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Abstrakt

Slechténi lesnich dfevin predstavuje obrovskou pfileZitost pro lesni
hospodafstvi, jak uspét v souCasném modernim svété. Vyslechténé lesni
dfeviny maji lepSi rustové vlastnosti a projevuje se u nich vy$Si odolnost vici
stresu a nepfiznivym podminkam, které budou pravdépodobné v budoucnu

nardstat.

Pro zakladani semennych sadu je nezbytné vytvofit kvalitni a spolehlivy
algoritmus, podle kterého bude probihat selekce klon. Model vytvoreny v této
praci na bazi matematického programovani optimalizuje smés klonu s nejvyssi
moznou Slechtitelskou hodnotou a zaroven zabranuje nartstu pfibuznosti, ktera

by vedla k nezadoucimu poklesu genové diverzity.

Klicova slova: Slechténi lesnich dfevin, celoCiselné programovani, semenne

sady, geneticky zisk



Abstract

Breeding of forest tree species is a great opportunity for the entire
forestry sector to succeed in the present modern World. Genetically improved
forest trees have much better growing quality and they can sustain higher stress

and unfavorable climatic conditions.

Efficient algorithms are necessary for optimizing and establishing seed
orchards. These should optimally select clones as parents in future seed
orchards. In the present thesis, we developed model, based on mathematical
programming methods, which creates mix of clones with the maximum breeding

value and constraints on genetic diversity.

Key words: breeding of forest trees, integer programming, seed orchards,

genetic gain,
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1. Uvod

Svét genetiky, ktery lidstvu zUstal zatajen az do pocatku dvacatého
stoleti, utika od svého objeveni milovymi kroky. V Sedesatych letech 19. stoleti
Gregor Mendel objevil prvni znamky dédicnosti, jen o 50 let pozdéji prvni
genetici lokalizuji genetickou informaci do konkrétnich bunéénych struktur
(chromozomu) a v padesatych letech J. D. Watson a F. H. C. Crick popsali

poprvé zakladni strukturu DNA.

Jesté mladSim védeckym sourozencem jsou metody matematického
programovani obecnéji oznaCované jako ,optimalizacni ulohy“, které vétSiho

rozSifeni zazily az s rozvojem dostupné a levné vypocetni techniky.

VyuZzitim znalosti obou védnich oborl mizeme ziskat znacnou
konkuren¢ni vyhodu, ktera nam pfispéje ke kvalitn&jSim rozhodnutim
zalozenych na racionalnich vysledcich a uspofe finan¢nich a asovych zdroju

pfi jejich aplikaci v modernim lesnictvi.

V zadani této prace stal zamér vytvofit originalni model pro optimalizaci
produkénich populaci lesnich dfevin, tedy pfedevS§im semennych sadu. Na
zakladé vstupnich dat je hledano optimalni slozeni semenného sadu formou
individualnich gametickych pfispévku rodi¢ovskych strom formou jejich
zastoupeni v semenném sadu (tj. ve fazi zakladani sadu). Cilem je
maximalizovat odezvu na selekci pfi zachovani poZzadované urovné genové

diverzity.

Tato diplomova prace je ¢lenéna do deviti kapitol. Prvni kapitola tvofi

uvod a druha se vénuje literarni resersi.

Treti kapitola je rozdélena na dveé hlavni ¢asti. Prvni ¢ast tfeti kapitoly
poskytuje pohled do vyvoje a historie genetiky. Za€ina se zde prvnimi pokusy s
hrachem Gregora Mendela a kapitola kon¢&i rozlusténim genetického kddu
s vyuzitim modernich molekularné-genetickych metod. Druha Cast této kapitoly
se vénuje sou€asnym trendim ve Slechténi lesnich dfevin. Rovnéz je v této
kapitole v&novana pozornost problematice semennych sadi na tzemi Ceské

republiky.
(1]



Ctvrta kapitola je zaméfena na vyvoj matematického programovani. Zde

sledujeme, za jakych okolnosti vzniklo matematické programovani.

Pata kapitola je opét rozdélena na vice Casti. V prvni ¢asti jsou popsané
optimalizani metody a jejich teoreticky zaklad. V druhé ¢asti byla vénovana
pozornost matematickému programovani. Treti a Ctvrta ¢ast popisuji pocitacové
programy, které byly pouzity v ramci této diplomové prace. Treti Cast je
zamérena na feSitel GUROBI a ¢tvrta na matematicky programovaci jazyk
AMPL.

V Sesté kapitole je uveden podrobny popis vytvareni modelu v prostredi
AMPL. V neposledni fadé se v Sesté kapitole uvadi manipulace s datovymi

soubory a prace s konzolemi v ramci programu.
Sedma kapitola pfinasi pfedstaveni tfi riznych scénaru, které
v narUstajici slozitosti predstavuji optimalizaéni model.

Osma kapitola je zaméfrena na diskuzi vysledku. V této kapitole jsou

komentovany a analyzovany vysledky.
Devatou kapitolu tvofi zavér.

Osobnim cilem, ktery jsem si kladl od samého zac¢atku prace, bylo
seznamit ¢tenafe s vyhodami racionalizace a optimalizace pfi vyuZivani novych
technologii v lesnictvi, které se sice v poCatku zdaji nesrozumitelné a narocne,
ale i pfes pocatecni zvyseni ekonomickych nakladld a ¢asovou narocnost tak

poskytuji uzivateli znacné a nezpochybnitelné benefity.
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2. Literarni reSerse

Literarni reSersi této diplomové prace Ize rozdélit do dvou zakladnich
informacnich okruhd. V prvni ¢asti byly do rozboru zafazeny zivé védy,
predevsSim biologie a genetika. Druha ¢ast rozboru vychazi z

teoretickych podkladi matematického programovani.

StéZejni dilo pro prvni ¢ast diplomoveé prace - tzv. biologicka ¢ast,
vénovana predevsim Slechténi, zakladani semennych sadu a genetice, je kniha
,Forest Genetics“ od autort americkych profesort Timothy Whita, Thomase
Adamse a Davida Neala z roku 2007. Tato kniha poskytuje nejucelené;si

soucasny prehled o lesnické genetice a Slechténi lesnich dfevin.

Informace z knihy ,An Introdution to Forest Genetics” od Svédskych
autort Gosta Erikssonna, Inger Ekberga a Davida Claphama tvofi zakladni osu
Casti diplomoveé prace zamérené na Slechténi lesnich dfevin. Eriksson a kolektiv
popisuji ve své knize z roku 2007 Slechtitelsky proces a zakladani semennych
sadu. | pfesto, ze publikace je zaméfena pfedevsim na severské lesnictvi, tak je

jeji aplikovatelnost v nasem prostfedi nezpochybnitelna.

Pfi vyCtu publikaci, o které se opira tato prace, nesmi byt opomenuta jiz
legendarni kniha ,Genetika a Sfachtenie lesnych drevin“ od profesora Ladislava

Pauleho.

Daéle jsem pfi praci na této diplomoveé praci vyuzil informaci, které jsem
Cerpal z publikaci pracovnikl Fakulty lesnické a dfevarské v Praze — profesort

Jaroslava Koblihy a Milana LstibUrka.

V matematicko-programatorské ¢asti diplomové prace jsem pro jeji
uvodni ¢asti Cerpal z anglicky psané literatury, ktera se pfedevsim vénovala
historickym souvislostem a osobnostem, které stali za rozvojem matematického

programovani a otazkam linearni optimalizace.

V obecnych informacich k matematické ¢asti jsem vyuzil nejstarsi
publikace "Optimalizacni metody" od profesora Miroslava Manase. | pfesto, ze

se jedna o bezmala 50 let staré dilo, tak do dneSnich let nebylo pfekonano.
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Mezi dalSi publikace, které vysvétluji matematické a programatorské
Casti této prace, patfi "Linearni programovani" od docentll Bohdana Lindy a

Josefa Volka nebo elektronicka skripta docenta Milana Berky.

Posledni ¢ast matematicko-programatorské cCasti je tvofena popisem
programatorskych prostredi, ve kterych jsem vytvarel model a dale popisem
optimaliza¢niho fesSitele. Informace pro tuto ¢ast jsem Cerpal z elektronickych

manualu téchto optimalizacnich nastroju.
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3. Slechténi lesnich dievin

3.1. Uvod do lesnické genetiky a $lechténi

3.1.1. Mendelovy zakony

Slechtitelstvi na nevédecké bazi lidstvo provazi po dlouha staleti a tisicileti.
Prvni védeckeé Slechtitelské pokusy pochazi z klasterniho prostfedi historickych
zemi kralovstvi Ceského, kde se na uzemi tehdejSiho Rakouska-Uherska
Gregor Mendel vénoval svym prvnim Slechtitelskym pokustm. PFi téchto

pokusech objevil a popsal prenositelnost dédiénych znaka (NECASEK, 1993).

Gregor Mendel (1822 - 1884) byl moravsky knéz a stfedoSkolsky
profesor. Mimo jiné se zabyval v€elafstvim, meteorologii nebo penéznictvim.
Nejslavnéjsi vdak je jeho prace z roku 1865 (publikovana v r. 1886), ve které
popisuje pfenositelnost dédi¢nych znakl na hrachu. Gregor Mendel zkfizil
fialokvétou odridu s odridou bélokvétou. Vlastni kfizeni probéhlo metodou
samospraseni. Prvni generace potomstva méla fialové kvéty. Druha generace

potomstva méla kvéty pfiblizné v poméru 75:25 fialové (NECASEK, 1993).

Mendellv pfinos nelze redukovat na prokazani dédi¢nosti znakl mezi
rodiCovskymi jedinci a potomstvem, ale zaroven na kvantifikaci, tzv. $tépnych
pomérech. Mendel interpretoval vysledky experimentu v tfi Mendelovy zakony
dédic¢nosti (WHITE et al., 2007).

Bohuzel Mendelovy zakony zahy po jejich objeveni upadly do
v8eobecného zapomnéni. Jejich znovuobjeveni probéhlo az na pocatku 20.
stoleti (WHITE et al., 2007).

3.1.2. Prvni genetici

Prvni dikaz o tom, ze chromozdémy jsou nositelé genu, pfinesl americky
genetik Thomas Morgan se svymi spolupracovniky Calvinem Bridgesem a

Alfredem Sturtevantem v priibéhu druhého desetileti 20. stoleti. K tomuto
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zjisténi dosli pfi studiu dédi¢nosti znakl na octomilce obecné (lat. Drosophila

melanogaster) (Eriksson et al., 2007).

Bridge se ve své studii zaméroval na zbarveni o€i u toho ZivoCicha z
fadu dvoukfidlych. V roce 1916 doSel ke zjisténi (Eriksson et al., 2007), ze
riizné vnéjsi znaky, kterymi se octomilky projevovaly, tak korespondovaly s
odliSnym uspofadanim chromozémud. Chromozémy je mozné u octomilek
relativné jednoduSe studovat, nebot je Ize odebirat z bunék slinnych Zlaz.
Chromozoémy té&chto bunék jsou abnormalné veliké (NECASEK, 1993).

Rovnéz v ramci této studie popsal vyménu chromozémovych segmenta -
tento jev pak pojmenoval jako tzv. ,crossing-over®. Vyzkum chromozomu byl jiz
v této dobé& mozny diky jejich velikosti, takze chromozomy byly vidét i na
klasickém svételném mikroskopu. AZ objeveni elektronovych mikroskopu v 60.
letech minulého stoleti napomohlo ke studiu struktury chromozomu (Eriksson et
al., 2007). Crossing-over je mechanismus, pfi kterém dochazi k vyméné bloku
nesesterskych chromatid (chromatid jednoho a druhého parového
chromozému). Timto mechanismem vzniknou pohlavni buriky s
nerekombinovanymi haplotypy AB a ab a s rekombinovanymi haplotypy Ab a
aB. Haplotypy aB a Ab vzniknou jediné za pfedpokladu, Zze v misté (lokusu),
kde se nachazi alelovy par A/a nebo B/b, dojde ke crossing-overu. Tento jev
nastava dle urcité pravdépodobnosti, ktera narlista za predpokladu zvétSujici se
vzdalenosti mezi studovanymi lokusy (NECASEK, 1993).

3.1.3. Objeveni DNA

Na sklonku druhé svétové valky v roce 1944 byla objevena chemicka
latka, ktera je nositelkou genetické informace. Touto latkou je
deoxyribonukleova kyselina (lat. deoxyribonucleinicum), v povédomi vefejnosti
je spi§ znama pod zkratkou DNA. Chemicka struktura je znama od roku 1953,
kdy byla rozlusténa J. D. Watsonem a F. H. C. Crickem (NECASEK, 1993).

DNA se sklada z velmi dlouhého fetézce molekul, které jsou tvofeny
Ctyfmi nukleotidovymi bazemi: A = adenin, T = thymine, G = gaunin, C =
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cytosin. Nukleotidové baze jsou upevnény na sacharido-fosfatové opore a

dohromady tvofi polynukleotidovy fetézec (WHITE et al., 2007).

Ctyfi druhy nukleotidil jsou tvofeny heterocyklickou dusikatou bazi,
cukrem, deoxyrib6zou a fosfatovou skupinou. DNA spole¢né s ribonukleovou
kyselinou (RNA) vytvafi bilkoviny (NECASEK, 1993).

Napfiklad u jedinct rodu Pinus se genom sklada minimalné z 10 000 000
000 nukleotidovych bazi (WHITE et al., 2007).

3.2. Slechténi lesnich dievin

Slechténi lesnich dFevin Ize charakterizovat jako aplikovanou védni
disciplinu, nebo soubor technologii, ktera ma za cil zlep$eni genetického
zakladu populaci lesnich drevin tak, aby se zvySovala dlouhodobé jejich
adaptabilita, a dale se téz prihlizi k produkénim ukazateliim s vazbou k
ekonomickym cilim lesniho hospodafrstvi. Jedna se o cilevédomou lidskou
¢innost, ktera ovliviuje pfirozeny evolu¢ni proces s cilem vytvaret takové formy
dfevin a jejich populaci, které odpovidaji potfebam ¢lovéka a moderni
spolecnosti. Zakladem této Cinnosti je proménlivost lesnich dfevin, kterou
Slechtitel usmérnuje tak, aby ziskal umélou populaci daného druhu s
maximalizovanou hodnotou znaku odpovidajici danému hospodarskému cili
(PAULE, 1992).

Slechténi lesnich dfevin je problém, kterému se musi $lechtitel v&novat
nékolik let, spiSe desetileti, a je v ramci tohoto procesu utraceno nemalych
finan&nich prostfedkd, proto je zakonité nezbytné si hned z po€atku odpovédét
na otazku: Jaky je cil Slechtitelského programu? (ERIKSSON et al., 2007).

Nezbytné je nalezeni rodi¢ovskych strom(, které maiji zadouci vlastnosti
a tyto otestovat na jejich potomcich, zda se tyto vlastnosti pfenesou pohlavni
reprodukci. Neni pravidlem, Ze potomstvo musi mit shodné vlastnosti jako jejich
rodiC. Ve skuteCnosti je mozné vzniku velikého mnozstvi kombinaci v ramci

pohlavni reprodukce (tzv. Mendelovsky rozptyl) (SMITH et al., 1997).
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Dulezitym ukazatelem pfi Slechténi pro nas mohou byt tzv. morfologické
markery jako vnéjSi projev genu. Bohuzel u lesnich dfevin vyvoj neprobiha
natolik rychle jako napfiklad u jiz zminénych octomilek rodu Drosophila. U
lesnich drevin se jen obtizné setkame s jednoduchymi Mendelovskymi znaky a
vétSina znakul vykazuje spojité rozdéleni (kvantitativni znaky) (WHITE et al.,
2007). Studium téchto znakl vyzaduje odliSny pfistup postaveny na kombinaci

genetiky a experimentalni statistiky.

3.2.1. Geneticky zisk

Slechténi lesnich dievin nemusi probihat jen za ucelem ziskat dfevinu,
ktera nam primarné bude pfinaset vétsi zisk. Nékteré Slechtitelské pokusy jsou
zamérené na Slechténi dfevin, jejichZz nové vlastnosti jim poskytnou vyhodu v
nepfiznivém prostredi nebo ziskaji Slechtitelskym zasahem pozadovany vzhled
(takové Slechtitelské programy mizeme vyuzit napfiklad v méstském lesnictvi)
(ERIKSSON et al., 2007).

Z vySe uvedeného tedy vyplyva, Ze je nezbytné pred zaCatkem Slechténi
védét jaky znak mame v umyslu vylepsit. Cim vice znakt chceme najednou

Vv,

et al., 2007).

Aby bylo dosazeno optimalnich vysledku, je nezbytné, aby Slechtitelsky
program probihal v opakujicich se Slechtitelskych cyklech. Efektivita
Slechtitelskych cykll je umérna podtu provedenych cykla. Jiz po prvnim
Slechtitelském cyklu je mozné dosahnout az 12% genetického zisku. Pfi druhém
Slechtitelském cyklu byl vysledovan u fady hospodarskych znaku az 25%
geneticky zisk (KOBLIHA et al., 2011).

Lesni vyzkumny Ustav ve Svédsku publikuje data, ktera potvrzuiji vyse
napsané. Ve své zprave z roku 2001 uvadi o 10% vétsi objem dfevni hmoty po
prvnim $lechtitelském cyklu u smrku lesniho (Picea abies) a az 25% u druhé

generace. U borovice lesni (Pinus sylvestris), p&stované v severnim Svédsku,
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byl naméfen o 19% Vvétsi objem dfevni hmoty nez u kontrolniho porostu
(ERIKSSON et al., 2007).

3.2.2. Pribuznost

Velkou otazkou pfi zakladani Slechtitelskych programa je pfibuznost
jednotlivych klonu, ktera je nezadouci. Proto je v ramci Slechtitelského
programu nezbytné provést testovani na pfibuznost jednotlivych klont mezi
sebou, pfipadné upravit prostorové rozestaveni jednotlivych klont v ramci
semenného sadu, aby se minimalizovala moznost pfibuzenskeho kfizeni
(KOBLIHA, 2002).

Nejdramati¢téjsi situace v tomto ohledu muze nastat, pokud dochazi k
samospraseni. Jako pfiklad zde uvedu ilustraci z publikace Forest Genetics.
Predpokladejme populaci o 1000 jedincich, ktera ma dvé alely A; a A, s
Cetnosti p=0,4 a g=0,6. Dle Hardy-Weinberogova zakona vyplyva ¢etnost
genotypt: homozygoté: p?> = 0,16 a g° = 0,36 a heterozygoté: 2pq = 0,48. Po
nasledném samospraseni vznika generace F1, ve které budou vSichni potomci
homozygotl A1A; a A,A, opét homozygoty AjA; a AA,. Pfi¢emz generace
potomkl heterozygoti bude menSi nez predchozi, protoze frekvence alel u
potomkl bude v poméru 1/4(A1A;), 1/12(A1A), 1/4 (A2A%). Z davodu toho, ze
pouze heterozygotni rodiCe produkuji heterozygotni potomky, tak dochazi
k postupnému snizovani ¢etnosti heterozygotnich jedincl v populaci, v kazdé
generaci o jednu polovinu. V druhé generaci by zastoupeni jednotlivych
genotypl bylo A1A; (34%), A1A: (12%) a A2A, 54%. V pfipadé Ctvrté generace
by zastoupeni heterozygotl bylo jiz naprosto zanedbatelné (A;A; 38,5%, A1A;
3% a A,A; 58,5%) (WHITE et al., 2007).

3.2.3. Biodiverzita

Biodiverzita (biologicka diverzita) je pojem, ktery oznacuje variabilitu

mezi vSemi Zijicimi organismy (tj. suchozemské, mofské, sladkovodni) v
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ekosystémech a jejich ekologické vazby. Pojem biodiverzita bere v potaz jak
diverzitu v ramci druhu, tak diverzitu mezi jednotlivymi druhy a mezi druhy a
samotnymi ekosystémy (SILVA FOREST FOUNDATION CERTIFICATION
PROGRAM, 1999).

Dr. Sean Ryan z University of Alberta hovofi o biodiverzité takto:
"Biodiverzita poukazuje na variabilitu Zivota na Zemi". PfiCemz ji sam rozdéluje
na tfi (Ctyfi) urovné:

1) Geneticka diverzita - dllezita k udrzeni zdravé populace

2) Druhova diverzita - dulezita k udrzeni zdravého ekosystému

3) Diverzita ekosystému - dulezita k udrZeni celkové zdrave planety

4) Kulturni diverzita - jeji dlezitost tkvi v tom, ze rlizné kultury se stavi
rozdilné k ochrané biodiverzity (RYAN, 2011).

Pro tuto diplomovou praci je jednim ze stézejnich pojm( geneticka
diverzita, proto je na misté uvést zde i jeji definici: Geneticka diverzita je genova
variabilita v ramci jednoho druhu. Pokud porovname dva jedince stejného druhu
v populaci nebo mezi populacemi, tak budou rozdilni. Velikost rozdilu mezi
témito dvéma jedinci je vysledkem diference v jejich genetické vybavé
(NEWMARK, 2002).

Stromy v lesich dospivaji a rostou po mnoha desetileti, proto je
nezbytné, aby i v pfipadé Slechtitelskych programu nebyla omezena biodiverzita
a geneticka variabilita Slechténé populace. PFfi poklesu genetické variability by
tak Slechténa populace byla nachylngjsi k poSkozeni od riznych nemoci,
napadeni hmyzimi §kadci, klimatickymi vykyvy nebo znecisténim atmosféry
(SMITH et al., 1997).

Jako pfriklad, kdy pokles vnitrodruhové biodiverzity zpUsobil dalekosahlé
problémy a zna¢né nestésti, Ize uvést hladomor v Irsku z roku 1845 a 1852.
Brambory v Irsku v tomto obdobi byly péstovany jen ve dvou odriidach a na
obou se objevila snét, ktera znicila veSkerou urodu. V disledku této neurody

nastal hladomor, pfi kterém zemrel jeden milion obyvatel. Stejné mnozstvi
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obyvatel bylo nuceno odejit do emigrace. V té dobé se jednalo o pfiblizné jednu

Ctvrtinu celkové populace Irska (RYAN, 2011).

3.2.4. Druhy Slechténi

Slechténi lesnich dfevin miiZzeme délit mnoha zputisoby, je uvedeno
Clenéni, které vyuziva autorsky kolektiv pod vedenim Gdsta Erikssona v knize

"An Introduction to Forest Genetics" z roku 2007:
e selekce Slechténych jedincu
o na urovni druhu
o na urovni provenience
o na urovni populace
o ha urovni jednotlivych stromu
e kombinace Slechténi zacilena na vznik Zadaného kritéria
e hybridizace

e Slechténi vyuzivajici mutaci, molekularnich markert a genového
inzenyrstvi (ERIKSSON et al., 2007).

3.2.5. Semenné sady

Semenny sad, jimz je u€elova vysadba selektovanych klonti nebo
reprodukéniho materialu ziskaného z rodi¢ovského (vybérového) stromu
(tzv. rodice rodiny), ktery je izolovan nebo obhospodarovan tak, ze
spraseni pylem pochazejicim z rostlin nachazejicich se mimo semenny
sad je vylouéeno nebo omezeno, pro generativni zpusob reprodukce
(ZAKON C. 149/2003 SB., 2003).

Semenné sady muzeme rozdélit do mnoha kategorii, nejzakladnéjsi
rozdéleni je ale vSak na semenné sady, které jsou zamérené na péstovani

klond, a na druhé semenacky (tzv. klonové semenné sady a semenné sady se

[11]



semenacky), v ramci nasi prace se budeme dale zabyvat jen klonovymi sady
vzniklych z klontd (ERIKSSON et al., 2007).

Jednim ze zplsobu, ktery umoznuje ovliviiovat ur€itou populaci jedincu,
je Slechtitelsky proces selekce. Pfi tomto fizeném procesu dochazi k vybéru
jedincl dle nami pfedem vytvofeného kritéria. Selekci jedinct, ktefi nejlépe
vyhovuji nasim kritériim, se vytvafi nami pozadovany geneticky zisk. Bohuzel
zde panuje uméra, Ze tvorbou genetického zisku selekci v populaci dochazi ke
ztraté genetické diverzity. Podle poctu Slechtitelskych cykl( na populaci
uréujeme, o kolikatou generaci se jedna. V zemich, které patfi mezi svétove
lidry ve Slechténi lesnich dfevin, se mizeme v soucasné dobé setkat i se

semennymi sady $esté generace (KANAK et al., 2008).

S kazdou provedenou realizaci Slechtitelského cyklu naroste i geneticky
zisk na Slechténych lesnich porostech. Proto nam v dusledku s kazdou
generaci narusta i ekonomicka hodnota semenného sadu a osiva z ného
vzeslého (KOBLIHA et LSTIBUREK, 2006).

K zakladani semennych sadld nas mohou motivovat pfedevsim dva
dlvody. Prvnim divod je ekonomicky pfinos, ktery nastane zalozenim
hmotu a zvySit objemovou produkci. Druhym divodem muze byt duvod
ekologicky, kdy zalozime semenny sad jako zdroj reprodukéniho materialu pro

zachranu ohrozeného genofondu vymirajici populace (KANAK et al., 2008).

Dle informaci z posledni dostupné Zpravy o stavu lesa a lesniho
hospodarstvi Ceské republiky, tzv. Zelené zpravy z roku 2012, se na
nasem uzemi k 15. prosinci 2012 nachazelo celkem 142 uznanych
semennych sadu o celkové vymére 320,72 ha. Semenné sady jsou u nas
zalozeny pro 13 listnatych a 9 jehli€natych druhu dievin. Semenné sady
zamérené na Slechténi jehlicnatych drevin se vyskytuji na plose 260,14 ha,
coz predstavuje 81,11% vyméry vSech semennych sadi. Semenné sady

zamérené na opadavé dreviny se rozkladaji na plose 60,58 ha. V roce 2012
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probéhla registrace ¢tyr novych semennych sadti do Rejstfiku uznanych
zdroji (ZELENA ZPRAVA, 2013).

V roce 2010 byla vétSina semennych sadl na nasem uzemi kvalifikovana
jako semenné sady prvni generace, lze pfedpokladat na zakladé empirickych
znalosti, ze v tomto ohledu v poslednich letech nedoSlo k zadné zasadnéjsi
zmeéneé (IVANEK et al., 2010).

Vyhody semennych sadu jsou:

e vysSi geneticka hodnota reprodukéniho materialu a sadebniho
materialu ve Skolkach, prenesené tedy vyssi objemova produkce,
vySSi kvalita (tvar kmene), vySSi stabilita a obecné odolnost vici
abiotickym a biotickym Skodlivym Cinitelm v porostech
zalozenych reprodukénim materialem puvodem ze semennych

sadd,
e nizSi naklady na sbér osiva.
Nevyhody semennych sadl (nakladova slozka):

e provozni fixni naklady (vyzinani travy a bufené, opravy, sbér

semenného materialu atd.)

e investi¢ni naklady pfi zakladani semennych sadu (koupé a

pfiprava pozemku, oploceni atd.) (KOBLIHA et al., 2011).

3.2.6. Semenné sady 1. generace

Semenné sady prvni generace se zakladaji ze selektovanych klont na
zakladé fenotypovych vlastnosti, testovani genotypu v sadech prvni generace
neprobiha (KANAK, 2011).

V prvotnich fazich Slechtitelského procesu je v semennych sadech
sledovana fada kriterii. PfedevSim se jedna o zaznamenavani uhynu
roubovancu a snahy zjistit pficiny tohoto jevu. Dale je nezbytné sledovat

fenologii kveteni, fruktifikaci a vlastnosti osiva. U semennych sadu se obvykle
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také provadi takzvany geneticky screening reprezentativniho poctu klona, pfi
kterém se zjisStuje homogenita klonl resp. ramet semenného sadu. Pro zvySeni
Slechtitelského efektu je nezbytné ziskat informace o genetické kvalité klona
zastoupenych v semenném sadu. Téch se ziskava pfi experimentalnich testech
potomstev. Obvykla velikost semennych sadu prvni generace je 1 - 2 ha, coz
odpovida pfiblizné 50 - 70 klonim. Zakonité s kazdou generaci semenného
sadu se pocet klonll zmenSuje. V sou€asné dobé se semenné sady uznavaji
dle zakona €. 149/2003 Sb. a vyhlasky MZe €. 29/2008 Sb. Souc¢asna
legislativa Ceské republiky nezna pojem semenny sad vy$$i generace (KANAK
et al., 2008).

3.2.7. Semenné sady 1,5. generace

Zvlastnim pfipadem jsou semenné sady 1,5. generace. V téchto
semennych sadech se nachazi klony vybrané na zakladé testovani
polosesterskych potomstev klonu zastoupenych v semenném sadu prvni
generace, u nichz zname jen matefrského rodi¢e. Semenny sad 1,5. generace
Ize zalozit 3 zpUsoby: genetickou probirkou, selektivnim sbérem osiva nebo
zaloZenim nové vysadby (KANAK et al., 2008).

NejjednodussSim zplasobem, jak vytvofit semenny sad 1,5. generace je
tzv. geneticka probirka. Probirka spociva v negativni probirce, pfi které se ze
semenného sadu 1. generace odstrani klony, které nesplfiuji naSe pozadavky
(KANAK et al., 2008).

V ramci selektivniho sbéru osiva, které slouzi k zalozeni semenného
sadu 1,5. generace, shérac sbira semeno jen ze strom, které splfuji nase
kritéria. Na zakladé testu potomstev provedeme pozitivni selekci. Riziko tohoto
postupu je kontaminace pylem z okolniho porostu (KANAK et al., 2008).

Zakladani uplné nového semenného sadu 1,5. generace na zakladé
testu potomstev a jejich nasledné selekce je nejnakladnéjsi a nejméné
vyuzivany zpUsob. Proto je nezbytné zvazit jeho ekonomickou rentabilitu, a zda

neni lepsi pfimo zalozit semenny sad 2. generace (KANAK et al., 2008).
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3.2.8. Semenné sady 2. generace

Pokud provedeme testovani plnosesterskych potomstev, tak je mozné z
pozitivn& otestovanych jedincti zaloZit semenny sad vy$si generace (KANAK et
al, 2008).
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4. Matematické programovani

"Ulohy vedouci k vypoé&tu extrému funkci vice promé&nnych se &asto
ziskavaji jako matematické formalizace technickych nebo ekonomickych
problému, v nichz jde o vybér nejlepsi varianty z dané mnoziny variant"
(MANAS, 1979 str. 7).

Obecné Ize pfedpokladat mnozinu hodnot pro x; = (x4, x5, ..., X,,), ktera
bude vyslednou hodnotou vstupd. Ukol Fesitele je nalezeni optimalniho Feseni
maximalizaci nebo minimalizaci hodnoty funkce(x). V ramci optimalizacni ulohy

funkce(x) nazyvame funkci G&elovou (kriterialni) (MANAS, 1979).

4.1. Historicky kontext

4.1.1. 40. léta

Poprvé se setkavame s pojmem programovani na poc¢atku druhé svétove
valky, konkrétné v roce 1939, kdy sovétsky védec L. V. Kantrovi¢ formuloval
nékteré optimalizacni problémy Fizeni vyroby ve formé ulohy linearniho
programovani v ¢lanku "Matematické metody v organizaci a planovani vyroby".
O dva roky pozdéji se anglicky védec F. L. Hitschcock zabyval optimalizaci
problému v ramci dopravni ulohy (LINDA a BOHDAN, 2009). Pojem
programovani popisoval ¢innost planovani a organizovani aktivit v ramci
velkych spole¢nostni (FOURER et al., 2003). V praxi ho bylo vyuzito pfi FeSeni
slozitych logistickych problém, které nastaly v pribéhu celosvétového
vale¢ného konfliktu (BIXBY, 2012). DalSim impulzem pro rozvoj
extremalizaCnich metod nastal s povaleénym rozvojem ekonomik, tento jev
bychom mohli oznagit za problémy optimalizace vyrobnich programt (MANAS,
1979).

Z toho prostfedi se etabloval jeden ze zakladateld moderniho linearniho
programovani George Danzig (1914 - 2005) (COTTLE et al., 2005).

Danzigav pfinos pro moderni linearni programovani ¢ni v objeveni
metody jak provadét tyto slozité vypocty (BIXBY, 2012). Simplexovy algoritmus,
[16]



nebo rovnéz simplexova metoda, je algoritmus pro nalezeni optimalniho feSeni
ulohy linearniho programovani, ktery neprozkoumava vSechna bazicka reseni,
presto je tak mozné nalézt optimalni feSeni (LINDA a BOHDAN, 2009). Poprvé
bylo simplexového algoritmu vyuZito pfi feSeni netrivialni ulohy linearniho
programovani na tak zvaném "Stigler Diet" problému, ktery obsahoval 21
podminek a 77 proménnych. Celkoveé bylo potfeba k provedeni vSech vypocta
120 normo dni (BIXBY, 2012).

4.1.2. 50. léta

V roce 1953 je k vypoctu poprvé vyuzito "pocitace". Danzig pfechazi v
roce 1952 k RAND Corporation, kde spole¢né s Orchard-Hayesem pracuji na
implementaci kédu do zafizeni, které zname pod ozna¢enim CPC (Card
Programmable Calculator). Zminény pfistroj vyresil Stigleriv problém za 8
hodin (BIXBY, 2012).

Prvni realna aplikace simplexové metody na pocitaci, ktery snese
oznaceni védecky, probéhla na prelomu let 1954 - 1955, kdy algoritmus byl

vyuzit ekonomem Alanem Mannem na pocitaci IBM 701 (BIXBY, 2012).

V nasledujicich letech dochazi k pfekotnému vyvoji na poli
matematického programovani a v ramci hardwaru. V sou¢asné dobé nachazi
matematické programovani uplatnéni v nepfeberném mnozstvi védnich obort
(BIXBY, 2012).
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5. Teoreticka cast

5.1. Optimalizacni metody

"Ulohy vedouci k vypoé&tu extrému funkci vice promé&nnych se &asto
ziskavaji jako matematické formalizace technickych nebo ekonomickych
problému, v nichz jde o vybér nejlepsi varianty z dané mnoziny variant.
Jednotlivé varianty jsou v této formalizaci charakterizovany n-tici Cisel (bodem
x¢ = (%1, x5, ..., ), @ hodnoceni varianty je dano hodnotou funkce f v tomto
bodé x. Bod, ve kterém funkce nabyva maxima nebo minima, reprezentuje

potom hledanou nejlepsi variantu" (MANAS, 1979).

Rozhodovaci situace mizeme, nejenom v ekonomii, obecné fesit dvéma
zpusoby. Prvni zpusob, intuitivni, je obvykle provadén na zakladé empirickych
znalosti. Intuitivni zpadsob muze byt mnohdy zalozen na zakladé emoci nebo
nedostate¢nych znalosti. Proto mohou byt intuitivni rozhodnuti Spatna. Druhy
zpUsob rozhodovani na zakladé vyhodnoceni dostupnych dat je zaloZzen na
metodé operacniho vyzkumu. Vytvofenim kvalitniho matematického modelu Ize
ziskat silny nastroj, ktery poskytne pomoc pfi hledani optimalniho feseni
(LINDA a BOHDAN, 2009).

Pokud jsou v zadani extremalizacni ulohy veSkereé funkce linearni, tak Ize
hovofit o linearné extremaliza¢ni uloze. Obecny tvar linearni ulohy je uvedeny v
kapitole 5.2.1 o linearnim programovani. Linearni ulohy ziskaly svoji velikou
oblibenost diky této zakladni interpretaci: je definovano n vyrobnich procesu,
pricemz u kazdého potfebujeme k jeho realizaci m zdrojd. Z toho vyplyva, ze u
kazdého j-tého vyrobniho procesu je vySe spotfebovanych zdroji definovana

vektorem

a; = (ay,Qaz, .., Q)
(1)
Z takovéhoto vektoru pak mizeme sestavit matici
A=[aP1a@] ... [a™)]

(2)
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Celkové dostupné mnozstvi zdroju je dano m-slozkovym vektorem b.

Jeho? i-t4 slozka indikuje disponibilni mnozstvi materialu i (MANAS, 1979).

5.1.1. Simplexova metoda

Ani souc€asna vyspéla technika nedosahuje takovych vykonu, aby bylo
mozné pfi prochazeni optimalizaénich funkci nalézt vSechna zakladni feSeni
soustavy. Napfiklad soustava, kde by bylo dano, ze n = 50 neznamych a m =
25 podminek, za predpokladu zZe by pocita¢ prozkoumal 1 000 000 feSeni za
sekundu, by celkovy vypocet dokoncila az za 4 roky (LINDA a BOHDAN, 2009).

Z tohoto duvodu bylo nezbytné nalézt vhodnou metodu, ktera by vedla ke
zjednodusSeni optimalizaCniho procesu. Az do souCasnosti byla navrZzena fada
metod a postupU, z nichZ si svUj vyznam uchovaly jen nékteré, které byly
odvozeny od tzv. simplexové metody, kterou v roce 1947 vyvinul G. B. Danzig
(MANAS, 1979).

Zakladni kroky Ize charakterizovat v téchto Ctyfech bodech:

1) "V soustavé se definuje libovolna vychozi jednotkova baze, tj. baze

slozena vyhradné z jednotkovych vektoru.

2) Postupné se prochazi sousedni baze tak, aby se hodnota proménné
z = c¢Tx postupné zvySovala. Dvé baze se oznadi za sousedni, jestlize se lisi

pouze v jediném bazickém vektoru (bez ohledu na pofadi téchto vektor().

3) Jestlize vSechny sousedni baze maiji nizsi (nebo stejnou) hodnotu z, nez
je hodnota z v zakladnim FeSeni, které odpovida pravé dosazené bazi, uruje

dosazena baze optimalni zakladni feSeni.
Treti bod neplati v pfipadé tzv. degenerace." (MANAS, 1979).

Simplexova metoda je postup pro hledani optima v ramci ulohy
linearniho programovani. Hlavni vyhoda simplexové metody tkvi v prochazeni
jen €asti vSech teoreticky moznych bazickych feSeni a zaroven nalezeni
optimalniho FeSeni. Simplexova metoda k nalezeni vyuziva nasledujici postup.
Metoda zac¢ne zkoumat nahodné bazické feseni, zda-li je optimalni. Paklize

ano, tak skonci. Za pfedpokladu, ze tomu tak neni, nalezne nové bazické
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feSeni, kterému odpovida mensi, nebo v krajnim pfipadé shodna hodnota
uceloveé funkce, nez v pfedchozim postupu, a postup se zopakuje. Diky tomu,
Ze se simplexova metoda nikdy nevraci k horSimu feSeni, nez které je pravé
zkoumano, tak se pocet zkoumanych feSeni vyrazné zmensi. Pfechod mezi
starym a novym zkoumanym feSenim probiha pomoci vymény jednoho z
bazickych vektort (LINDA a BOHDAN, 2009).

5.2. Zakladni rozdéleni matematické programovani

5.2.1. Linearni programovani

Pfi rozvoji a aplikaci matematického programovani vznikl jeden specialni
pfipad, kdy veSkeré naklady, pozadavky a dalSi hodnoty jsou striktné na

proporcionalni urovni nebo jejich sumou (FOURER et al., 2003).

V ramci linearniho programovani se fesi optimalizace urcitého problému,
v ramci kterého se hleda minimalni nebo maximalni hodnota linearni funkce pfi
n promé&nnych na mnoziné popsané soustavou linearnich nerovnosti (PLESNIK
et al., 1990).

Pfedmétem je linearni funkce, pokud pouZijeme matematickou
terminologii, omezujici podminky jsou vyjadfené pomoci linearnich rovnic a
nerovnic. Proces, pfi kterém dochazi k feSeni takovéhoto problému,
pojmenovavame linearni programovani a feSeni probiha v linearnim programu.
Linearni programovani je dulezity nastroj pfi feSeni mnoha problému
soucasnosti a je u néj ocenovana jeho rychlost a spolehlivost i pfes pfitomnost
tisicd proménnych a omezujicich podminek. Za urcitych okolnosti mize linearni
programovani pomoci i pfi feSeni nelinearnich problému (FOURER et al.,
2003).
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Obecna uloha linearniho programovani se muze vyjadfit kanonickym

tvarem (KTULP):

Maximalizujte:

C1X1 + Cxy + o+ Xy (3)
za podminek:
allxl + alzxz + ...+ alnxn = bl
a21x1 + azzxz + ...+ aann = bz
Am1X1 + QpaXo + oo+ QpXn = by
Xj = 0 j=12,..,n
Kde: ¢;j=12,..,n jsou libovolna realna cisla

a;j;i=12,..,m;j=12,..,n jsou libovolna realna Cisla

b;i=1,2,..,m jsou libovolna nezaporna

realna

m, n jsou pfirozena Cisla takova, ze m < n.

Jestlize zavedeme vektory ¢t = (cy, ¢y, ... , €0)); X¢ = (X1,x2, ...

b" = (byby, ..., by); 0T = (0,0, ...,0) a matici soustavy A = a;;,» , miZzeme

KTULP zapsat v maticovém tvaru (LINDA a BOHDAN, 2009):
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Je snaha o0 maximalizaci:

CTX 4)
pfi omezeni:
Ax =B
)

kde A je dana matice a pTj = ayj, ayj, ..., @ dany vektor. V pfipadé
jediného feseni je maximum rovno Ax = B. Pokud ma soustava Ax = B vice
feSeni, pak je vysledna hodnota CTX na mnoziné vSech teoreticky
dosazitelnych vysledkt omezena nebo je vyjadfena konstantni funkci (MANAS,
1979).

Praktické vyuZiti linearni funkce nastava, pokud omezujici podminky jsou

tvofeny soustavou nerovnosti.
Ax =b,x =20 (6)

Ax < b,x = 0;

Ax >Db
Maximalizuijte CcTx
za podminek P1X1 + DX+ o+ Dpx, =D

x=0

BERKA (2008) ve svych elektronickych skriptech pise: "Cilem operace v
tomto modelu je najit takovou strategii x (budeme ji v tomto pfipadé Fikat plan),
aby pfi zadanych podminkach byla hodnota cilové funkce maximalni

(minimalni)".
5.2.2. Nelinearni programovani

V nékterych pfipadech neni mozno vyuzit linearniho programovani.
Napfriklad pokud omezujici podminky nebo feSeni neni tvofeno linearni funkci.
V téchto pfipadech se jedna o nelinearni programovani. Optimalizaci

nelinearnich problému se lidstvo zabyva vice nez dveé stoleti, ale az v
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Vaigviv s

(FOURER et al., 2003).

5.2.3. Celociselné programovani

CelocCiselné programovani je standardni uloha linearniho programovani,
ktera je dopIlnéna o podminku celo€iselnosti. Tento doplnék zaruc€uje, aby Cast

nebo vSechny proménné nabyvaly celoCiselnych hodnot (BERKA, 2008).

Specialnim pfipadem celoCiselnych uloh jsou ulohy, ve kterych se
vyuziva bivalentnich proménnych. Bivalentni proménné nabyvaji pouze hodnot
0 a 1. Uvedené hodnoty proménnych jsou vyuzivany pfi formulaci pfifazovacich
a okruznich dopravnich systéma (BERKA, 2008).

53. AMPL

5.3.1. Popis platformy

AMPL je algebraicka platforma pro modelovani optimalizacnich uloh.
Nazev AMPL je akronym pro "A Mathematical Programming Language" -
matematicky programovaci jazyk. Vznik a uspésna implementace AMPL jako
modelovaciho jazyku pro matematické programovani probéhla v roce 1985
(FOURER et al., 2003).

AMPL nabizi interaktivni pracovni prostfedi pro feSeni rozsahlych a
znacné komplexnich problému matematického programovani. Pracovni
prostfedi nabizi zjednoduSeny matematicky zapis oprostény od klasického
programatorského jazyka, podobny s klasickym matematickym syntaxem
(FOURER et al., 2003).

AMPL spolupracuje s desitkami optimaliza¢nich feSitell a to jak se
specializaci na linearni programovani, tak i na feSeni nelinearnich problémd,
celociselnych uloh nebo kvadratickych problému. Pro pfehled je uvedeno
nékolik fesitelu: CBC, CPLEX, FortMP, Gurobi, MOSEK, MINOS, SNOPT a
mnoho dalSich, se kterymi AMPL spolupracuje (AMPL, 2013). Software AMPL
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pracuje na operacnich systémech Windows (32-bit/64-bit), Unix/Linux a Mac
OS X (FOURER et al., 2003).

5.3.2. AMPL IDE

AMPL v lofiském roce predstavila nové uzivatelské prostredi. Uzivatelské
prostfedi nabizi jednoduchou obsluhu vSech €asti programu. Hlavni pfednosti
je rozdéleni procesu modelovani na tfi oddélené uzivatelské ¢asti. Jedna Cast je
tvofena klasickym datovym rozhranim s deklarovanym pracovnim formulafem
pro konkrétni ulohu. Druha €ast slouzi k programovani vlastniho matematického
modelu. Posledni ¢ast slouZzi k obsluze ulohy, resp. k odeslani ulohy do feSitele
a k naslednému nacteni vysledkl. Mezi dalSi vyhody uZzivatelského prostredi
AMPL IDE patfi zvyrazhovani syntaktického kodu, rychlé vyhledavani chyb a
prehledny zapis. Uzivatelské prostredi opét bézi na obvyklych operacnich
systémech - Windows (32-bit/64-bit), Unix/Linux a Mac OS X AMPL.com, 2013)
(AMPL, 2014).

5.4. Gurobi

Gurobi je vyspély feSitel uloh matematického programovani, ktery je
schopny feSit ulohy linearniho (LP), kvadratického programovani (QP), rovnéz
obsahuje feSitele pro ulohy s podminkami tvofenymi kvadratickou nerovnici
(QCP), dale obsahuje feSitele pro celoCiselné ulohy linearniho (MILP) a
kvadratického programovani (MIQP). Zavérem je nezbytné zminit moznost fesit
ulohy s celo€iselnymi podminkami v ramci kvadratické nerovnosti (MIQCP).
Gurobi Optimization nabizi svym uzivatelim nékolik rozdilnych typu licenci.
Hlavnim produktem pro spolecnost je klasicka komercéni licence, mezi dalsi
licence patfi akademicka licence a tzv. trial licence, ktera slouzi uzivatelim k
otestovani a seznameni se se softwarem. V naSem pfipadé jsme k vyfeSeni
optimaliza¢ni ulohy pouZili akademickou licenci. Akademické licence jsou volné
pristupné vSem akademickym zaméstnancim a studentim vysokych $kol.

Akademicka licence je spolecnosti Gurobi Optimization poskytovana s
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jednoletou platnosti. Po uplynuti tohoto obdobi je nutné Zadat o novou licenci.

Linearni feSitel nabizi moznost pracovat s primarnim i sekundarnim
simplexovym algoritmem. Resitel souasné umi Fesit optimalizaci a provadét
prosévani algoritmu. Linearni feSitel umi pracovat s paralelnim bariérovym
algoritmem (GUROBI, 2014).

V nezavislém testu Arizonské statni univerzity byl Gurobi solver
vyhodnocen jako nejrychlejsi a nejucinnéjsi fesitel. Shodna uloha byla feSena v
9 rozdilnych FeSitelich na pocitacich Intel Xeon X5680 (32 GB, Linux, 64 bitova
technologie, 2x6 jader). V testu byly zastoupeny tyto feSitelé: CBC-2.8.7,
CPLEX, GLPK-4.52, GUROBI-5.6.0, LP_SOLVE-5.5.2, SCIPC,SCIPL, SCIPS,
XPRESS-7.6.0. Gurobi z uvedenych fesitelu bylo nejrychlejsi ve 2 z 3 uloh a
pokazdé dokazalo vyresit vSechny problémy. Ve tfeti uloze bylo Gurobi jen o
4% pomalejSi (MITTELMANN, 2014).
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6. Material a metodika

6.1. Popis modelu

Model, ktery byl vytvaien v ramci diplomové prace, prosel fadou zmén a
uprav. Z pocatku se jednalo o velmi jednoduchy model, ktery neobsahoval
zadné omezujici podminky pro zastoupeni jednotlivych klon(. ReSeni vede
pochopitelné k nerealistickému vystupu, nebot soucet jednotlivych pfispévki

dil¢ich klonU neni roven 100%.

6.1.1. Zakladni model:

# set of clones;
set CLONES;

# parameters:

param BV {CLONES} # value of clone
param UPPER {CLONES} >= 0; # upper limit on clonal contributions
param LOWER {CLONES} >= 0; # lower limit on clonal contributions

# variables: clonal contributions:
var x {p in CLONES} >= LOWER[p], <= UPPER]p]

# objective: maximize genetic response (BV times contributions):
maximize Total Profit: sum {p in CLONES} BV|[p] * x[p];

6.1.2. Druha verze:

Upravena verze modelu obsahovala jiz omezeni v celkovém zastoupeni

klonu, a to bylo vyjadfeno funkci

(1)

# constraint: sum of contributions equal to unity:
subject to Sum: sum {p in CLONES} x[p] = 1,

Tento model vykazoval vysledky, ze 100% zastoupeni pfipada na klon,
ktery nam pfinasi nejvétsi Slechtitelsky zisk.
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# set of clones;
set CLONES;

# parameters:

param BV {CLONES}; # value of clone
param UPPER {CLONES} >= 0; # upper limit on clonal contributions
param LOWER {CLONES} >= 0; # lower limit on clonal contributions

param COAN {CLONES} >= 0, <= 0.5;

# variables: clonal contributions:
var x {p in CLONES} >= LOWER|[p], <= UPPER|p];

# objective: maximize genetic response (BV times contributions):
maximize Total_Profit: sum {p in CLONES} BV[p] * x[p];

# constraint: sum of contributions equal to unity:
subject to Sum: sum {p in CLONES} x[p] = 1,

V praxi ovSem nelze obhajit semenny sad Citajici pouze jeden klon. Proto bylo

potfebné model doplinit o dalSi omezujici podminku.
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6.1.3. Treti verze modelu

V ramci tfeti verze modelu jsme ulohu doplnili o limitni podminku, v ramci

které jsme definovali minimalni a maximalni hodnotu zastoupeni (pfispévku) pro
vSechny klony.

# set of clones;

set CLONES;

# parameters: # value of clone

param BV {CLONES}; # upper limit on clonal contributions
param UPPER {CLONES} >= 0; # lower limit on clonal contributions

param LOWER {CLONES} >= 0;
param COAN {CLONES} >= 0, <= 0.5;

# variables: clonal contributions:
var x {p in CLONES} >= LOWER|[p], <= UPPER|p];

# objective: maximize genetic response (BV times contributions):
maximize Total_Profit: sum {p in CLONES} BV[p] * x[p];

# constraint: sum of contributions equal to unity:
subject to Sum: sum {p in CLONES} x[p] = 1,

6.1.4. Finalni model:

Finalni model obsahuje, na rozdil od pfedchozich verzi, i podminku
genetické pfibuznosti. Geneticka pfibuznost je v naSem modelu feSena matici

genetické pfibuznosti, jejiz strany jsou definovany po¢tem klonl a celkovy pocet
bunék tabulky je sou€inem klona.

# constraint 2: coancestry:
subject to Coancestry: sum {i in CLONES, j in CLONES} COAN]i,j] * x[i] * x[j] <= GC;

Tato podminka nas chrani pfed sniZzenim biodiverzity ve snaze o ziskani
co nejvyssiho genetického zisku.
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# set of clones;
set CLONES;

# parameters:

param BV {CLONES}; # value of clone

param UPPER {CLONES} >= 0; # upper limit on clonal contributions
param LOWER {CLONES} >= 0; # lower limit on clonal contributions
param COAN {CLONES,CLONES} >=0, <=

1; # coancestry matrix

param GC >= 0; # limit on group coancestry

# variables: clone either present or absent

#var y {p in CLONES} binary;

# variables: clonal contributions:

var x {p in CLONES} >= LOWER|[p], <= UPPER[p];

# objective: maximize genetic response (BV times contributions):
maximize Gain: sum {p in CLONES} BV|p] * x[p];

# constraint 1. sum of contributions equal to unity:
subject to Sum: sum {p in CLONES} x[p] = 1,

# constraint 2: coancestry:
subject to Coancestry: sum {i in CLONES, j in CLONES} COAN(i,j] * x[i] * x[j] <= GC;

6.1.5. Datovy soubor

Model nacita data z datového souboru. Bohuzel v ramci tisténé prace
neni prakticky mozné ukazat cely datovy soubor, protoze jen vytisténi vSech dat
z ného by zabralo pfiblizné 48 stranek, proto zde uvedu jen ukazku, ktera
Ctenafi poskytne dostateCnou predstavu o jeho strukture. Datovy soubor je ale

obsaZen v elektronické verzi diplomové prace (datovy nosic).
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set

CLONES: 41 42 43 80
param NE : = 1.0;
param CMAX:= 0.2;
param: BV UPPER LOWER =
41 98.68926352 0.2 0.05
42 99.57385626 0.2 0.05
43 99.31618959 0.2 0.05
80 100.3190917 0.2 0.05;
param: COAN =
41 41 1
41 42 0.25
41 43 0
41 44 0
41 79 0
41 80 0
42 41 1
42 42 0.25
80 79 0.25
80 80 1,

Datovy soubor se da rozdélit na tyfi deklaracni ¢asti. V prvni ¢asti (set

CLONES) se deklaruji klony, pro které se bude provadét optimalizace.

Druha ¢ast datového souboru (zacinajici param NE) slouZi k deklaraci
hodnoty efektivni velikosti populace a maximalni hodnoty pfibuznosti mezi
jednotlivymi klony ve vysledné smési (v prvnich dvou modelech hodnoty

maximalni pfibuznosti nebyly brany v potaz).

Treti Cast datového souboru (za€ina param: BV) deklaruje ,breeding
value®, tj. Slechtitelskou hodnotu jednotlivych klonu. V dalSim sloupci je uveden
maximalni pfipustny podil zastoupeni jednotlivého klonu ve vysledné smési a
posledni sloupec pfinasi hodnotu, ktera naopak ur€uje minimalni podil stejného

klonu ve vysledném souboru (semenném sadu).
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Ctvrta &ast datového souboru je tvofena matici pfibuznosti véech klong,
které se objevuji v datovém souboru. Hodnoty na diagonale jsou zde rovny
jedné. Pro ilustraci optimalizacniho modelu byl vytvoren datovy soubor,
predpokladaly se normalné rozdélené Slechtitelské hodnoty (byl pouzit
generator pseudonahodnych Cisel v MS Excel), a dale byla vytvofena matice
pFibuznosti, kdy za pfibuzné jedince byly zvazovany vzdy dvojice klonu (41 a
42, 43 a 44 a tak dale). Pfibuzensky vztah mél hodnotu pfibuzenského
koeficientu = 0,25. Ctvrta &ast datového souboru je vyuzZivana jen ve tfetim

modelu.

6.1.6. Iniciace souboru

Optimalizace se spousti pomoci iniciaéni konzole v AMPL IDE. Dalsi
moznosti, které konzole nabizi, je vypis hodnot jednotlivych proménnych.

Zakladni zapis k pribéhu optimalizace v konzole vypada nasledovné:

ampl: model pine.mod,;

ampl: data pine.dat;

ampl: option solver gurobi_ampl;
ampl: solve;

V prabéhu prace na modelu byl pro usnadnéni vytvofen ,run“ soubor,
ktery funguje na principu davkového souboru. Tento je spustitelny jen jednim
pfikazem a vSechny vySe uvedené procesy se spousti automaticky. Run soubor

mél niZze uvedeny zapis:

model pine.mod;

data pine.dat;

option solver gurobi_ampl;
solve ;

display X;

Jak je vidét v run souboru, tak prvni je iniciovan soubor pine.mod, ktery
je nositelem informaci s kbdem samotného modelu. Druhy soubor, ktery je

spustén, je datovy soubor pine.dat. Pfikaz option jiz vybira samotny feSitel
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GUROBI a spousti se pfikazem ,solve”. Posledni pfikaz display slouzi k

zobrazeni hodnot x; (vysledné optimalni pfispévky).

Run soubor se spousti prfikazem:

ampl: include pine.run;

PFi vytvareni datového souboru bylo potfebné z asovych davoda vytvorit
pomocny program. Tento program jsem vytvofil v programovacim jazyku
Python. Program postupné prochazi matici pfibuznosti a nacita data z
jednotlivych bunék matice. Dale doda k témto datim informace o umisténi
bunky v ramci matice a exportuje je do nového Excelovského souboru. Do toho
souboru se téz uklada seznam informaci o pfibuzenském vztahu jednotlivych

klonu a jejich soufadnice. Program funguje na principu vnofrenych cyklu.
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7. Vysledky

V ramci vyzkumu, na kterém jsme ovérovali vlastnosti nami vytvoreného
modelu, byly testovany tfi rizné scénare, které se zjednodusené feceno lisi

schopnosti reagovat na pfibuznost jedincu.

Hledani optimalniho feSeni bylo zaméfeno na maximalizaci hodnoty BV -
breeding value (Slechtitelska hodnota). V ramci nasi Slechtitelské populace jsme
pracovali se 40 klony. V ramci populace se vzdy nachazeli dva jedinci, ktefi méli
vzajemny pFibuzensky vztah. Tento pfibuzensky vztah jsme vyjadfili hodnotou
COAN = 0,25. K jinym klontm tento jedinec mél hodnotu na urovni COAN = 0,0.

U kazdého z probé&hnuvsich scénaru jsme provadéli testovani pfi riznych

hodnotach Ny (efektivni velikost populace).

Vzorec pro vypocet efektivni velikosti populace:

Ne =55 ™

® = group coancestry (koeficient skupinové pribuznosti)

Hodnota efektivni populace byla u vSech scénarli zvySovana od hodnoty
rovné 1 az do situace, kdy feSeni linearni funkce mélo ¢asovou naro¢nost vétsi

nez 120 vtefin. Hodnota efektivni populace se vzdy navySovala o 0,5.
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7.1. Scénar c. 1

Prvni scénar ma nejmensi poCet omezujicich podminek. V ramci tohoto
sceénare jsme nebrali v potaz pfibuznost mezi jednotlivymi klony a ani jsme si
nestanovili minimalni a maximalni podil jednotlivych klonu ve vysledné

optimalizaci.
V ramci prvniho scénare jsme maximalizovali kriterialni funkci:
max(f) BV, * p; + BV, *p, + -+ BV, xp, (8)
BV = breeding value (Slechtitelska hodnota)
p = proportion (podil klonu ve vysledném mixu)
Hlavni podminka, zZe pfispévek vSech klon se musi rovnat 1:
Prtpetpr=1 9)

Druha podminka v tomto scénafi omezovala skupinovou pfibuznost.
Koeficient skupinové pribuznosti jsme v pribéhu zmenSovali prostfednictvim

navysovani efektivni velikosti populace (Ng).
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# set of clones;
set CLONES;

# parameters:

param BV {CLONES}; # genetic response to selection
param UPPER {CLONES} >= 0; # upper limit on clonal contributions
param LOWER {CLONES} >= 0; # lower limit on clonal contributions
param COAN {CLONES,CLONES} >=0, <=1; # coancestry matrix

param NE >= 0; # limit on group coancestry

param GC = 1/(2*NE);
# maximum accepted pairwise
param CMAX >= 0, <= 1; coancestry

var b {p in CLONES} binary;
var x {p in CLONES} >= 0, <=1,

# objective: maximize genetic response:
maximize Gain:
sum {p in CLONES} BVI[p] * X[p];

# constraint 1: sum of contributions equal to unity:
subject to Sum: sum {p in CLONES} x[p] = 1;

# constraint 2: average coancestry lower equal declared GC_max
subject to Coancestry:
sum {i in CLONES, jin CLONES} #:i < |}
COAN([i,j] * x[i] * x[j] <= GC;

# constraint 3: limit on min and/or max pair-wise coancestry:
subject to pairwise {i in CLONES, j in CLONES: i <> j}:
COAN(i,j] * b[i] * b[j] <= CMAX;

Pocateéni hodnota Ng byla stanovena na hodnotu 1. Pfi hodnoté jedna je
vliv koeficientu skupinové pfibuznosti velmi maly, proto ve vysledcich je
prevazné zahrnut (63%) jen jeden klon. 99,99% celkové smési bylo tvofeno jen
tfemi klony (viz. graf €. 1). Zbylé klony se na celkové smési jednotlivé podilel
1x10° az 1x10™*°. Z dtivodu jejich zanedbatelného podilu na vysledné smési

nejsou uvedeny v pfehledové tabulce a ani graficky znazornény.
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Graf €. 1 - zastoupeni klont

Tato situace jasné poukazuje na nezbytnost stanoveni spodni hranice
pro podil jednotlivého klonu na celkové smési, protoze, jak je zde patrné, v

realné situaci neni mozné vytvorit smés, kde by podil klona byl takto maly.

Postupnym navySovanim hodnoty efektivni velikosti populace o0 0,5 se
zmensovala hodnota kriterialni funkce a zvySoval se pocet zastoupenych klona.
Tim dochazi k snizovani Slechtitelské hodnoty semenného sadu pfi ristu

biodiverzity a po¢tu zastoupenych klona.

Druhy graf zobrazuje podil zastoupenych klonl pfi hodnoté NE 8,5 (viz
graf €. 2). Tato hodnota je stfedni hodnotou u prvniho scénare. Do vysledku se
vét§im nez 1% zastoupenim promitnulo 25 klond. Ostatnich 15 klon mélo

procentni zastoupeni v rozmezi hodnot od 1 x 102 po 1 x 10°®.
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Graf €. 2 - zastoupeni klont

NejvysSi hodnotu Ng, kterou jsme mohli v ramci prvniho scénare zadat,
byla hodnota 16. Vy8Si hodnotu uz nelze zadat, protoZe linearni funkce by
neméla pfi zadanych podminkach feSeni. V situaci, kdy jsme dosadili za
koeficient efektivni velikosti populace hodnotu 16, tak zastoupeni vSech klonu,
se kterymi jsme pracovali, bylo blizko 2,5 % + 1 x 103, V této situaci se podruhé
ukazuje, co by nastalo, pokud neni ve scénafi podminka, ktera omezuje spodni

hranici zastoupeni jednotlivych klonl (viz graf €. 3).

Rovnéz pfi postupu, kdy zastoupeni vSech klonld ze semenného sadu je

rovhomeérne, bychom dosahli nulového Slechtitelského zisku.
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Graf €. 3 - zastoupeni klont

Pokud zvySujeme koeficient efektivni velikosti populace, tak sniZzujeme
Slechtitelsky zisk semenného sadu. Toto Ize interpretovat rovnéz tak, ze pokud
budeme sniZovat biodiverzitu v ramci populace Slechtitelského sadu, tak
budeme naopak zvySovat Slechtitelsky zisk. Nize uvedeny graf necht’ je tomu
dobrou ukazkou (viz graf €. 4).
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Graf €. 4 - Vlevo na ose Y muzeme vidét Slechtitelskou hodnotu Slechténych

klonll a na ose X vidime hodnotu efektivni velikosti populace.
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7.2. Scénarc. 2

Ve druhém scénafi jsme opét pouzili shodnych 40 klonu, se kterymi jsme
jiz provadéli optimalizaci v ramci prvniho scénare. Scénar druhy se na rozdil od
prvniho lisil v pfitomnosti omezujicich podminek na podil jednotlivych klonu.
Toto jsme vyresSili podminkou, ktera na své spodni hranici byla nastavena na
5% a maximalni mozna pfitomnost jednoho klonu byla definovana na 20%.
Pokud néjaky klon by mél pfispévek mimo toto rozdéleni, tak by mél

automaticky pfidéleny nulovy podil na vysledné smési.

# constraint 2: average coancestry lower equal declared
GC_max

subject to Coancestry:
sum {i in CLONES, jin CLONES} #: i< j}
COAN([i,j] * x[i] * x[j] <= GC;

# constraint 3: lower bound:
subject to semicontLB {p in CLONES}:
LOWER[p] * b[p] <= x[p];

subject to semicontUB {p in CLONES}:
X[p] <= UPPER(p] * b[p];

Pfidanim vySe uvedenych podminek jsme docilili toho, aby zastoupeni
jednotlivych jedincl bylo v ramci intervalu, ktery zarucuje, ze podil
zastoupeného klonu neklesne pod hodnotu, ktera je hrani¢ni pro aplikovatelnost
klonu v ramci zakladani semenného sadu. Horni hranice zaruCuje, Ze smés
nebude sloZena jen z jednoho klonu nebo z nékolika malo jedincu, pficemz by

doslo k zakonitému poklesu biologické diverzity a genetické erozi.

V ramci provadéni optimalizaci jsme museli pfistoupit k casovému limitu
pro vypocet kriterialni funkce. V ramci této diplomové prace jsme si stanovili
Casovy limit pro vypocet 120 sekund.
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# set of clones;
set CLONES;

# parameters:

param BV {CLONES}; # genetic response to selection
param UPPER {CLONES} >= 0; # upper limit on clonal contributions
param LOWER {CLONES} >= 0; # lower limit on clonal contributions

param COAN {CLONES,CLONES} >= 0, <= 1; # coancestry matrix
# limit on group

param NE >= 0; coancestry
param GC = 1/(2*NE);
param CMAX >= 0, <= 1; # maximum accepted pairwise coancestry

# alternative (constraints 3, 4 is active)
var b {p in CLONES} binary;
var x {p in CLONES} >= 0, <=1,

# objective: maximize genetic response:
maximize Gain:
sum {p in CLONES} BV[p] * X[p];

# constraint 1: sum of contributions equal to unity:
subject to Sum: sum {p in CLONES} x[p] = 1;

# constraint 2: average coancestry lower equal declared
GC_max

subject to Coancestry:
sum {iin CLONES, jin CLONES} #: i< j}
COAN(i,j] * x[i] * x[]] <= GC,;

# constraint 3: lower bound:
subject to semicontLB {p in CLONES}:
LOWER[p] * b[p] <= x[p];

subject to semicontUB {p in CLONES}:
X[p] <= UPPER([p] * b[p];
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Opét jsme zacali efektivni velikosti populace na hodnoté 1. Tentokrat ale
nedoslo k vyraznému zastoupeni jen jednoho klonu. Pfi hodnoté Ng = 1 jsme
méli rovhomérné zastoupeni péti klond, tedy maximalni mozny podil klonu na
celkovém slozeni, ktery jsme si urcCili v ramci podminek. Zastoupeni ostatnich

klonu v tomto pfipadé se rovnalo nule (viz graf €. 5).

H4lmA42mA3 m44mAS m4om47 m48 m49m50m51 m52m53 m54
W55m56m57 m58mM59 m60 m61 m62 mM63 mM64 M65 W66 167 W68
69 m70m71m72 73 m74 07576 77 78 79180

Graf €. 5 - zastoupeni klont

Shodné jako u pfedchoziho scénare jsme postupné zvySovali hodnotu
efektivni populace o 0,5 v kazdém cyklu. ZvySovanim této hodnoty se rovnéz
zvySoval pocet simplexovych iteraci. Pfi hodnoté Ng = 1 bylo téchto
simplexovych iteraci jenom 6, u hodnoty Ng = 4 byl pocet iteraci jiz 3075.
Posledni hodnota, u které probéhl vypocet optimalizace, byla hodnota Ng = 7,
pfi takto zadanych podminkach, bylo v ramci optimalizaCni ulohy nutné provést
186 681 simplexovych iteraci. Pro vétSi hodnotu nez Ng = 7 jsme optimalizaci

nedokonCili, protoZze vypocet optimalizace byl delSi nez v podminkach zadanych
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120 sekund. Jiz pfi hodnoté Ng = 6,5 tak vypocCet optimalizace trval 40 sekund a
pfi Ne = 7 byl celkovy €as optimalizace jen tésné pod hranici dvou minut.

N4l E42E43 044045046 H47 H48 M40 M50 M5l m52 m53 m54
E55m56mM57 M58 W59 W60 m61 M62 W63 M64M65mM66 1167 M68
69 m70m71 w7273 w74 0751076 77178 791 80

Graf ¢. 6 - zastoupeni klont

Pokud navysSime hodnotu Ng na uroven 4, v tu chvili se hodnota
skupinové pfibuznosti rovna © = 0,125, tak se nam v celkové smési projevi

zastoupeni 11 klonU. Z téchto jedenacti klonl jen jeden klon dosahuje
zastoupeni 20% (pfesné 19,9627%) a jen tfi klony maji vysSi podil ve vysledné
smési nez 10%. Pét klonu je zastoupeno pfesné na dolni hranici pfipustného
zastoupeni (5,0001 %, 5,0003 %, 5,0006 % 5,0013 % a 5,0051 %)

(viz graf €. 6).
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Graf €. 7 - zastoupeni klont

Jak jiz bylo vySe uvedeno, nejvétsi hodnota efektivni velikosti populace
se rovnala Ng = 7, ktera splfiovala i €asovou podminku. V dany moment bylo
soucasti optimalizace 16 klonu (teoretické maximalni mnozstvi klonu je 20,
protoZe minimalni zastoupeni jednoho klonu musi byt minimalné 5 % (tj. 5 % x
20 = 100)). Nejvice zastoupeny klon ve smési mél podil mirné pfes 10%
(10,3388%), prvni tfi klony mély zastoupeni vysSi nez 7%. 7 klonu v této smési
mélo zastoupeni presné 5% a dalSi 3 klony mély zastoupeni velmi blizko spodni
hranice (5,4193%, 5,7456% a 5,8484%) (viz graf €. 7).

Nasledujici graf uvadi prabéh kfivky, ktera zobrazuje Slechtitelskou
hodnotu (breeding value), pokud ménime velikost Ne. Za povSimnuti stoji, Zze ze
zaCatku ma kfivka konstantni tvar. Konstantni tvar kfivky je zdtvodnitelny
omezujici podminkou, ktera omezuje maximalni mozné zastoupeni klont ve

vysledné smési.

Az ve chvili, kdy zvySime velikosti hodnoty Ng nad 2,5, tak uz se tlak na

biodiverzitu smési zvysi natolik, Ze kfivka pfejde do "linearniho tvaru". Kdy se
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zvyS8ujici hodnotou Neg ndm klesa Slechtitelska hodnota celé smési (viz graf €.

8).
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Graf €. 8 - Vlevo na ose Y mtiizeme vidét Slechtitelskou hodnotu slechténych

klonll a na ose X vidime hodnotu efektivni velikosti populace.
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7.3. Scénar c¢. 3

Treti scénar je ze vSech scénaru v této diplomové praci
nejkomplikovanéjSi a ma i nejvétsi mnozstvi pozitych podminek. V ramci tohoto
sceénare jsme vyuzili matici pfibuznosti. NaS model jsme pro tento pfipad opatfili
podminkou, ktera zabrariuje vyuziti dvou pfibuznych klon v ramci tohoto
scénare. Do podminky jsme vioZili, Ze maximalni hodnota pfibuznosti se bude
rovnat CMAX = 0.2. Zaroven jsme do datového souboru vloZili matici, ve které
byly vzdy dva po sobé jdouci klony pfibuzni a to s hodnotou CMAX = 0,25.
Celkové je v nasem modelu 40 klon(, tzn. Ze celkové se v datovém souboru
nachazelo 20 pfibuzenskych paru. Vysledkem by mélo byt, Ze se nam na
vysledné smési nesmi podilet souCasné oba klony z jedné sourozeneckeé
dvojice. Ostatni podminky jsou v tomto scénafi shodné. Minimalni zastoupeni
klonu je rovno 5% a maximalni podil jednoho klonu na celkové smési je roven
20%. PFicemz plati, Ze soucet podili vSech klonl ve smési se musi rovnat
100%. Shodné, jako u druhého scénare, bylo dosazeno nejvy$si mozné
hodnoty efektivni velikosti populace Ng = 7, u vysSich hodnot jsme jiz nebyli

schopni splnit Casovy limit 120 sekund.
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# set of clones;
set CLONES;

# parameters:

param BV {CLONES};

param UPPER {CLONES} >= 0;

param LOWER {CLONES} >= 0;

param COAN {CLONES,CLONES} >= 0, <=
il

param NE >= O;

param GC = 1/(2*NE);

param CMAX >= 0, <= 1;

# alternative (constraints 3, 4 is active)
var b {p in CLONES} binary;
var x {p in CLONES} >= 0, <=1,

# objective: maximize genetic response:
maximize Gain:
sum {p in CLONES} BV[p] * X[p];

# genetic response to selection
# upper limit on clonal contributions
# lower limit on clonal contributions

# coancestry matrix
# limit on group coancestry

# maximum accepted pairwise coancestry

# constraint 1: sum of contributions equal to unity:

subject to Sum: sum {p in CLONES} x[p] = 1;

# constraint 2: average coancestry lower equal declared

GC_max
subject to Coancestry:

sum {i in CLONES, j in CLONES} #: i < j}

COAN(i,j] * X[i] * X[j] <= GC;

# constraint 3: lower bound:
subject to semicontLB {p in CLONES}:
LOWER[p] * b[p] <= x[p];

subject to semicontUB {p in CLONES}:
X[p] <= UPPER([p] * b[p];

# constraint 4: limit on min and/or max pair-wise coancestry:
subject to pairwise {i in CLONES, j in CLONES: i <> |}
COANIi,j] * b[i] * b[j] <= CMAX;

Jako pfi minulém scénafi jsme i tentokrat zacali optimalizaéni ulohu pfi

hodnoté efektivni velikosti populace = 1, tzn. Ze hodnota skupinové pfibuznosti

® = 0,5. Pri takovych to podminkach stejné jako u predchoziho scénare
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ziskame smés 5 klonu se shodnym 20% zastoupenim. Ostatni klony se do

smeési nedostaly a jejich zastoupeni je z tohoto divodu nulové (viz graf €. 9).

H4lmA2m4A3 m44mAS m4om4A7T mA8 m49 m50
W51 m52m53 M54 m55m56 m57 m58 m59 m60
61 W62 W63 M64M65M661167M681691170
71m72073 w74 075076 77178 791 80

Graf €. 9 - zastoupeni klont

Stfedni hodnota Ng se opét rovna 4. Zde je jiz patrny vliv posledni
omezujici podminky a to podminky omezuijici pfibuznost klonu ve vysledné
smési. Na rozdil od druhého scénare jsou zde hodnoty o malinko vyrovnangjsi.
Nejvy8Si podil opét zastava klon €. 44, ktery pfi této hodnoté efektivni velikosti
populace dosahuje zastoupeni 19,545%. Vice nez 10% podilu dosahlo pfi
tomto scénafi 5 klonu (19,545%, 16,3974%, 14,1969%, 10,8547% a 10,7046%)
coZ je o jeden vice nez u pfedchoziho scénafe. Na dolni pétiprocentni hranici
se vyskytuji jenom 4 klony (5,0000%, 5,0001%, 5,1285% a 5,5659%). Celkové

je za danych podminek zastoupeno ve smési 10 klonu (viz graf €. 10).
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Graf €. 10 - zastoupeni klon

Maximalni hodnota Ng, pro kterou platilo zadani, a splnila omezujici
podminky linearni optimalizace, byla Ng = 7. V ramci této optimalizace probéhlo
314132 simplexovych iteraci (rist poctu iteraci u tohoto scénare mezi

jednotlivymi palhodnotami by se dal pfiblizné vyjadfit kvadratickou funkci).

Celkova smés optimalizovanych klon( u tohoto FeSeni je tvofena 15
klony, to je o jeden klon méné nez u pfedchoziho druhého scénare. Nejvétsi
zastoupeni mél opét klon €. 44 a to 10,5454%. Dale jsou zastoupeny klony &.
61 a €. 78, jejichZ zastoupeni dosahuje hodnot 9,54278% a 9,00168%. Na
samé spodni pétiprocentni hranici se nachazi 7 klont, z ¢ehoz 5 klonu je
zastoupeno presné 5% a dva jsou zastoupeny lehce nad touto hranici
(5,2144 % a 5,89674%) (viz graf €. 11).
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Graf €. 11 - zastoupeni klon

Z vysledku kriterialni funkce jsem opét sestavil graf, ktery znazorfiuje
velikost Slechtitelské hodnoty vysledné smési v situaci, kdy dochazi ke zménam
ve velikosti hodnoty efektivni velikosti populace. Slechtitelska hodnota smési
nabyva kfivky tvaru konstantni funkce v intervalu Ng od 1 od 2,5. V tomto
rozmezi nema na vysledek optimalizace efektivni velikost populace Zadny vliv,
protoZe na vysledek zde ma vliv omezujici podminka. Tato omezujici podminka
nepfipousti podil jednoho klonu na vysledné smési vétsi nez je 20%. Pro Ng
vetSi nez 2,5 plati postupna sestupna tendence, ktera nabyva pfiblizné tvaru
kfivky linearni funkce, ktera je ovlivnéna tlakem na dostate¢nou biologickou
diverzitu v ramci semenného sadu. Klesani této kfivky je o néco rychlejsi, nez

tomu bylo u druhého scénare (viz graf €. 12).
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Graf €. 12 - Vlevo na ose Y muzeme vidét Slechtitelskou hodnotu Slechténych

klonl a na ose X vidime hodnotu efektivni velikosti populace.

(51]




7.4. Porovnani scénaru

Zajimavé vysledky se dostanou na povrch ve chvili, kdy se vSechny ftfi
grafy, které zobrazuiji vliv efektivni velikosti populace na Slechtitelskou hodnotu

semennych sadU, protnou v jednom.
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Graf €. 13 - Vlevo na ose Y mtizeme vidét Slechtitelskou hodnotu Slechténych

klont a na ose X vidime hodnotu efektivni velikosti populace.

NejviditeIngjsi, ale co do dulezitosti urcité ne na prvnim misté, je vidét
rozdil mezi jednotlivymi scénafi v rozmezi hodnot Ng < 1; 2,5 >, kdy je vidét
absence omezujici podminky na minimalni a maximalni zastoupeni jednotlivych
klonG u prvniho scénare. V tomto intervalu vysledky kriterialnich funkci u

druhého a tfetiho scénare vykazovaly shodné hodnoty (viz graf €. 13).

Pfiblizné v rozmezi Ng < 2,5 ; 4 > jsou kfivky velmi vyrovnané a v
podstaté totozné. V tomto intervalu totiZ byl na druhy a tfeti scénar vyvijen jen
minimalni tlak ze strany efektivni velikosti populace. Rovnéz omezujici
podminky na zastoupeni jednotlivych klonu v této situaci se nepromitnuly velmi

negativné do vysledkd.
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V nasledujicim intervalu, kde Ng nabyvalo hodnot vétSich nez 4, se jiz do
znacné miry projevuji na vysledcich druhého a jesté vice tfetiho scénare
omezujici podminky. Vliv omezujici podminky, ktera omezuje pfitomnost
pribuzenskych klonl ve smési, zpusobuje "viditelnou" ztratu Slechtitelské

hodnoty semenného sadu.
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8. Diskuze

Vysledky uvedené v pfedchozi kapitole potvrzuji funk&nost nami
vytvofeného optimalizacniho modelu pro selekci klont do semennych sadu.
Rozdilné scénare, které jsme v ramci otestovani vyzkouseli, tak ukazuji
praktickou nezbytnost nékterych krok, které jsme provedli pfi této praci.
PredevSim se jedna o fadu omezujicich podminek, kterymi jsme model zatizili,

ale pfitom jeho zapis zUstava velice kratky, intuitivni a elegantni.

Jiz vysledky prvniho scénare potvrdily, Ze funkéni model nemuize byt
pfipraven bez omezujicich podminek na podil zastoupeni jednotlivych klonu ve
vysledné smési pro semenny sad. Horni limit pro zastoupeni jednotlivych klona
je nezbytny pokud budeme pfedpokladat, Ze pfi vysadbé semenného sadu
nebudeme brat ohled na efektivni velikost populace. Toto je ale v praxi
prakticky vylou€eno. A uz pfi hodnoté Ne = 4,5, klesa zastoupeni klonu s
nejvyssi Slechtitelskou hodnotou pod 20%, takZe tu dochazi k jistému

samoregulacnimu procesu.

AT & &4

spodniho limitu, ktery ovliviiuje minimalni zastoupeni jednotlivych klond. V nasi
praci jsme pracovali jen s imaginarnim souborem klona, ktery €ital 40 jedincd,
proto jsme spodni limit méli nastaven na hranici 5%. Pokud bychom ale vzali v
potaz realné podminky, tak pokud bychom do semenného sadu vybirali cilovou
smeés klonu Citajici pfiblizné 50 - 70 jedincu (viz. pfedchozi kapitoly), tak
bychom museli nastavit spodni hranici nékolikrat mensi. | pfesto vysledky u
prvniho scénare prokazaly nezbytnost vyuziti spodni hranice pro ucast klont v
cilové smési, protoze se v prvnim scénafi objevovaly klony, jejichz u€ast na
celkové smési byla natolik malda, Ze v praxi by nebylo mozné takto malou
objednavku, bud z ekonomickych, nebo z €isté logickych divodu, viibec provést
(nelze dodat pocet klonu mensi nez 1).

Zajimavych vysledku jsme ziskali, pokud porovname druhy a tfeti scénar.
Tyto scénare se od sebe liSi v pfFitomnosti omezujici podminky na pfitomnost

pfibuzenskych klonu ve vysledné smési. Pfi nejpfisnéjSich podminkach, kdy
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jsme nastavili hodnotu efektivni velikosti populace Ne rovnu 7, tak vysledni
rozdil $lechtitelského zisku byl jen 4 x 10%. Tento vysledek poukazuje na
vyhodnost tohoto parametru v modelu. Minimalni ztrata Slechtitelského zisku je

zde vykoupena veétsi biologickou diverzitou.

Naopak v této situaci nastalo, Ze vysledna smés, ktera vznikla ve tfetim
scénari, pfi omezujici podmince NE = 7, je sloZena jen z 15 nepfibuzenskych
klond. U druhého scénare pfi stejnych podminkach NE = 7 a podil klond musi
byt mezi 5 a 20%, bylo do cilové Slechtitelské smési vybrano 16 klon(, z ¢ehoz
jsou dva sesterskeé pary neboli 4 klony. JiZ v uvodni teoretické ¢asti jsem
vénoval tématu biodiverzity znacny prostor, proto pfedpokladam, Ze tyto

vysledky maji svoiji validitu v kontextu této diplomové prace.

Na konci prace je potfebné zminit, Ze vysledné modely jsou zac¢lenény do

pfipravovaného védeckého clanku.

[55]



9. Zaveéer

Diplomova prace si v uvodu kladla nékolik cilt a zavér prace je idealnim

prostorem k zhodnoceni celkové jeden a pul ro¢ni prace.

Celkové byla prace ztizena tim, Ze v poloviné prace na diplomové praci
jsme vyménili puvodni programovaci jazyk Python a feSitel Mosek za AMPL a
GURGOBI. Proto Ize i tuto praci povazovat za jeden z prvnich vystupl z tohoto
prostfedi. Zména to byla jisté pro diplomovou praci pfinosna, protoZe software
AMPL nabizi daleko intuitivn&jsi uzivatelské prostredi a feSitel GUROBI Ize

povazovat za jeden z nejkvalitnéjSich dostupnych Fesiteld.

Dale je potfebné vyzdvihnout, Ze se v ramci diplomové prace podafilo
vytvofit funkéni model a program, ktery je schopen optimalizovat velka mnozstvi
dat. Vysledny datovy soubor, ktery byl pouZit v této diplomové praci, obsahuje
nékolik tisic informaci. V ramci testovani jsme zkouSeli pracovat i s vétSimi,

napfiklad s matici pfibuznosti, ktera obsahovala pres 30 000 udaja.

Kaod, ktery byl v této diplomové prace vytvoifen, mize byt povazovan za
finalni produkt, ktery Ize v sou¢asné dobé pouzivat k optimalizaci semennych
sadul. Do budoucna je tu vytvoren urcity pfedpoklad k navazujici praci. Samotny
kéd modelu se nejspiS uz nebude muset upravovat, zajimavé by bylo hledat
zpusoby, kterymi se automatizuji pracovni ¢innosti pfi obsluze modelu. DalSi
prostor pro automatizaci Ize najit pfi vytvareni datovych souboru. V soucasné
problém se nam podafilo vyresit jen CasteCné a to vytvorenim samostatného
programu v programovacim jazyce Python (viz. kapitola 6.1.6 - Iniciacni

soubor).

[56]



10. Pouzita literatura

Publikace a prace:

BIXBY, Robert E.; A brief history of linear and mixed-integer programming
computation in Documenta Mathematica, Texas, Documenta Mathematica.
2010, 16 s. ISBN neni

COTTLE, Richard; JOHNSON, Ellis; WETS, Roger: George B. Danzig. Notices
of the American Mathematical Society, 2007, 19 s.

ERIKSSON, Gosta; EKBERG, Inger; CLAPHAM, David: An intoduction to
Forest Genetics, 2. vydani, Uppsala: NA, 2007. 186 s. ISBN 91-576-7190-7

FOURER, Robert; GAY, David M.; KERNIGHAN, Brian: AMPL A Modeling
Language for Mathematical Programming, 2.vydani, Duxbury, Thomson. 2003,
517 s. ISBN neni

IVANEK, O.; KANAK, J.; NOVOTNY, P.: Zakladani semennych sadt druhé
generace pro borovici lesni. Zavérecna technicka zprava projektu GS LCR
7/2007.

Strnady, Vyzkumny ustav lesniho hospodarstvi a myslivosti, 2009. 40 s. ISBN

neni

IVANEK, O.; NOVOTNY, P.; FRYDL, J.: Metodika zakladani semennych sadu
1,5. generace, 1. vydani, Strnady, Vyzkumny ustav lesniho hospodafstvi a
myslivosti, 2010. 31 s. ISBN 978-80-7417-037-9

[57]



KANAK, J.; FRYDL, J.; NOVOTNY, P.; CAP, J.; 2008. Metodika uznavani
semennych sadu. Lesnicky pravodce, 1. vydani, Strnady, Vyzkumny ustav

lesniho hospodarstvi a myslivosti, 2008. 11 s. ISBN neni

KANAK, J; KLAPSTE, J.; LSTIBUREK, M.: Uvodni genetické hodnoceni
semennych sadi borovice lesni v zapadnich Cechach. 1. vydani, 2009. 127 s.,
ISBN neni

KOBLIHA, Jaroslav; FUNDA, T.: Svétové trendy ve Slechténi lesnich dfevin. In:
Perspektivy lesnické dendrologie a Slechténi lesnich drevin. 1.vydani, Kostelec
nad Cernymi lesy, FLE v Praze, 2004. 11 s. ISBN 80-213-1164-9

KOBLIHA, J.; LSTIBUREK, M.: Vyznam semennych sadu jako produkénich
populaci lesnich dfevin. In: Semenné sady jako zdroj kvalifikovaného
reprodukéniho materialu. 20. - 21. 6. 2006 Bzenec, 1. vydani, Strnady,

Vyzkumny ustav lesniho hospodarstvi a myslivosti, 2006. 69 s. ISBN neni

KOBLIHA, Jaroslav; LSTIBUREK, Milan; SLAVIK, M., MARUSAK, R.;
STEJSKAL, J.; KLAPSTE, J.; HYNEK, V., Metodika vypo&tu ekonomické
efektivity semennych sadu. FLD CZU v Praze. 2011 ISBN neni

LINDA, Bohdan; VOLEK, Josef: Linearni programovani. 3. vydani, Pardubice,
Univerzita Pardubice. 2009, 140 s., ISBN 978-80-7395-207-5

MANAS, Miroslav; Optimalizaéni metody. 1. vydani, Praha, Nakladatelstvi
technické literatury, n.p. 1979, 260 s., L11-B3-IV-41f/11757

[58]



NECASEK, Jan : Genetika. 1.vydani, Cesky T&Sin : TéSinska tiskarna, a.s.,
1993. 112 s. ISBN 80-85827-04-2

NEWMARK, William D.: Conserving Biodiversity in East African Forests, 1.
vydani, Salt Lake City, Springer-Verlag Berlin Heidelberg, 2002. NA s. ISBN
978-3-642-07629-9

PAULE, Ladislav; Genetika a Slachtenie lesnych drevin, 1. vydani, Priroda, 180
s. ISBN 80-07-00409-2

PLESNIK, J.; DUPACOVA, J.; VLACH, M.: Linearne programovanie, 1. vydani,
Bratislava, ALFA, 1990, ISBN 80-05-00679-9

RYAN, Sean: Biodiversity, Edmonton, University of Albera, 2011.

nepublikované

SIIVA FOREST FOUNDATION CERTIFICATION PROGRAM: Summary of
Silva Forest Foundation Standards for Ecologically Responsible Timber
Management, 1. vydani, Slocan Park, BC: Silva Forest Foundation Certification
Program, 1999. 12 s. Canadian Charitable Registration No. 0902676-52

SMITH, David M.; LARSON, Bruce C.; KELTY, Matthew J.; ASHON, P. Mark
S.: The practice of silviculture - Applied forest ecology. 9. vydani, Hoboken, NJ:
John Wiley & Sons, Inc., 1997. 537 s. ISBN 978-0-471-10941-9

WHITE, Timothy L.; ADAMS, W. Thomas; NEALE, David B.: Forest Genetics,
1.vydani, Cambridge, MA: CABI Publishing, 2007. 702 s. ISBN 978-0-85199-
083-5

[59]



ZELENA ZPRAVA: Zprava o stavu lesa a lesniho hospodarstvi Ceské republiky
v roce 2012. 1. vydani, Praha, Ministerstvo zemédélstvi, 2013. 135 s. ISBN
978-80-7434-112-0

Zakony a zakonné normy a nalezy ustavniho soudu:

ZAKON C. 149/2003 SB., o uvadéni do ob&hu reprodukéniho materialu lesnich
dfevin lesnicky vyznamnych druhu a umélych kfizencu, uréeného k obnové lesa
a k zalesfiovani, a o zméné nékterych souvisejicich zakonu (zakon o obchodu s
reprodukénim materialem lesnich dfevin). Sbirka zakonu Ceska republika,
2003,

Zdroje z internetu:

BERKA, Milan: metody operaéniho vyzkum, Dostupné:
http://www1.0su.cz/studium/mopv2/ aktualizace: 18.11.2008 (cit. 30.3.2014)

GUROBI: Gurobi, Dostupné: http://www.gurobi.com/products/gurobi-
optimizer/gurobi-overview, aktualizace: 2014 (cit. 15. 3. 2014)

MITTELMNANN, H.: Mixed Integer Linear Programming Benchmark
(MIPLIB2010) Dostupné: http://plato.asu.edu/ftp/milpc.html aktualizace:
28.3.2014 (cit. 1. 4. 2014)

AMPL: AMPL, Dostupné: http://www.ampl.com, aktualizace 2014 (cit. 1.4. 2014)

[60]



[61]



