zadani ¢. 8 zahrnujici nevyrovnané pocty klond.

Graf ¢. 5 zobrazuje, stejné jako graf ¢. 4, vyvoj priblizovani se k referenéni
hladiné daného zadani pro ob¢é mozné metody dopliiovani pole semenného sadu. Zde se
jedna o zadani €. 5, pro které je referencni hladina rovna 0. V tomto piipadé jde o
¢tvercové schéma s vyrovnanymi pocty ramet, konkrétné 16 klont, kazdy zastoupen 4
rametami. Nejniz$i hodnoty kriterialni funkce bylo dosazeno pii systematickém

vypliiovani pti 184. iteraci, kdy se rovnala 0,07.
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Graf ¢. 5: Porovnani efektivity algoritmu pfi systematickém a nahodném vypliovani

plochy pro zadani ¢. 4 zahrnujici vyrovnané pocty klon.

Graf ¢.6 uvadi na ose y ¢as potiebny pro probéhnuti jedné iterace v sekundach, v
zavislosti na velikosti feSeného pole, které je vyjadieno poétem pozic sadu na ose X.
Naptiklad pro pole o 100 pozicich, jsou pro probéhnuti 1000 iteraci potiebné 3 hodiny

¢asu. Pro pole o 250 pozicich jiz 30 hodin ¢asu. Zde samoziejmé zavisi na vykonu
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pocitace. Pfi vyrovnanych poctech ramet neni, dle dosavadnich zkuSenosti, nutné pro

dosazeni optima generovat takové mnozstvi feseni.
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Graf ¢&. 6: Cas potiebny pro vygenerovani jednoho feseni pro rtizné velké plochy sadu.

Pro uplnost dale uvadim i vysledky vypliiovani neobdélnikového pole, pro
nevyrovnany pocet ramet. Algoritmus pracuje efektivné i v této situaci a dosazuje
nejvice zastoupené klony do okrajovych pozic. Klony byly v tomto piipadé zastoupeny
V poctu 6, 5, 4, 2, 1, pole bylo vypliiovano pomoci ndhodného vybéru pozic a probehlo
celkem 100 iteraci. Schéma ¢. 6. zobrazuje matici ,, bestpairs “ nejlepSiho feseni. Cerné
je znaceno 6 rozmistovanych klonl, Sedé volné pozice definujici okraje pole.
Zvyraznény jsou hodnoty vzniklych pfimych sousedstvi, ze kterych byl dodatecné
dopogitan vysledny 62 = 3,24. Vstupni matice ,,orchard “ pro toto zadéni je na obrazku
¢. 3. Schéma ¢. 7 zobrazuje vysledny design pole pro toto zadani, ve kterém jsou zvyraznény

rozmisténé klony a prazdné pozice jsou znaceny Sedé.
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R N O O bW
O O NN W|Hs
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Schéma ¢. 6: Vyslednd matice ,, bestpairs “pro neobdélnikovy tvar pole a dopocitany

rozptyl pfimych sousedstvi rozmisténych klont.
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Schéma ¢. 7: Vysledny design pole pro neobdélnikové zadani.

5.2.Hybridni schéma s vyuzitim MI designu

Hybridni schéma, zahrnujici klonové fady vyuzivajici MI design a zéaroven
panmikticky algoritmus, bylo generovano pro konkrétni piipad semenného sadu, ktery
by mél byt timto zplsobem zaloZen ve Spojenych statech americkych. Tento sad ma
celkem 666 pozic a ma asymetricky tvar pole. Nenachazi se v ném zadné volné pozice.
Meélo byt rozmisténo celkem 22 kloni, pficemz 2 z nich méli mély spolecného predka.
Tyto dva klony byly rozmistény pomoci MI designu do podoby klonovych tad. Zuzené
schéma pro pouziti MI designu mélo 145 pozic. Piibuzny klon €. 1 byl zastoupen v
poc¢tu 7 ramet a piibuzny klon ¢. 2 v poctu 6 ramet. Dalsi dopliujici klony byly

zastoupeny v relativné vyrovnanych poctech pohybujicich se od 5 do 7 ramet.

Nésledujici schémata rozmisténi klonovych fad ukazuji, jaky vliv maji vahy
separace pfifazené vztahim v ramci piibuznych klonti, v ramci nepiibuznych klond a
mezi piibuznymi klony, obsazené¢ v matici C, na vyslednou podobu feSeni. Niz§i
hodnota piifazena danému vztahu vede k intenzivngjsi separaci v ramci celého pole.
Klon ¢&. 1 je znaden Gervené a klon &. 2 oranzové. Zluté jsou znaceny stfedy klonovych

fad, které jsou zaroven volnymi pozicemi. Zelen¢ jsou oznaceny dalsi volné pozice.

Ve schématu ¢. 8 byla separaci ramet v ramci pfibuznych klonti pfifazena vaha
25, v ramci nepiibuznych klonli 25 a mezi ptibuznymi klony ¢. 1 a €. 2 12,5. To vedlo k

nejintenzivnéj$i mozné separaci téchto dvou klond.
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123456 789 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41

2
21 55 77 99

20 34 56 78 100

19 35 57 79 101

18 15 36 58 80 102

vl 8 16 37 59 81 103

16 2 9 17 38 60 82 104 120

15 3 10 18 39 61 83 105 121

14 4 1 19 40 62 84 106 122

13 12 20 41 63 85 107 123

12(6 13 21 42 64 86 108 124

ul7] | ] 14 2 43 65 87 109 125

10 23 44 66 88 110 126 136
9 2% 45 67 89 111 127 137
8 25 46 68 90 112 128 138
7 26 47 69 91 113 129 139
6 27 48 70 92 114 130 140
5 28 49 71 93 115 131 141
4 29 50 72 9 116 132 142
3 30 51 73 95 117 133 143
2 31 52 74 9% 118 134 144
1 32 53 75 97 119 135 145

Schéma €. 8: Rozmisténi klonovych fad pii vaze separace v ramci vSech klonii 25 a mezi

ptibuznymi klony 12,5.

Schéma ¢. 9 ukazuje vysledek pii pouziti hodnoty separace v ramci piibuznych
klont 25, v ramci neptibuznych klonti 25 a mezi ptibuznymi klony €. 1 a ¢. 2 50. Toto
schéma, které prifadilo separaci ptibuznych kloni pouze poloviéni vahu oproti
sousedstvi v ramci klont, vedlo k vyskytu pfimych sousedstvi klonovych fad téchto
dvou klond.

123456 789 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41

2 [ 54 76

21 E 55 77 %

20 3 56 78 100

19 35 57 79 101

18 15 36 58 80 102

vl [l 8 16 37 59 81 103

16 2 9 17 38 60 82 104 120

15 3 10 18 39 61 83 105 121

14 4 1 19 4 62 8 106 122

135 12 20 4 63 85 107 123

126 13 21 2 64 86 108 124

1[7 1 2 a3 65 87 109 125

10 23 4 66 88 110 126 136
9 T Tzl 1 45 67 89 1 127 137
8 25 46 68 %0 112 128 133
7 2% 47 69 o1 113 129

6 27 ) 70 92 114 130 140
5 28 49 7 %3 115 131 141
4 29 50 7 % 116 132 142
3 30 51 73 9% 117 133 143
2 31 52 74 % 118 134 144
1 53 75 97 119 135 [T 29

Schéma ¢ 9: Rozmisténi klonovych fad pfi vaze separace v ramci vSech klonti 25 a mezi

ptibuznymi klony 50.

Pro obé predchozi schémata bylo specifické fazeni piibuznych kloni do
okrajovych pozic pole, ¢imz se maximalizoval kone¢ny soucet vzdalenosti mezi nimi.
Reseni ¢. 1 mize byt z teoretického hlediska optimalni, aviak neni realizovatelné v
praxi. Proto se ptistoupilo k hledani kompromisu, a to testovanim riznych poméra mezi

klony a v ramci klonti. Tim by mohlo byt jedno z néasledujicich schémat ¢. 10 a ¢. 11.
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123456 789 1011 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41

2 76 %

2 33 55 77 99

20 34 56 78 100

19 35 57 79 101

18 15 36 58 80 102 |

Y| 8 16 37 59 81 103

16 2 9 17 38 60 82 104 |

15 3 10 18 39 61 83 105 121

14 4 1 19 40 62 84 106 122

135 12 20 4 63 85 107 123

126 13 21 2 64 86 108 124

u[7 1 2 43 65 87 109 125

10 23 4 66 88 110 126 136

9 2% 45 67 89 111 127 137
P5 46 68 %0 112 128 138

7 2% 47 69 91 113 129

6 27 48 70 %2 114 130 140

5 28 49 7 %3 115 131 141

4 2 50 7 % 116 132 142

3 30 51 73 % 117 133 143

2 31 52 74 % 118 134 144

1 [T T2l 7] 53 7 97 119 135 T 1w

Schéma ¢. 10: Rozmisténi klonovych fad pfi vaze separace v ramci vSech klon 50 a

mezi ptibuznymi klony 75.

12345 6 789 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41

2 54 76

2 33 55 77 %

20 34 56 78 100

19 35 57 79 101

18 15 36 58 80 102

17 8 16 37 59 81 103

16 2 9 17 38 60 82 104 120

153 10 18 39 T Te[ [ 83 105 121

144 1 19 40 62 84 106 122

135 ) 20 41 63 85 107 123

12[6 13 2 2 2 36 108 124

u[7 14 2 43 65 87 109 125

10 23 44 66 88 110 126 [T ] 134
9 2% 45 67 89 111 127 137
8 s 46 68 %0 12 128 138
7 2% 47 69 o1 113 129 139
6 27 48 70 %2 114 130 140
5 28 49 7 %3 15 131 141
4 2 50 7 % 116 132 142
3 30 51 73 % 17 133 143
2 31 52 74 % 118 134 144
1 I I 71 I 53 7 o7 19 135 [T

Schéma €. 11: Rozmisténi klonovych fad pfi vaze separace v ramci vSech klont 50 a mezi

ptibuznymi klony 85.

Na schématech ¢. 9, 10 a 11 je patrné, jak se k sob&é postupné, s klesajici vahou
separace, ptibuzné klony pfiblizuji z okrajovych pozic. Pro vygenerovani vysledného,

hybridniho feseni bylo nakonec vybrano rozmisténi uvedené poslednim schématu ¢.11.

V piipadé téchto schémat, z nichZ jsou pro vyslednou podobu semenné¢ho sadu
vyuzity pouze nékteré klony, neni relevantni uvadét jejich hodnotu dmir. Ta totiz

zahrnuje 1 vzdalenosti ostatnich kloni, ktefi byli definovani pouze pro vytvofeni matice

C.

Pii vyplilovani prazdnych pozic panmiktickym algoritmem do schématu €. 11
probéhlo celkem 20 nezavislych iteraci a hned v prvni bylo dosazeno nejlepsiho feSeni.
Klony byly rozmistovany systematicky po fadcich. Zjednodusend podoba vysledné

matice ,, bestpairs® zahrnujici pouze poclty piimych sousedstvi mezi dvaceti
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rozmistovanymi neptibuznymi klony a dvéma ptibuznymi klony, je zobrazena na
schématu ¢. 12. Vysledny redlny rozptyl hodnot poctii piimych sousedstvi je pro 20
nepfibuznych kloni roven 0,25, pifi zahrnuti pfimych sousedstvi s klonovymi fadami
(klony ¢. 21 a 22) poté 1,35. Vysledna podoba sadu je zobrazena na schématu ¢. 13, v
némz byly klonové fady, oproti ptivodnimu schématu ¢. 11, posunuty smérem do stiedu,

pro zachovani ptivodniho poc¢tu ramet na klon.

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22
1 0 5 6 6 6 6 6 5 6 5 6 5 6 6 6 5] 6 6 6 6 2 B
2 0 0 6 6 6 5) 6 5 5 6 5 6 5] 5] 6 6 6 6 6 6 B 4
3 5 6 0 5 6 6 7 5 6 6 6 5 6 6 5 6 6 6 6 5 B 4
4 6 6 5 0 5 7 6 5 5 5 6 5 6 6 5) 6 6 6 6 6 B 3
5 6 6 6 5 0 5 6 6 5 6 6 6 6 6 6 5 6 6 6 6 B B
6 6 5 6 7 5 0 5 6 6 6 6 6 5 6 5 6 6 5 6 6 3 4
7 6 6 7 6 6 5 0 6 6 6 6 7 5 6 5 5 6 5 6 6 3 3
8 6 5 5 5 6 6 6 0 6 6 6 6 7 6 6 5) 6 6 6 6 4 3
9 5 5 6 5 5 6 6 6 0 6 6 5] 5] 5] 6 6 6 7 6 6 3 3
10 6 6 6 5 6 6 6 6 6 0 5 5 5 6 6 6 5 6 6 6 B B
11 5 5 6 6 6 6 6 6 6 5 0 6 5 5 6 6 6 6 6 6 2 4
12 6 6 5 5 6 6 7 6 5 5 6 0 5 6 6 6 5 6 6 6 B 4
13 5 5 6 6 6 5 5 7 5 5 5 5 0 6 6 6 5 6 5 7 B B
14 6 5 6 6 6 6 6 6 5 6 5 6 6 0 5 6 6 6 6 6 2 B
15 6 6 5 5 6 5 5 6 6 6 6 6 6 5 0 6 6 5 5 6 2 3
16 6 6 6 6 5 6 5 5 6 6 6 6 6 6 6 0 6 6 6 7 3 3
17 5 6 6 6 6 6 6 6 6 5 6 5 5 6 6 6 0 6 6 6 B B
18 6 6 6 6 6 5 5 6 7 6 6 6 6 6 5 6 6 0 5 6 B B]
19 6 6 6 6 6 6 6 6 6 6 6 6 5 6 5 6 6 5 0 6 B B
20 6 6 5 6 6 6 6 6 6 6 6 6 7 6 6 7 6 6 6 0 2 4
21 6 3 3 3 3 3 3 4 3 3 2 3 3 2 2 3 3 3 3 2 0 8
22 2 4 4 3 3 4 3 3 3 3 4 4 3 3 3 3 3 3 3 4 8 0

Schéma ¢. 12: Vyfez z matice ,, bestpairs “ zahrnujici pocty piimych sousedstvi mezi 20

nepiibuznymi klony a dvéma piibuznymi klony.

19 18 17 16

mﬂmuﬂaﬂ

Schéma ¢. 13: Vysledna podoba semenného sadu pro zadani kombinujici klonové fady

rozmisténé s vyuzitim MI designu a panmikticky algoritmus.
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6. Diskuse

Efektivitu semenného sadu ovliviiuje fada faktorti. Nékteré z nich jsou clovékem
ovlivnitelné lehce, jiné s vétSimi, ¢i mensimi obtizemi. VétSina autord, jako Zobel a
Talbert (1984), Paule (1992), Eriksson a kol. (2008), White a kol. (2008) i Kanak a kol.
(2008), se shodne na podminkach vhodnych pro zalozeni sadu ovliviiovanych jeho
geografickou polohou. Co se ty¢e ochrany sadu pied kontaminaci pylem z okolnich
porostd, uvadéji White a kol. (2008) 1 Paule (1992)nutnost zalozeni isolacniho pasu o
Sitce 1 az 10 km. Pocet a zastoupeni jednotlivych kloni a jejich fyzické rozmisténi jsou
dle Pauleho (1992) hlavnimi aspekty pii zaklddani sadl. Zastoupeni klonl je témer
uplné zéavislé na volbé zakladatele sadu a konecna volba schématu jejich vysadby je
naprosto podfizena jeho preferencim. Vysoka ztrata genetického zisku mize byt, podle
Zobela a Talberta (1984), zpisobena pravé pouzitim nevhodného designu. Takovou
chybu je jiz v dobé plodnosti sadu téméf nemozné napravit. Motivem pro konkrétni
volbu designu mize byt 1 zjednoduseni zakladani a nasledného obhospodatovani sadu.
Zde se nabizi napiiklad metoda klonovych fad (El-Kassaby a kol. 2014), nebo néktery z
dalsich systematickych designi (White a kol. 2008). To by ale samoziejm¢ nemél byt

hlavni argument pro jeho finalni vybér.

VétsSina existujicich designi semennych sadii se soustiedi predevSim na
minimalizaci vzajemného kiiZzeni mezi rametami jednotlivych klond, ¢ili na sniZeni
rizika vzniku inbridingu. To je Casto uskute¢néno napiiklad pouZitim vylu¢nych zon,
jako je tomu v ptipadé¢ RCB designu (White a kol. 2008), COOL designu od autord Bell
a Fletcher (1978) a také R2SCR designu vyuzivajiciho klonovych fad (El-Kassaby a
kol. 2014). V soucasnosti je v tomto sméru nejefektivnéj$i metodou tzv. MI design
(Lstibtrek a El-Kassaby 2010). Vyznam tohoto opatieni je nesporny, avSak pfi snaze o
jeho dodrzeni se mizeme setkat s tim, Ze je CasteCn¢ opomijen dalSi predpoklad pro
vznik idedlnich podminek na ploSe semenného sadu, a to zajiSténi panmiktického
systému kiizeni mezi pfitomnymi klony. Pfitom pozadavek na panmiktické rozmisténi
klond, spolu s minimalizaci inbridingu, zminuje vétSina autort.

Otazkou samoziejmé je, jak se v praxi panmixii co nejvice piiblizit. V tomto
pfipad¢ je pro UspéSnost panmiktického kiizeni mezi jedinci, stejné jako v pfipadé
zamezeni inbridingu, rozhodujici jejich fyzickd vzdalenost a fenologie kveteni. To

dosvédCuji napiiklad studie sledujici vztah mezi vzdalenosti otcovskych stromil od
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kontrolniho samciho jedince a podil potomkl vzniklych sprasenim téchto dvou stromt,
coz je znazornéno v grafu ¢. 3 (White a kol. 2008). Je nutné zduraznit, ze tyto studie
probihaly v dospélych, ptirodnich porostech lesnich dievin. Je ziejmé, ze v podminkach
semenn¢ho sadu bude tato vzdalenost nizsi. Panmixii se nckteré designy, naptiklad
R2SCR ptiblizuji tim, ze do celkové optimalizace rozmisténi klonti zahrnuji podminku,
kdy v ptipad¢ kazdého opakovani klonové fady jsou do jejiho sousedstvi rozmistény
jiné klony (El-Kassaby a kol. 2014). Oproti tomu jsou z hlediska panmixie Casto
kritizovany systematické designy pro vyskyt opakujicitho se vzorce sousedstvi dvou

klonti (White a kol. 2008).

S ptihlédnutim k vySe zminénym faktim bylo rozhodnuto, ze se v této praci
zam&fim na hledéani Cist€¢ panmiktického modelu, ktery by byl zalozen na vyrovnani
poctih ptfimych sousedstvi mezi rametami jednotlivych klonti. Bylo otestovano hned
nékolik moznych ptistupd, z nichz dva jsou v praci pouze nastinény a jeden, tzv.
panmikticky algoritmus, je podrobné zpracovan v metodické Casti. Ten se zdal byt ve
své podstaté¢ nejjednodussim, a zaroven nejuniverzalnéjs$im fesSenim dané¢ho problému.
Tento pfedpoklad se po jeho naprogramovani a nasledném testovani potvrdil.
Univerzalnost algoritmu spociva v tom, Ze je s jeho vyuZitim moZné optimalizovat
rozmisténi klonl pro riizné tvary semennych sadii a pro rizné poméry v zastoupeni
jednotlivych klonti. Pii hledani optima jednoduSe obteCe ptipadné prazdné pozice na
plose sadu, nebo jiz predem rozmisténé jedince. Takto vzniklé sousedstvi zaroven
dokéze zahrnout do vysledku kriteridlni funkce, ¢imz je dosaZeno i optimalizace okoli
téchto pfeddefinovanych pozic. Vyhodou panmiktického algoritmu je také jednoducha
forma zadavani vstupnich udaji. Cely proces je realizovan pouze s vyuzitim volné

dostupného softwaru R.

Algoritmus se v jeho soucasné formé jevi jako velice efektivni v situacich, kdy
jsou k dispozici vyrovnané pocty ramet kazdého klonu. To je vidét na grafu €. 5, ktery
zobrazuje postupné piiblizovani hodnoty kriteridlni funkce k hodnoté teoretického
minimalniho rozptylu béhem feseni zadani €. 4. Za takovych podminek je Casto jiz prvni
vysledek z pohledu minimalizace kriteridlni funkce velice kvalitni. Slozitéjsi situace
nastava pfi vyrazné nevyrovnaném zastoupeni klonl. V takovém piipad€ je zvolen
nahodny vybér pozic pro dopliiovani klonli na plochu sadu. Tento pfistup je oproti
systematickému doplnovani zdlouhavéj$i vzhledem k poctu nutnych iteraci pro nalezeni

optima (tabulka €. 4). Zajisti vSak doplnéni nejméné zastoupenych klont na pozice ve
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sttedu sadu a nejcetnéji zastoupenych klonti na jeho okraje a do rohd, jak je vidét na
schématu ¢. 4. Tim je dosazeno nizké hodnoty kriteridlni funkce (graf ¢. 4).
V piipadech, kdy se nejednad o extrémné nevyrovnané zastoupeni kloni, se na zakladé
testovanych zadani jevi jako vhodnd metoda postupné vypliovani pole. Definovat
hranice téchto dvou stavil (extrémniho a neextrémniho) by bylo zfejmé velice naro¢né, a
jako vhodnéjsi se zda otestovat pfi nejednoznacném zadani oba zplsoby vypliovani
pole. Vyhodou modelu je i moznost jeho pouziti pro neobdélnikové plochy sadu, ¢i
zahrnuti prazdnych pozic, bez toho, aby ztracel na efektivité. V soucasné podob¢ lze
algoritmus vyuzit i pro hodnoceni jiz existujicich vysadeb semennych sadu, a to praveé
z pohledu vyrovnanosti pocti piimych sousedstvi, napiiklad v situacich, kdy jsou
hledany pfic¢iny nizké plodnosti sadl. V préci se vSak pfimému porovnéni algoritmu
S existujicimi schématy nevénuji, a to pfedev§im ztoho divodu, Ze se zaméfuji

prevazné na minimalizaci inbridingu bez vétsi snahy o dosazeni panmixie.

Dalsim z vysledki prace je nastinéni nové metody aplikace MI designu
semennych sadl s vyuzitim klonovych fad. Prace zobrazuje rozdily ve vyslednych
schématech pro rizné miry separace v rdmci kloni a mezi klony na ptfikladu dvou
ptibuznych klontli. To je ndzorn€ zobrazeno na schématech €. 7 az €. 10. Schéma ¢. 10
bylo nésledné vybrano pro vytvofeni vysledného hybridniho designu semenného sadu.
Tento hybridni design vyuZziva toho, Ze MI design velice efektivné rozmistuje piibuzné
klony a panmikticky algoritmus je schopen obtéci tyto jiZz pfeddefinované pozice. Dva
ptibuzné klony byly tedy v ramci zadani rozmisténi pomoci MI designu a zbylych 20
klont pomoci panmiktického algoritmu. Vyslednd podoba semenného sadu je

zobrazena na schématu ¢. 12.

Do panmiktického modelu by bylo déale vhodné zahrnout Upravu, kterd by pro
neobdélnikové tvary pole vedla k tomu, Ze by se pro optimalizaci pouzivaly pouze
hodnoty realnych pfimych sousedstvi a vysledna kriteridlni funkce by tak byla rovna
pouze rozptylu poctu piimych sousedstvi mezi klony. Jako nevyhoda soucasné formy
modelu se mize na prvni pohled jevit také vyskyt pfimych diagonalnich sousedstvi, coz
je zfeyjmé napt. na schématu €. 5. Je vSak tfeba zdlraznit, Ze tento typ sousedstvi nebyl
Vv této fazi vyvoje algoritmu vibec zvazovan. Zaroven je mozné se tomuto jevu po
uprave algoritmu vyhnout napiiklad jeho rozsifenim do podoby zahrnujici optimalizaci
Sir§iho okoli kazdé pozice. Lze pouzit i vyluéné zdny, které by zcela zamezily vyskytu

ptfimych, nebo i diagondlnich, sousedstvi ramet jednoho klonu. V ptipadé¢ volby
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nekteré¢ho z téchto postupl by bylo vhodné zaroven s rozsifujicim se kontrolovanym
okolim pozic hodnotit i to, zda jiz nedochdzi k vyznamnému navySeni kriteridlni
funkce. Je tieba zminit, ze kiizeni dvou jedinct neni na jejich vzdalenosti zavislé pifimo
linearn¢ (Lstibirek a El-Kassaby 2010). I tuto skutecnost je mozné pii nékteré z vyse
uvedenych uprav modelu akceptovat. Déle se také nabizi moznost pracovat na snizeni
Casové narocnosti celého procesu, kterd se s rostoucim poctem pozic exponencialné
zvysuje, jak je vidét v grafu €. 6. Po urcité upravé by algoritmus dovoloval zahrnout i
asortativni kiizeni vybranych klonii, a to konkrétné¢ vytvofenim matice kopirujici matici
., bestpairs “, ve které by byla zahrnuta vaha separace kazdé dvojice klonii. Touto matici
by byla pro kazdou pozici, po vybrani prvku z ,trees“ a zapsani poc¢ti sousedstvi do
., bestpairs “‘, matice ,, bestpairs “ vynasobena. Vznikl by tak dal$i mezikrok mezi kroky 4
a 5. Takovato Uprava by mohla zajistit i moznost zahrnuti ptibuzenskych vztaht, a to
V podobé definovani negativniho asortativniho kiizeni. Vzhledem k moznosti propojeni

napiiklad s MI designem je to vSak momentalné nadbytecné.

Praktické vyuziti panmiktického modelu by mélo spocivat predevsim v zakladani
semennych sadi 1. generace, kde se obvykle nepiedpokladdme piibuzenské vztahy
mezi klony. Lze pouzit i v ptipadech, kdy se nepodafi namnozit dostatecny pocet ramet
nckteré¢ho z klonil, a zaroven je zde pozadavek na vyrovnané rodiCovské piispévky,
protoze nejméné zastoupené klony umistuje do stiedu sadu, ¢imz zvySuje jejich Sance
podilet se na reprodukci. Vzhledem k moZnosti kombinace algoritmu s dal§imi designy
ho 1ze vyuZit i pfi dopliovani nékterych dil¢ich pozic v neobdélnikovych sadech. Dale

je zde i realnd moZnost, Ze se model uplatni i v zcela jinych oblastech, nez je lesnictvi.
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7. Zavér

V této diplomové praci je popsédn panmikticky model definujici novy
design semennych sad, ktery naplituje pozadavek na vyrovnani vyskytu
pocti pfimych sousedstvi, tzv. Panmikticky algoritmus. Pomoci tohoto
modelu je mozné tesit zadani obsahujici jak nevyrovnané, tak vyrovnané
pocty ramet a rtizné tvary plochy semenného sadu. Pro zvoleny algoritmus
byla také definovana referen¢ni hladina (teoreticky minimalni rozptyl).
Panmikticky model se podafilo propojit sjiz v praxi vyuzivanym MI
designem, ktery byl upraven do podoby klonovych tad a timto hybridnim
designem bylo definovano vysledné schéma pro zaloZeni semenného sadu
Pinus taeda L.

Dale je zde nastinéno nékolik dalSich zptsobl vylepSeni soucasné podoby
algoritmu, jako rozsifeni optimalizovaného okoli a zahrnuti asortativni

ktizeni, a také moznosti praktického vyuziti modelu.
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Seznam priloh

© o k~ w e

Cast kodu ,,Orchard“.
Cast kodu »nput®,

Cast kodu ,,Evaluation®.

Cast kodu ,Neighbours*.

Cast kodu ,,Data“.
Cast kodu ,Output®.
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Prilohy

‘orchardR» | @ ]InputR % @] Evaluation.R * P Neighbours.R % @] DataR * @] Output.R =
] Csource onsave | @ # = i

1 rm(list=1s())

2 start.time <- sSys.time()

3

4  #library(compiler)

5 #enablelIT(3)

6 Tlibrary(gdata)

7

8 Isource("Input.R")

9

10 write("Min theoretical variance...", file = "bestorchard.txt", varmin, append = FALSE, "\n")
11 write("=", file = "bestorchard.txt”, append = TRUE, sep = " ")
12 write("®", file = "bestpairs.txt", append = FALSE, sep ")
13 write("=", file = "varmin.txt", append = FALSE, sep = " ")
14
15~ for (iter in 1:NITER) {
16 cat("iter = ", iter, "\n")
17 penalty =- 0
18
19 source("Data.RrR™)

20

21~ if(choice == 0) { # systematickA@ vyplL.ovA nA.

22~ for (i in l:rows) {

23~ for (j in 1:columns) {

24 - if(orchard[1,j] == 0) {

25 source("Evaluation.R") # vyplnA>nA. pozice nejleplL A.m kandidA tem
26 ]

27 ¥

28 1

29 i

30

31~ else { # nA hodni® vypll.ovA ni.

32
33 # 1. najA.t vl echna volnA™ mA.sta ve schA@matu
34 x =- array(c(0:0),dim=empty)
35 y <- array(c(0:0),dim=empty)
36 count <- 0 # poATA.tadlo prA”zdnA"ch mA.st
37~ for (i in 1:rows) {
38~ for (j in 1:columns) {
39~ if(orchard[1,j] == 0) {
40 count =- count + 1
41 x[count] <- i # a zapsat x pozice do vektoru
42 ylcount] <- j # a zapsat y pozice do vektoru
43 1
44 I
45 3
46
47 # 2. znA"hodnit zjil té>nA” volnA”™ mi.sta
48 rx <=- array(c(0:0),dim=empty)
49 ry <- array(c(0:0),dim=empty)

50 r <- sample(c(l:count), count) # nA hodni” [™ada ATA.sel
51~ for(i in 1l:count) { # znA hodnA-nA- (™ad a sloupclz

52 rx[1] =- x[r[i]]

53 ry[il < y[r[ill

54 T

55

56 # 3. nA"hodni@ vyplL.ovA™nA.

57~- for(t in 1l:count) { # znA hodnA>nA. (™ad a sloupclz

58 i <- rx[t] # x-soulL™adnice nA~hodni@ pozice

59 j =<- ry[t] # y-souL™adnice nA~hodn&@ pozice

60 source("evaluation.rR") # vyplnid:nA. pozice nejleplL”A.m kandidA™tem
61 1

62 1

63

64 - if (printchoice < 1) {

65 source('Output.rR")

66 1

67

68~ if(min < totalmin) {

69 totalmin =- min

70 bestorchard <- orchard

71 print(bestorchard)

72 bestpairs =- pairs

73 CaT( R 1]

74 cat("criterion = ", min, "\n")

75 cat("variance:", var(upperTriangle(bestpairs, diag=FaLsE))*((size-1)/size), "\n")
76~ if(printchoice == 1) {

77 source('OuTput.r")

78 }

79 1

80 gc()

81 %

B2

83 cat("xxx BEST SOLUTION xxx", "\n")

84 cat("min theoretical variance...", varmin, "“n")

85 cat("Best variance:", var (upperTriangle(bestpairs, diag=FaLsSE))*((size-1)/size), "n")

86 end.time =- Sys.time()

87 time.taken <- end.time - start.time

88 cat("computing time:", time.taken, "\n")

89 cat("computing time/iteration:"”, time.taken/NITER, "\n")

Ptiloha ¢&. 1: Cast kodu ,, Orchard “.



j orchard.R » @ Input.R = m Evaluation.R * @ Meighbours.R ‘P_‘] Data.R % m Output.R

H [Jsource on Save | G Zv =

1 # vstup zadA vanA™ ulTivatelem
2 NITER <- 100 # poATet nezA“vislA"ch iterach.
3 weight <- 100 # vA“ha pi™i(™azenA” separaci ramet stejni@ho klonu (0 = nulovA™ vA~“ha)
4 set.seed(12345) # seed pro generA”tor nA"hodnf ch ATA-sel
5 choice <- 0 # systematickA@ vypll-ovA 'ni&. = 0, nA"hodni® wvypll.ovA " nA. = 1
6 printchoice =- 0 # 1 tiskne vA"sledky nejleplL”A.ch L™eL"eni., 0 tiskne vL echny vA“sledky (do souboriz)
I
8 # deklarace ostatnA.ch promA:nnA~ch
9 Itot.ﬂ min =- 9999999999999
10

Piiloha ¢&. 2: Cast kodu ,, Input .
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JorchardR* @]InputR* @] Evaluation.R % | @] MeighboursR* @ ]DataR * P]OutputR %
= [sourceonsave | & A= i

1 Nc <- (sum(trees > 0)) # number of trees not allocated
2
3 # sample randomly trees that are not allocated and store them in a vector
4 - iF(NC = 1) |
candidates <- sample(trees[trees = 0], NC)
- 1+ else {
candidates <- max(trees)

iy

DL

10 # now evaluate each candidate (one at a time)

11 min =- 99999999999

12 - for (k in L1:NC) |

13 orchard[i,j] <- candidates[k]

14 source("Neighbours.R") # we evaluate the candidate with direct neigbours
15~ if{criterion < min) { # we store data on the best solution so far

16 min =- criterion

17 best.tree <- candidates[k]
18 ¥

19 1

20

21 # and pick the best tree

22 1 =-1

23 best =- 0

24

25 - while(best == 0){

26+ if(trees[1] == best.tree) {
27 trees[1] =- 0

28 orchard[i,j] < best.tree
29 best =- 1

30 H

31 1T=-1+1

12 1

~

Ptiloha ¢. 3: Cast kodu ,, Evaluation “,



@ orchardR *  ©7InputR» @ EvaluationR % @9 MNeighboursR % ©7DataRx @7 Output.R »

=] [Jsourceonsave Q@ A~ il

1 # loop through the whole matrix and sum all pair-wise matches
2 pairs <- array(0:0, dim = c(NT,NT))
3 penalty <- 0
4
5- for (r in 1:rows) {
6~ for (c in 1:columns) {
7 left = 0; right = 0; up = 0; down = 0
8
9 center <- orchard[r,c]
10
11 if(c '= 1) left <- orchard[r,c-1]
12 if(left == center) penalty = penalty + 1
13
14 if(c !'= columns) right <- orchard[r,c+1]
15 if(right == center) penalty = penalty + 1
16
17 if(r '= 1) up =- orchard[r-1,c]
18 if{up == center) penalty = penalty + 1
19
20 if(r !'= rows) down <- orchard[r+1,c]
21 if(down == center) penalty = penalty + 1
22
23 - if(left 1= 0) {
24 pairs[center,left] <- pairs[center,left] + 1
23 1
26
27 - if{right '= 0) {
28 pairs[center,right] <- pairs[center,right] + 1
29 B
30
31 if(up '= 0) {
32 pairs[center,up] <- pairs[center,up] + 1
33 H
34
35~ if(down != 0) {
36 pairs[center ,down] <- pairs[center,down] + 1
37 H
28 T
39 1
40

41 # remove reciprocals from the diagonal
42 diagonal <- diag(pairs)

s
IS
4

for (z in 1:NT){
45 - if(diagonal[z] = 0) {
46 diagonal[z] <- diagonal[z]/2

a7

48 }

49 diag(pairs) <- diagonal
50

51 penalty <- penalty/2
52 size <- (NT®NT-NT)/2 # size of the upper triangular matrix

54 #criterion <- var(pairs), pL™enA”sobujeme korekcA., protolTe poATA.tA"me rozptyl pro celou populaci, nikoliv sample
55 criterion <- var(upperTriangle(pairs, diag=rFaLse))*((size-1)/size) + penalty*weight

57 # criterion <- 1 # this value would provide random schemes, unmark this and hide everything else

Piiloha ¢&. 4: Cast kédu ,, Neighbours “.



#jorchardR % @7]InputR» @ EvaluationR »x @ Neighbours.R % @7DataR» | ]Outputh =
a [sourceonSave = Q - i

1 #vektor trees obsahuje seznam vL ech klon(Z a ramet, kterX® se majA. rozmi.stit do vA"sTedni€ho schA€matu
2

3 #trees <- array(c(1,1,1,1,2,2,2,2,3,3,3,3,4,4,4,4), dim = 16)

4

5 trees <- array(c(1,1,1,1,1,1,2,2,2,2,3,3,3,3,4,4), dim = 16) # konkrA®tni. ramety, ATA.sTovA'ni. vzestupnd: dle klonlz,
6

7 clonalsize <- c(3,2,2,2) # poiATty ramet dA.1ATA.ch kloniZ, nutnA@ zadat

8

9 # cClonalsize =- c(4,4,4,4)

10

11 # x- strana mC™A.(Te

12 x <- 4 # nutni@ zadat

13 # y- strana mL™A.LTe

14 y <- 4 # nutnA@ zadat

15

16 psm <- x*(y-1)+y*(x-1) # poATet sousedstvA. na mL™A.CT7

17

18 # matice orchard obsahuje seznam vL“ech pozic vA“slednABho schi@matu
19 #orchard <- array(0:0, dim = c(x,y))

21 #orchard <- data.matrix(data, rownames.force = NA)
22 orchard <- matrix(c(0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0,0), nrow=4, ncol=4, byrow = TRUE)

24  #poATet klonlZ vstupujA.cA-ch do evaluace (vATetnA» thA>ch z MI schA@matu), musA. bA™t ATA.sTovanA€ od 1 do NT!
25 NT <- max{trees)+0 # v pL™A.padi> pL™edchozA.ho MI schABmatu: nutni® pL™idat dall"A. ATA.sla

27 rows =- nrow(orchard)
28 columns <- ncol(orchard)
29 empty <- length(which(orchard '= 0)) # poAfet prA”zdnA”ch pozic v zadanA®m schi€matu

31 # vA“poiTert minimA”InA.ho rozptylu

32 res.comb = combn(clonalsize, 2)

33 soucin <- sum(res.comb[1l,]*res.comb[2,])
34 v <- (res.comb[1l,]*res.comb[2,])/soucin

35 v <- v¥psm

36 wvarmin <- var(v)*((length(v)-1)/1 Ength(v))|

w

Piiloha ¢. 5: Céast kodu ,, Data “.



orchardR % 27 InputR % ] Evaluation.R * 77 Meighbours.R % ] Data.R %
[Jsourceonsave | S A~ |

write(iter, file = "bestorchard.txt”, append = TRUE,

@] Qutput.R

e

[ IR T SR

- sep = " "
write(var (upperTriangle(bestpairs, diag=FALSE))*((size-1)/size), file
write.table(bestorchard,file="bestorchard.txt"”, append =
write(iter, file = "bestpairs.txt"”|, append = TRUE, sep =

write.table(bestpairs,file="bestpairs.txt", append = TRUE,col.names=F,row.names=F)

= "bestorchard.txt”, append = TRUE, sep = " ")
TRUE,col. names=F ,row. names=F)

write(min, file = "varmin.txt", append = TRUE, sep = " ")

Piiloha &. 6: Cést kodu ,, Output “.
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