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Abstrakt  
Semenn® sady lesn²ch dŚevin jsou vĨznamnĨm zdrojem reprodukļn²ho materi§lu pro obnovu 

lesn²ch porostŢ. PŚi jejich zakl§d§n² a obhospodaŚov§n² je nutn® dodrģovat dan§ pravidla. 

KromŊ peļliv®ho vĨbŊru zastoupenĨch genotypŢ je nutn® vŊnovat pozornost i zpŢsobu kŚ²ģen². 

Vzhledem k tomu, ģe pravdŊpodobnost kŚ²ģen² dvou jedincŢ je z§visl§, mimo jin® na jejich 

vzd§lenosti, lze vzorec kŚ²ģen² ovlivnit pr§vŊ prostorovĨm rozm²stŊn²m genotypŢ. Dostupn® 

designy semennĨch sadŢ proto stav² pr§vŊ na tomto pŚedpokladu. Tato problematika je vļetnŊ 

konkr®tn²ch designŢ pops§na v teoretick® ļ§sti pr§ce. StejnŊ tak jsou detailnŊ pops§ny a 

zdŢvodnŊny obecnŊ pŚij²man® poģadavky na kvalitn² design semenn®ho sadu. V praktick® ļ§sti 

je prezentov§n origin§ln² Optimum Neighborhood Algoritm (ONA), kterĨ podporuje n§hodnost 

kŚ²ģen², tedy panmixii. Algoritmus definuje panmixii  v semenn®m sadu jako stav, kdy spolu 

vġechny klony v r§mci sadu pŚ²mo soused² se stejnou ļetnost². K doc²len² tohoto stavu byl 

vyuģit vzorec pro vĨpoļet rozptylu, kterĨ je z§roveŔ minimalizovanou kriteri§ln² funkc². 

Z takto definovan® panmixie vych§z² i dalġ² prezentovan® n§stroje a pŚ²stupy. Jedn§ se o 

hybridn² algoritmus, kterĨ zohledŔuje rŢzn® typy designŢ a omezuj²c²ch podm²nek. Dalġ² 

n§stroj umoģŔuje prostorovŊ optimalizovat genetickou prob²rku, opŊt na b§zi ONA algoritmu. 

Je zde pops§n i postup zohledŔuj²c² asortativn²ho kŚ²ģen² mezi vybranĨmi genotypy doplnŊnĨ 

t®ģ o vylepġov§n² semennĨch sadŢ. Pr§ce porovn§v§ prezentovan® vĨsledky s jiģ existuj²c²mi 

designy z pohledu panmixie i minimalizace inbr²dingu. VŊtġina vĨstupŢ byla pŚijata 

k publikov§n² ve tŚech vŊdeckĨch ģurn§lech. Softwarov® n§stroje byly naprogramov§ny 

v rozhran² R a zpŚ²stupnŊny veŚejnosti v podobŊ R bal²ļkŢ.  

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

Abstract 
Seed orchards of forest trees are essential sources of reproductive material for reforestation. 

Seed orchard establishment and management have to follow given rules. In addition to carefully 

selecting represented genotypes, it is also necessary to pay attention to the actual mating. Given 

that the probability of crossing two individuals depends, among other things, on their distance, 

the mating pattern can be influenced by the spatial distribution of genotypes. The available seed 

orchard designs are therefore based on this assumption. These issues, including existing 

methods, are described in the thesis's theoretical part. Likewise, generally accepted 

requirements for seed orchard designs are described and justified in detail. In the practical part, 

the original Optimum Neighborhood Algorithm (ONA) is presented, which promotes random 

mating, i.e., panmixia. The algorithm defines panmixia in a seed orchard as a condition where 

all clones within an orchard are directly adjacent to each other with the same frequency. 

Consequently, a formula was developed to calculate the variance, a minimized criterion 

function. The other presented tools and approaches are also based on panmixia. The ONA is a 

hybrid algorithm that takes into account different types of designs and constraints. Another tool 

allows for spatial optimization of genetic thinning based on the ONA algorithm. The 

improvement of existing seed orchards further supplements a procedure that takes into account 

the assortative mating among selected genotypes. The work compares the presented results with 

existing designs considering both panmixia and minimization of inbreeding. Most of the outputs 

were accepted for publication in three scientific journals. The software tools were programmed 

in the R interface and made available to the public as R packages.  
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1. Đvod 
V pr§ci je pŚedstaven origin§ln² algoritmus k optimalizaci prostorovĨch sch®mat semennĨch 

sadŢ s c²lem podpory n§hodn®ho kŚ²ģen² (Optimum-Neighborhood Allocation, ONA). 

V d²lļ²ch kapitol§ch je prezentov§no vyuģit² a rozġ²Śen² algoritmu dle deklarovanĨch c²lŢ 

dizertaļn² pr§ce. Vlastn² Śeġen² jsou ovŊŚena poļ²taļovĨmi simulacemi a demonstrov§na na 

re§lnĨch pŚ²kladech ze ġlechtitelsk® praxe. 

Je zde pops§n jak samotnĨ matematickĨ algoritmus, tak vġechny dostupn® n§stroje. Jedn§ 

se o z§kladn² ONA design, kterĨ lze vyuģ²t pro tvorbu novĨch sch®mat semennĨch sadŢ. Tento 

z§kladn² algoritmus je prezentov§n v prvn²m publikovan®m vĨstupu ĂOptimum-Neighborhood 

Seed Orchard Designñ (Chaloupkov§ a kol., 2016). D§le je pŚedstavena metoda pouģiteln§ pro 

vylepġov§n² st§vaj²c²ch vĨsadeb semennĨch sadŢ a design, kterĨ kombinuje klonov® Śady a 

standardn² pŚ²stup ke tvorbŊ sch®matŢ. Tyto vĨstupy jsou pops§ny ve druh®m publikovan®m 

vĨstupu ĂCurrent Advances in Seed Orchard Layouts: Two Case Studies in Conifersñ 

(Chaloupkov§ a kol., 2019). Posledn², zde prezentovan§ publikovan§ pr§ce je zamŊŚena na 

vyuģit² ONA pŚi genetick® prob²rce v semennĨch sadech. Ļl§nek ĂSpatial Optimization of 

Genetic Thinning in Seed Orchards (Chaloupkov§ a LstibŢrek, 2022) prezentuje ONA 

genetickou prob²rku aplikovanou jak na teoretick® zad§n², tak na konkr®tn²m semenn®m sadu.   

D§le jsou v pr§ci prezentov§ny dalġ² moģnosti vyuģit² ONA metodiky, kter® jeġtŊ nebyly 

publikov§ny (asortativn² kŚ²ģen², specifick® podm²nky kŚ²ģen²). Pr§ce tak® odkazuje na 

dostupn® zdroje softwarovĨch n§strojŢ, kter® byly prŢbŊhu Śeġen² vytvoŚeny. Jedn§ se o n§stroje 

pro tvorbu designŢ, genetickou prob²rku i hodnocen² jiģ existuj²c²ch sch®mat. Uv§d²m t®ģ 

moģnosti dalġ²ho metodick®ho rozġ²Śen² a aplikace ONA metodiky.  

ONA je efektivn² pŚi Śeġen² rŢznĨch typŢ zad§n² a probl®mŢ. SplŔuje veġker® poģadavky 

na modern² dostupnĨ n§stroj managementu semennĨch sadŢ. ONA algoritmus a odvozen§ 

Śeġen² nach§zej² uplatnŊn² v cel® ŚadŊ ġlechtitelskĨch programŢ v EvropŊ, Severn² i Jiģn² 

Americe, Asii, ļi Austr§lii. 
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2. C²le a hypot®zy 
C²lem pr§ce je odvozen² origin§ln²ho prostorov®ho sch®matu semennĨch sadŢ s c²lem podpory 

n§hodn®ho kŚ²ģen² (panmixie). V navazuj²c² ļ§sti bude algoritmus rozġ²Śen o Śadu provoznŊ 

vĨznamnĨch promŊnnĨch ve ġlechtitelskĨch programech. N§slednŊ bude vytvoŚena metodika 

pro vylepġov§n² st§vaj²c²ch semennĨch sadŢ se zohlednŊn²m pŢvodn²ho sch®matu vĨsadby s 

akcentac² panmixie dosazen²m vhodnĨch klonŢ. Teoretick§ pr§ce bude rozġ²Śena o zpracov§n² 

origin§ln²ho postupu prostorov® optimalizace genetick® prob²rky v semennĨch sadech lesn²ch 

dŚevin. Metodick® Śeġen² by mŊlo bĨt kompatibiln² s optimalizaļn²mi algoritmy typu ĂLinear 

Deploymentñ. C²lem je t®ģ vytvoŚen² volnŊ dostupnĨch softwarovĨch n§strojŢ pro aplikaci v 

provozn²m ġlechtŊn². 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  



13 
 

3. Rozbor problematiky 
 

3.1. ĠlechtitelskĨ cyklus  

V r§mci ġlechtitelsk®ho cyklu se pracuje se tŚemi druhy populac². Jedn§ se o zdrojovou, ļi 

z§kladn² populaci, ġlechtitelskou populaci a produkļn² populaci, z nichģ kaģd§ m§ jinou funkci 

a navazuj² na sebe v jednotlivĨch etap§ch ġlechtŊn² (Zobel a Talbert 1984). Z§kladn² populac² 

mohou bĨt napŚ²klad pŚ²rodn² populace v jejich pŚirozen® struktuŚe (Paule 1992). V pŚ²padŊ 

pokroļilĨch generac² ġlechtŊn² se ale ļasto jedn§ o plnosestersk§ potomstva vybranĨch 

rodiļovskĨch stromŢ, kter§ jsou seskupena do podoby genetickĨch testovac²ch vĨsadeb. 

Z§kladn² populace zahrnuje aģ tis²ce genotypŢ. Ġlechtitelsk§ populace se skl§d§ z jedincŢ, kteŚ² 

jsou vybr§ni na z§kladŊ specifickĨch kvantitativn²ch a kvalitativn²ch znakŢ zahrnutĨch do 

ġlechtitelsk®ho krit®ria (Zobel a Talbert 1984).  V prŢbŊhu selekce je nutn® ļinit kompromis 

mezi hodnotou selekļn² odezvy (genetick®ho zisku) a zachov§n²m dostateļn® genetick® 

variability uvnitŚ populace tak, aby bylo moģn® nav§zat dalġ²mi ġlechtitelskĨmi cykly. Obvykl§ 

velikost t®to populace ļin² 200 genotypŢ (Zobel a Talbert 1984), ale velikosti se znaļnŊ liġ² dle 

konkr®tn² dŚeviny a ġlechtitelsk®ho programu. White a kol. (2007) upozorŔuj² na skuteļnost, ģe 

samotn§ velikost populace nevypov²d§ o jej² genetick® diverzitŊ, ale je nutn® kalkulovat s jej² 

efektivn² velikost². Posledn² typ populace v r§mci ġlechtitelsk®ho cyklu je populace tzv. 

produkļn². Ta je zamŊŚena specificky na zajiġtŊn² vysok®ho objemu vyġlechtŊn®ho 

reprodukļn²ho materi§lu, nejļastŊji osiva v semennĨch sadech. MŢģe se proto jednat pr§vŊ o 

semenn® sady ļi mateļnice. Tyto populace jsou po genetick® str§nce nejm®nŊ variabiln² (Paule 

1992), byŠ efektivn² velikost semennĨch sadŢ je ve ġlechtitelsk® praxi znaļnŊ promŊnliv§. 

Semenn® sady tedy tvoŚ² v podstatŊ spojnici mezi ġlechtitelskĨmi aktivitami a provozn²m 

lesnictv²m. Jejich prostŚednictv²m je zajiġtŊna vysok§ produkce geneticky kvalitn²ho osiva pro 

obnovu lesn²ch porostŢ. V r§mci ġlechtitelsk®ho cyklu reprezentuj² semenn® sady produkļn² 

populace a celĨ ġlechtitelskĨ cyklus v podstatŊ uzav²raj².  Jejich prostŚednictv²m je tedy 

umoģnŊno naplnŊn² c²lŢ ġlechtitelsk®ho programu (McKeand a Weir, 2000; White a kol., 2007). 

NejļastŊjġ²mi c²li ġlechtitelskĨch programŢ, v z§vislosti na konkr®tn²m druhu dŚeviny, jsou dle 

Pauleho (1992) zvĨġen² produkce dŚevn² hmoty a takt®ģ odolnosti proti biotickĨm a abiotickĨm 

ļinitelŢm. NapŚ²klad Anderson (1999) definuje n§sleduj²c² c²le: (1.) nutnost poģadovan® 

produkce fyziologicky kvalitn²ho osiva, (2.) vysok§ adaptabilita budouc²ch porostŢ, (3.) 

navĨġen² hodnoty hospod§Śsky vĨznamnĨch znakŢ a zachov§n² dostateļn® genetick® diverzity. 

TŊmto c²lŢm odpov²daj² i konkr®tn² ġlechtitelsk® programy, kter® jsou ļasto koncipov§ny pro 
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specifick® populace (Kobliha a Funda 2004; Kl§pġtŊ 2008). Hled§n² tohoto optima mezi 

genetickĨm ziskem a genetickou diverzitou je pŚedmŊtem mnoha vĨzkumŢ (Kang 2001; White 

a kol 2007; KaŔ§k a kol. 2008).  

 

3.2. Semenn® sady  

Semenn® sady lesn²ch dŚevin jsou v literatuŚe nejļastŊji definov§ny jako vĨsadby, kter® byly 

zaloģeny pro ¼ļely produkce geneticky kvalitn²ho osiva, pŚ²padnŊ pro sekund§rn² naplnŊn² 

dalġ²ch c²lŢ (Paule 1992; Zobel a Talbert 1984; KaŔ§k a kol. 2008). AutoŚi Zobel a Talbert 

(1984) nav²c zdŢrazŔuj² skuteļnost, ģe vĨznamnou vĨhodou takovĨch vĨsadeb je tak® ļasov§ 

a finanļn² ¼spora. Po pr§vn² str§nce upravuje problematiku semennĨch sadŢ z§kon ļ. 149/2003 

o uv§dŊn² reprodukļn²ho materi§lu do obŊhu doplnŊnĨ prov§dŊc² vyhl§ġkou ļ. 29/2004 Sb. Pro 

sbŊr osiva lesn²ch dŚevin lze leg§lnŊ pouģ²t pouze uznan® zdroje reprodukļn²ho materi§lu. 

Semenn® sady prvn²ch generac² jsou zdroji kvalifikovanĨmi a sady pokroļilĨch generac² jiģ 

zdroji testovanĨmi. SemennĨ sad mus² pŚed samotnĨm uzn§n²m splŔovat Śadu poģadavkŢ a o 

jejich naplnŊn² je vedena podrobn§ dokumentace (KaŔ§k 2008; Kotrla a PaŚ²zek 2009). 

Komplexn² reġerġe na t®ma semennĨch sadŢ byla zpracov§na autory Funda a El-Kassaby 

(2013). 

VĨzkumy proveden® ve Ġv®dsku dokazuj², ģe osivo pŢvodem ze semennĨch sadŢ je 

z pohledu produkļn²ch znakŢ prokazatelnŊ kvalitnŊjġ² oproti osivu pŢvodem z vĨbŊrovĨch 

porostŢ (Wennstrºm a kol. 2007). V r§mci Ļesk® republiky bylo takov® porovn§n² s obdobnĨm 

vĨsledkem provedeno mezi semennĨm sadem prvn² generace a uznanĨm zdrojem 

reprodukļn²ho materi§lu ï lesn²m porostem (Kobliha a Funda 2004). V pŚ²padŊ semennĨch 

sadŢ druh® generace je samozŚejmŊ dosaģeno jeġtŊ vŊtġ²ch rozd²lŢ (aģ 25%). Lze tedy 

pŚedpokl§dat, ģe porosty zaloģen® osivem ze semennĨch sadŢ budou v budoucnu produkļnŊ 

superiorn² (Zavadil 1982).  

Pro pŚedstavu d§le uv§d²m, jak velk® plochy zauj²maj² semenn® sady v nŊkterĨch 

EvropskĨch zem²ch. NapŚ²klad v oblasti Ġv®dska i Polska je souhrnn§ plocha semennĨch sadŢ 

v Ś§du stovek hektarŢ (Ļeġka 2014; Kowalczyk a Lindgren 2012). Ve Finsku zab²raj² pouze pro 

borovici lesn² a smrk ztepilĨ plochu 900 ha (Haapanen 2007). V Turecku se v roce 2007 jednalo 

o plochu o rozloze 1200 ha (Murak a kol. 2007). RelativnŊ malou plochu pak sady zab²raj² 

napŚ²klad v Chorvatsku, kde se jedn§ pouze o nŊkolik des²tek hektarŢ (Kowalczyk a Lindgren 

2012). Podle Hayda a kol. (2019) zab²raly semenn® sady na UkrajinŊ v roce 2019 plochu 
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pŚibliģnŊ 1300 ha. V Ļesk® Republice se setk§me se semennĨmi sady pŚedevġ²m pro 

hospod§Śsky vĨznamn® jehliļnany. Tento trend se ale v posledn² dobŊ mŊn². V roce 2006 bylo 

u n§s evidov§no celkem 146 sadŢ. SpoleļnĨm znakem tŊchto sadŢ je vĨmŊra do 1,5 ha 

(Rambousek 2003; Musil a kol. 2007). VŊtġinou se jedn§ o klonov® semenn® sady 1. generace 

(KaŔ§k 2011). Semenn® sady jsou vedeny v ¼stŚedn² evidenci uznanĨch zdrojŢ reprodukļn²ho 

materi§lu (PaŚ²zek 2014). Dalġ² informace k semennĨm sadŢm lze vyhledat napŚ²klad 

v datab§zi Treebreedex. 

 

3.3. Typy semennĨch sadŢ 

Z§kladn² dŊlen² semennĨch sadŢ je zaloģena na jejich zpŢsobu zaloģen². Setk§me se tedy se 

semennĨmi sady klonovĨmi a j§drovĨmi. MŢģeme tak® zohlednit, zda je klonovĨ sad zaloģen 

pouze z vegetativn²ch kopi² dan®ho druhu ļi provenience, nebo se jedn§ o biklon§ln² ļi 

monoklon§ln² semennĨ sad (Zobel a kol. 1958; Zobel a Talbert 1984; Paule 1992 White a kol. 

2007; Eriksson a kol. 2007). NejļastŊji pouģ²vanĨm typem semennĨch sadŢ jsou klonov® 

semenn® sady. Tento typ sadŢ zajiġŠuje spolehlivĨ transfer genŢ do budouc²ch porostŢ 

(Giertych 1975).  

J§drov® semenn® sady jsou zakl§d§ny ze semen§ļkŢ vzniklĨch volnĨm spr§ġen²m, nebo 

kontrolovanĨm opylen²m mezi vybranĨmi jedinci. Obvykle se jedn§ z§roveŔ o testovac² 

vĨsadbu potomstev a c²lem je pouģit² nejlepġ²ch stromŢ jako zdroje osiva (Eriksson a kol. 

2007). J§drov® semenn® sady je moģn® vyuģ²t pro dosaģen² hned nŊkolika ġlechtitelskĨch c²lŢ 

na jedn® lokalitŊ. Nejprve zaloģeny jako genetick® testy a n§slednŊ pŚevedeny na produkļn² 

sady. J§drov® semenn® sady je vhodn® zakl§dat pro ty druhy dŚevin u nichģ doch§z² k n§stupu 

plodnosti v n²zk®m vŊku. Dalġ²mi dŢvody pro zaloģen² j§drov®ho sadu mŢģe bĨt problematick§ 

vegetativn² propagace dan®ho druhu ļi nedostupnost materi§lu k propagaci. T²mto zpŢsobem 

jsou zakl§d§ny pŚedevġ²m prvn² generace semennĨch sadŢ exotickĨch dŚevin. Snaha o souļasn® 

vyuģit² testŢ potomstev jakoģto produkļn²ch populac² ļasto vede ke sn²ģen² plodnosti sadu ļi k 

z²sk§n² nepŚesnĨch vĨsledkŢ testŢ (White a kol. 2007). 

Klonov® semenn® sady jsou zakl§d§ny vegetativnŊ jednou z mnoha dostupnĨch metod. 

Jedinci v sadu jsou tedy identickĨmi kopiemi vĨbŊrovĨch stromŢ. V praxi se jedn§ o nejļastŊjġ² 

typ semennĨch sadŢ (Paule 1992). Tyto jedince nazĨv§me ortety. PŚi vegetativn² propagaci je 

z ortetu pŚenesena nejen genetick§ informace, ale takt®ģ stupeŔ ontogenetick®ho vĨvoje. Z 

tohoto dŢvodu je vhodn® tento typ semennĨch sadŢ zakl§dat pro evropsk® dŚeviny s pozdn²m 
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n§stupem plodnosti. Vegetativn² kopie ortetu jsou oznaļov§ny jako tzv. ramety. Ve svŊtŊ jsou 

klonov® semenn® sady nejbŊģnŊji pouģ²vanĨm zdrojem geneticky vylepġen®ho osiva v 

provozn²m lesnictv². NapŚ²klad ve SpojenĨch st§tech vyprodukuj² roļnŊ mnoģstv² osiva, kter® 

by bylo dostaļuj²c² pro zalesnŊn² 90% celkov® plochy vytŊģenĨch jehliļnanŢ (White a kol. 

2007). Klonov® semenn® sady lze dŊlit d§le na mezidruhov®, meziprovenienļn² a 

vnitroprovenienļn² (Eriksson a kol. 2007). MŢģeme se setkat tak® s biklon§ln²mi ļi 

monoklon§ln²mi semennĨmi sady. Biklon§ln² sady hybridŢ druhŢ Abies cilicica a Abies 

cephalonica lze nal®zt napŚ²klad na stanici Truba (Kobliha a kol. 2012). Klonov® sady je moģn® 

zakl§dat pouze v pŚ²padech, kdy je jednoduch® z²skat vegetativn² materi§l z vĨbŊrovĨch stromŢ 

pro dalġ² mnoģen². Jsou upŚednostŔov§ny v pŚ²padech, kdy danĨ druh plod² aģ ve vyġġ²m vŊku 

(po 10 aģ 20 letech), a kdy je prim§rn²m ¼ļelem zaloģen² sadu pr§vŊ z²sk§n² geneticky 

vhodn®ho osiva (White a kol. 2007). 

KromŊ jiģ zm²nŊn® produkce kvalitn²ho osiva spoļ²v§ vĨznam semennĨch sadŢ tak® 

v ochranŊ a reprodukci genofondu. Tento aspekt se st§v§ v posledn²ch letech st§le 

vĨznamnŊjġ²m, pŚedevġ²m ve vztahu k prob²haj²c²m zmŊn§m klimatu. Je vġak nutn®, zejm®na 

pro pokroļil® generace semennĨch sadŢ, hledat kompromis mezi genetickĨm ziskem a jejich 

genetickou diverzitou (Kang 2001).  

 

3.4. Zakl§d§n² a management semennĨch sadŢ  

Zaloģen² semenn®ho sadu pŚedch§z² prŢzkum potŚeb reprodukļn²ho materi§lu. Motivac² pro 

jeho zaloģen² bĨv§ nedostatek kvalitn²ho osiva. NejļastŊji jsou pŚi zakl§d§n² sadu sledov§ny 

dva c²le, a to budouc² ekonomickĨ pŚ²nos a snaha o z§chranu a reprodukci genofondu. PŚi 

zakl§d§n² semennĨch sadŢ by mŊly bĨt peļlivŊ zv§ģeny vġechny faktory, kter® jiģ nelze bŊhem 

jeho provozu d§le mŊnit. 

Management semenn®ho sadu je komplexn² a zahrnuje jeho zaloģen², dlouhodobou 

¼drģbu a periodickou sklizeŔ osiva. Z dŢvodu sn²ģen² provozn²ch n§kladŢ jsou semenn® sady 

nejļastŊji opylov§ny vŊtrem. Doch§z² tedy k tzv. voln®mu opylen² (spr§ġen²). Proto je 

rozm²stŊn² jednotlivĨch genotypŢ jedn²m z hlavn²ch faktorŢ ovlivŔuj²c²ch zpŢsob kŚ²ģen² a 

vĨslednou kvalitu osiva (White a kol. 2007). Ve f§zi pl§nov§n² vĨsadby sadu je nutn® 

rozhodnout, jakĨm zpŢsobem budou jednotliv® stromy rozm²stŊny na ploġe sadu. Konkr®tn²mu 

zpŢsobu prostorov®ho uspoŚ§d§n² Ś²k§me design semenn®ho sadu. T®matem designu 

semennĨch sadŢ se ve sv® reġerġi zabĨv§ Giertych (1975). VŊtġina designŢ vych§z² 
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z pŚedpokladu, ģe ke kŚ²ģen² doch§z² pŚedevġ²m mezi prostorovŊ bl²zkĨmi jedinci. Tento 

pŚedpoklad n§slednŊ potvrdily pŚ²padov® studie (Burczyk a Prat 1997; Chen a kol. 2018). PŚi 

zakl§d§n² sadu je vġak tŚeba zv§ģit i dalġ² faktory, pŚedevġ²m pak v pokroļilĨch ġlechtitelskĨch 

cyklech. AutoŚi Hodge a White (1993) uv§d² n§sleduj²c² krit®ria, dle kterĨch by se mŊl zohlednit 

vĨbŊr prostorov®ho sch®matu: 

1) maximalizace genetick®ho zisku pŚi zachov§n² akceptovateln® genetick® diverzity, 

2) zajiġtŊn² n§hodn®ho kŚ²ģen² (panmixie), 

3) minimalizace pŚ²buzensk®ho kŚ²ģen² (inbr²dingu), 

4) minimalizace chyb vzniklĨch chybnou selekc² (moģnost n§sledn®ho proveden² 

genetick® prob²rky). 

Lze konstatovat, ģe souļasn® designy tyto podm²nky v podstatŊ naplŔuj² (LstibŢrek a El-

Kassaby 2010; El-Kassaby a kol. 2014; Chaloupkov§ a kol. 2019; Liesebach a Liepe 2021). 

PŚi vĨbŊru lokality pro zaloģen² semenn®ho sadu je nutn® zv§ģit nŊkolik faktorŢ. Jednak 

jeho zemŊpisnou polohu, kter§ by mŊla odpov²dat ekologickĨm n§rokŢm vybran® dŚeviny. D§le 

je pŚi zakl§d§n² semenn®ho sadu nutn® vybrat takovou plochu, kde nehroz² riziko kontaminace 

pylem z okoln²ch porostŢ. SemennĨ sad tak nen² opylov§n jedinci nezn§m®, vŊtġinou niģġ², 

genetick® kvality. PŚi 100% kontaminaci pylem z ciz²ho zdroje je genetickĨ zisk pouze 

poloviļn² oproti situaci kdy ke kontaminaci nedoch§z², za pŚedpokladu absence selekļn² odezvy 

ve skupinŊ nezn§mĨch rodiļovskĨch genotypŢ (Eriksson a kol. 2007). K nejvŊtġ²m ztr§t§m 

kontaminac², ve smyslu genetick®ho zisku, tak doch§z² v semennĨch sadech vyġġ²ch generac². 

Vliv kontaminace se d§le navyġuje pŚi vysok® variabilitŊ reprodukļn² fenologie klonŢ (Funda 

a kol. 2009). Prevence, tedy vĨbŊr vhodn® lokality, je vġak v tomto pŚ²padŊ kl²ļov§ a mŢģe 

zamezit vĨznamnĨm ztr§t§m na genetick® kvalitŊ reprodukļn²ho materi§lu. Konkr®tn² m²ra 

kontaminace mŢģe bĨt v praxi zkoum§na pomoc² molekul§rn²ch n§strojŢ. Dostupn® studie tuto 

m²ru kvantifikuj² v rozmez² 30% aģ 40% (Slavov a kol. 2005; Harju a Muona 2008), nebo i 

vyġġ² (Pakkanen a kol. 2000; Torimaru a kol. 2009). NejefektivnŊjġ² metodou zabr§nŊn² 

kontaminaci je pouģit² sklen²kŢ. S tŊmito postupy se setk§me napŚ²klad ve Ġv®dsku (Torimaru 

a kol. 2013). Velikost semenn®ho sadu by mŊla reflektovat konkr®tn² ġlechtitelsk® c²le a 

aktu§ln² potŚeby lesnick®ho provozu. Kl²ļovĨ je samozŚejmŊ i vĨbŊr klonŢ a jej²ch zastoupen², 

kdy je tŚeba vyv§ģit genetickĨ zisk a genetickou diverzitu. T®to problematice se vŊnuje 

samostatn§ kapitola. 
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Negativn² vliv kontaminace na selekļn² odezvu je t®ģ moģn® vĨznamnŊ redukovat ve 

specifickĨch ġlechtitelskĨch strategi², jakĨmi je napŚ²klad metoda Breeding without Breeding 

(El-Kassaby a LstibŢrek 2009). Zde je pro redukci kontaminace pouģita fenotypov§ pŚedselekce 

v testovac²ch vĨsadb§ch, event. pŚ²mo v lesn²ch porostech (LstibŢrek a kol. 2011; LstibŢrek a 

kol. 2012; LstibŢrek a kol. 2015).  

Rozm²stŊn² klonŢ na ploġe je spolu s jej²m vĨbŊrem, druhĨm nejdŢleģitŊjġ²m faktorem 

ovlivŔuj²c²m vĨslednou kvalitu reprodukļn²ho materi§lu. PŚi voln®m spr§ġen² totiģ prostorovĨ 

design determinuje vzorec kŚ²ģen² mezi jednici (LstibŢrek a El-Kassaby 2010).  Tento faktor je 

relativnŊ lehce ovlivnitelnĨ a zcela z§vislĨ na volbŊ ġlechtitele. V praxi mŢģe doch§zet k 

vysokĨm ztr§t§m potenci§ln²ho genetick®ho zisku z dŢvodu pouģit² nevhodn®ho designu. Z 

tohoto dŢvodu by jeho volbŊ mŊla bĨt vŊnov§na patŚiļn§ pozornost. VĨznam spr§vn®ho vĨbŊru 

designu narŢst§ jeġtŊ v²ce v pŚ²padech, kdy se Śeġ² zakl§d§n² semennĨch sadŢ vyġġ²ch generac², 

kde ļasto nŊkter® klony sd²l² spoleļn® pŚedky, ļ²mģ se cel® sch®ma znaļnŊ komplikuje, protoģe 

tak mus²me br§t v ¼vahu rŢzn® m²ry pŚ²buznosti. V takov®m pŚ²padŊ je prioritou zamezen² 

pŚ²buzensk®ho kŚ²ģen² (inbr²dingu) a n§slednĨm projevŢm inbredn² deprese v takto 

vyprodukovan®m potomstvu. V tŊchto pŚ²kladech je praktickĨm probl®mem, z pohledu 

optimalizaļn² teorie, pŚ²liġn® omezen² optimalizaļn² ¼lohy Śadou podm²nek. V praxi je tak 

vhodnŊjġ², v pokroļilĨch generac²ch, kombinovat nepŚ²buzn® genotypy napŚ²klad mezi 

sousedn²mi ġlechtitelskĨmi populacemi (Mckeand a Weir 1980), ļi pŚ²mo na z§kladŊ 

environment§ln²ch gradientŢ v kontextu rozs§hlejġ²ch kandid§tskĨch populac² (Poupon et al. 

2021). 

Genetickou kvalitu osiva vĨznamnŊ ovlivŔuje i fenologie kveten² a m²ra plodnosti 

jednotlivĨch klonŢ. Tyto aspekty pŚ²mo ovlivŔuj² vzorec kŚ²ģen² a byly prozkoum§v§ny 

v mnoha studi²ch, jejichģ vĨsledky potvrdily jejich vĨznam (Erickson a Adams 1989; El-

Kassaby a Reynolds 1990; Nikkanen 2001). Byl pozorov§n i vĨznamnĨ vztah mezi m²rou 

cizospr§ġen² a hustotou kveten² (graf ļ. 1). Na vzorec kŚ²ģen² m§ d§le vliv i d®lka kveten². 

NapŚ²klad u borovice trv§ kveten² konkr®tn²ch genotypŢ vģdy jen nŊkolik dn² (Musil 2003). 

PŚ²padn® rozd²ly ve fenologii kveten² vedou k nevyv§ģenosti rodiļovskĨch pŚ²spŊvkŢ a 

nezbytnŊ ke znaļn®mu sn²ģen² re§ln® efektivn² velikosti populace. NepŚ²mo je tak ovlivnŊna i 

moģnost dos§hnout panmiktick®ho kŚ²ģen² (Xie a kol. 1994). PodrobnŊ byla zkoum§na i moģn§ 

synchronizace a hustota kveten² a jej² vliv na reprodukci v populaci. Za t²mto ¼ļelem byl 

vytvoŚen specifickĨ software (Zas a kol. 2003). Pokud je vġak fenologie kveten² pŚedem zn§ma, 

pak je moģn® pŚedpokl§danĨ vzorec zahrnout jako parametr napŚ²klad pŚi tvorbŊ MI designu 

semenn®ho sadu (LstibŢrek a kol. 2015). V r§mci nŊkterĨch stud² vġak byly pozorov§ny n²zk® 
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rozd²ly ve fenologii a plodnosti mezi klony i v r§mci klonŢ. Je tedy na zv§ģen², zda tyto aspekty 

pŚi zakl§d§n² sadu zahrnout. Naopak byly pozorov§ny vĨznamn® rozd²ly v plodnosti 

v jednotlivĨch letech (Prescher a kol. 2006).  

 

Graf 1. Vztah mezi pozorovanou intenzitou kveten² a odhadnutĨm stupnŊm cizospr§ġen² (pŚevzato z White a kol. 

2007). 

V sadech je v prŢbŊhu jejich provozu moģn® prov§dŊt dalġ² aktivity jako zavlaģov§n² ļi 

hnojen². Tyto mohou m²t vliv na kvalitu a mnoģstv² produkce. PŚ²padov® studie proveden® v 

sadech borovice lesn² ve Finsku potvrdily, ģe optim§ln²m dod§n²m ģivin je moģn® statisticky 

vĨznamnŊ ovlivnit kveten², produkci semen a jejich kvalitu. Z§roveŔ vġak bylo zjiġtŊno, ģe 

mnohem vĨznamnŊjġ² vliv na produkci m§ vĨbŊr klonŢ vykazuj²c²ch vysokou produktivitu 

(Saarsalmi a kol. 1994). Barnett (1996) uv§d², ģe umŊl® pŚihnojov§n² mŢģe pozitivnŊ ovlivnit 

velikost semen a sn²ģit ¼roveŔ dormance. To mŢģe sn²ģit dalġ² n§klady, jelikoģ nejsou potŚeba 

dalġ² pŚedosevn² oġetŚen². Petersen a Ueckert (2005) zkoumali vliv pŚihnojov§n² a zavlaģov§n² 

na rŢzn® ekotypy. Vliv zavlaģov§n² na produkci semen nebyl potvrzen. Vliv pŚihnojov§n² byl 

vĨznamnĨ na ploch§ch, kter® nebyly zavlaģov§ny a ovlivnŊna byla pŚedevġ²m kl²ļivost semen.  

Praktick§ opatŚen² k redukci kontaminace v semennĨch sadech 

Jak vyplĨv§ z vĨġe zm²nŊn®ho, kvalitu osiva mŢģe vĨraznŊ ovlivnit mnoho vnŊjġ²ch faktorŢ. 

VŊtġina prac² zamŊŚenĨch na zkoum§n² zdrojŢ kontaminace zdŢrazŔuje vĨznam vzd§lenosti 

potenci§ln²ho zdroje pylu nezn§m®ho pŢvodu. Na jej² sn²ģen² m§ efektivn² vliv napŚ²klad 

aplikov§n² jak®si Ăn§razn²kov® z·nyñ kolem semenn®ho sadu. Tato z·na zpravidla mŊŚ² 200 aģ 

500 m. Proti tomuto konceptu vġak mluv² skuteļnost, ģe byl dok§z§n pŚenos pylu i ve velmi 

vysokĨch ļ§stech atmosf®ry (Wilson 2015).  
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Management kŚ²ģen² lze rozdŊlit na dva pŚ²stupy, a to na metody pouģ²van® v bŊģnĨch 

sadech a na metody dostupn® ve sklen²c²ch. Management v otevŚenĨch sadech mŢģe stavŊt na 

region§ln² izolaci sadu, kdy je zajiġtŊna velk§ vzd§lenost od porostŢ dan®ho druhu. D§le je 

moģn® vych§zet z lok§ln² izolace, kdy lze vytvoŚen²m n§razn²kov® z·ny o nŊkolika set metrech 

doc²lit tak® efektivn² ochrany genofondu. Lze se setkat i s pŚ²stupem, kde je za n§razn²kovou 

z·nu povaģov§n okraj sadu. Ke sn²ģen² kontaminace mŢģe pŚispŊt i vŊtġ² velikost a vyġġ² vŊk 

sadu, kdy jiģ v pln® m²Śe kvetou vġechny pŚ²tomn® genotypy. Dalġ² moģnost² je podpoŚit intern² 

kŚ²ģen² volbou prostorov®ho designu. Nejn§roļnŊjġ² metodou, jak lze kŚ²ģen² ovlivnit je 

asistovan® hromadn® spr§ġen² (White a kol. 2007). Jde o metody, kter® zvyġuj² produkci pylu a 

ovlivŔuj² jeho distribuci v semenn®m sadu. Je moģn® podporovat jak dŚ²vŊjġ², tak vydatnŊjġ² 

samļ² kveten². D§le je tak® moģn® manu§lnŊ opylovat samiļ² ġiġtice, coģ ovġem vyģaduje 

n§roļnou izolaci samiļ²ch kvŊtŢ. V lokalit§ch, kde okoln² inferiorn² porosty kvetou dŚ²ve neģ 

zvaģovanĨ semennĨ sad, je moģn® pŚistoupit ke kontrolovan®mu opylen² z extern²ch, po 

fenotypov® str§nce kvalitn²ch porostŢ. Tato metoda zajist² zachov§n² alespoŔ ļ§sti genetick®ho 

zisku v situaci, kdy nedojde k synchronizaci kveten² samļ²ch a samiļ²ch ġiġtic, nebo nen² pyl 

v sadu produkov§n v dostateļn®m mnoģstv². Hlavn² vĨhodou takto zaloģen®ho sadu jsou n²zk® 

n§klady a n§roky na jeho budouc² ¼drģbu spolu s vysokou produkc² osiva (Wilson 2015; Weber 

1995).  

Z pohledu omezen² kontaminace pylem je nejefektivnŊjġ² metodou ¼pln§ izolace 

semenn®ho sadu ve sklen²ku ļi f·liovn²ku. Tyto umŊl® podm²nky vġak mohou rŢznŊ ovlivŔovat 

fenologii klonŢ. MŢģe tak doch§zet ke sn²ģen² produkce semen, kter® mohou bĨt nekvalitn². 

Touto problematikou se zabĨvala Śada autorŢ, kteŚ² shrnuli kl²ļov® body pro ¼spŊġn® Ś²zen² 

takovĨch populac². Je doporuļeno vyuģ²vat vŊtġ²ch prostor a dodrģovat vŊtġ² spon mezi klony. 

PodstatnĨ vliv na vitalitu klonŢ m§ tak® spr§vnĨ syst®m zavlaģov§n², ventilace, hnojen² a 

doplŔov§n² oxidu uhliļit®ho. V tŊchto populac²ch je moģn® Ś²dit opylen² pomoc² 

vzduchotechniky s vyuģit²m smŊs² pylu ze selektovanĨch rodiļovskĨch genotypŢ, nebo ho 

prov§dŊt manu§lnŊ s ohledem na optim§ln² dobu produkce pylu. Ventilace v tŊchto dnech mus² 

bĨt omezena (Poykko 2008; Annala 2003; Hagqvist 1992). 

 

3.5. Semenn® sady vyġġ²ch generac² 

V naġich podm²nk§ch pŚevaģuj² semenn® sady prvn² generace. PostupnŊ vġak doch§z² k 

pŚechodu na generace vyġġ². PŚi tomto pŚechodu je moģn® vyuģ²t nŊkter® z novĨch pŚ²stupŢ, 
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kter® mohou napomoci urychlit celĨ ġlechtitelskĨ cyklus. Sady prvn² generace byly zakl§d§ny 

pŚedevġ²m na z§kladŊ fenotypov®ho vĨbŊru. PŚechod na vyġġ² generaci semenn®ho sadu je 

moģnĨ jen prostŚednictv²m dokonļen®ho ġlechtitelsk®ho cyklu a jeho prim§rn²m c²lem je n§rŢst 

genetick®ho zisku. Tento n§rŢst mŢģe bĨt znaļnŊ vysokĨ, avġak z§vis² na dŊdivosti dan®ho 

znaku a intenzitŊ selekce. Podle Zobela a Talberta (1984) se s kaģdou dalġ² generac² jedn§ v 

prŢmŊru o 10% u bŊģnĨch hospod§Śsky vĨznamnĨch znakŢ. 

Pro pŚechod na dalġ² generaci je kl²ļov® proveden² testŢ potomstev. Z hlediska finanļn² 

a ļasov® n§roļnosti a poģadavkŢ na odbornost proveden² jsou tyto testy jednou z 

nejn§kladnŊjġ²ch, nejsloģitŊjġ²ch a z§roveŔ i nejd®le trvaj²c²ch sloģek ġlechtitelsk®ho cyklu. 

Jejich vĨsledky jsou pro dalġ² postup kl²ļov®. MŊla by jim proto bĨt vŊnov§na n§leģit§ 

pozornost. S vyuģit²m testŢ potomstev lze semennĨ sad uznat jako zdroj testovan®ho 

reprodukļn²ho materi§lu a pŚikroļit tak k zaloģen² sadu vyġġ² generace (White a kol. 2007). 

Testovan§ potomstva mohou bĨt buŅ plnosestersk§, nebo polosestersk§, v z§vislosti na 

syst®mu kŚ²ģen² pouģit®m pro jejich z²sk§n². Jedn²m z hlavn²ch c²lŢ testŢ je odhad aditivn² 

genetick® (ġlechtitelsk®) hodnoty rodiļovskĨch stromŢ. D§le se jedn§ o odhad komponent 

variance a dŊdivosti (heritability) a genetick®ho zisku (selekļn² odezvy). V z§vislosti na c²li 

ġlechtitelsk®ho programu je nutn® pro testovac² vĨsadby definovat n§vrh kŚ²ģen², kterĨ 

determinuje typ informace, kterou potŚebuje ġlechtitel prostŚednictv²m testŢ z²skat a n§vrh 

pokusn®ho uspoŚ§d§n², kterĨ determinuje kvalitu t®to informace. VĨbŊr vhodn® plochy pro 

proveden² testŢ je tak® podstatnĨ. 

PŚi pŚechodu na dalġ² generace je vhodn® nejprve prostŚednictv²m genov®ho screeningu 

metodou genovĨch markerŢ ovŊŚit identitu vġech klonŢ a pŚ²padnŊ urļit m²ru jejich pŚ²buznosti. 

V praxi se totiģ ļasto setk§me s chybnĨm oznaļen²m ramet. D§le by mŊly bĨt statisticky 

analyzov§ny poģadovan® znaky a pŚiŚazeny jim odpov²daj²c² v§hy v selekļn²mu krit®riu 

(selekļn² index). Metoda selekļn²ch indexŢ je dle White a kol. (2007) optim§ln² v pŚ²padŊ, ģe 

se zamŊŚujeme na nŊkolik znakŢ souļasnŊ, protoģe sledovanĨm znakŢm lze d²ky n² pŚiŚadit 

teoreticky optim§ln² v§hy. 

SemennĨ sad vyġġ² generace mŢģe bĨt n§slednŊ zaloģen jak z rodiļovsk® populace, tak i 

ze samotnĨch testŢ potomstev, pŚiļemģ nejvĨhodnŊjġ² bĨv§ kombinace obou tŊchto metod 

(backward and forward selection, White a kol. 2007). Postup, kdy byl pomoc² genetick® 

prob²rky zaloģen klonovĨ semennĨ sad prezentuj² napŚ²klad Varghese a kol. (2006). 
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3.6. Genetick§ prob²rka 

Pro prvn² generaci semennĨch sadŢ je typick®, ģe nen² zn§ma genetick§ (ġlechtitelsk§) hodnota 

zastoupenĨch genotypŢ. KvŢli n²zk® hodnotŊ heritability vŊtġiny znakŢ se tak v prvn² generaci 

sadŢ ļasto vyskytuje velk® mnoģstv² inferiorn²ch genotypŢ. Teprve po proveden² testŢ 

potomstev je moģn® objektivnŊ porovnat vġechny genotypy a pŚ²padnŊ nŊkter® jedince 

eliminovat. Pro tento ¼ļel mŢģe bĨt pouģita n§sledn§ genetick§ prob²rka. Aby ale byla 

genetick§ kvalita osiva vĨznamnŊ ovlivnŊna, mus² bĨt prob²rka provedena s dostateļnou 

intenzitou. To v praxi znamen§ odstranŊn² velk®ho poļtu genotypŢ. Jen tak je moģn® dos§hnout 

poģadovan® selekļn² odezvy (Falconer a Mackay 1996). Ke genetick® prob²rce je tak® moģn® 

pŚistoupit tak, ģe nejprve stanov²me optim§ln² relativn² zastoupen² klonŢ (poļty ramet), na 

z§kladŊ pŚedpokl§danĨch ġlechtitelskĨch hodnot (Bondesson a Lindgren 1993; Lindgren 1993; 

Prescher a kol. 2008). K tomu lze vyuģ²t konceptu Linear Deployment (LD) od Lindgrena a 

Mathesona (1986). Vstupn²mi parametry t®to metody jsou ġlechtitelsk® hodnoty, poģadovan§ 

efektivn² velkost populace a st§vaj²c² poļty klonŢ a ramet (Lindgren and Matheson 1986). 

Pokud jsou klony pŚ²buzn® a pŚ²spŊvky nŊkterĨch genotypŢ jsou omezeny, pak lze aplikovat 

obecnŊjġ² optimalizaļn² metodu prezentovanou ve Funda a kol. (2009). Ģ§dnĨ z uvedenĨch 

pŚ²stupŢ ale nezohledŔuje prostorovou alokaci genetick® prob²rky. Ġlechtitel® tak ļasto 

pŚistupuj² ke genetick® prob²rce sp²ġe systematicky (napŚ²klad odstranŊn²m kaģd®ho druh®ho 

jedince v ŚadŊ). Tyto pŚ²stupy srovn§v§ v pŚ²padov® studii Kang a kol. (2005) pro dub 

ġpiļatolistĨ (Quercus actussima Carruth.). Systematick§ genetick§ prob²rka nen² efektivn² 

z pohledu navĨġen² genetick®ho zisku, ale mŢģe zachovat vysokou genetickou diverzitu. 

Line§rn² prob²rka dosahuje poģadovan® rovnov§hy mezi ziskem a diverzitou. Efektivitu 

genetick® prob²rky samozŚejmŊ ovlivŔuje jej² intenzita. Kang a kol. (2003) uv§dŊj² jak®ho 

genetick®ho zisku lze dos§hnout pŚi konkr®tn²ch intenzit§ch pro pŚ²padovou studii klonov®ho 

semenn®ho sadu borovice korejsk® (Pinus koraiensis Siebold a Zucc.). PŚ² intenzitŊ 25% se zisk 

rovn§ 3,9%. PŚi intenzitŊ 50% pak 6,6%. Takto intenzivn² prob²rku doprov§z² i vĨznamn§ ztr§ta 

diverzity.  

Genetick§ prob²rka vych§z² z pŚedpokladu, ģe ġlechtitelsk® hodnoty jsou zn§my. Tyto 

hodnoty bĨvaj² v oblasti ġlechtŊn² rostlin i zv²Śat ud§v§ny jako konstanty, aļkoli se ve 

skuteļnosti jedn§ pouze o statistickĨ odhad aditivn²ch genovĨch ¼ļinkŢ (Meuwissen 1997).  
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3.7. Optimalizace genetick®ho zisku a genetick® diverzity 

Hodnota genetick®ho zisku z§vis² v prv® ŚadŊ na intenzitŊ selekce. Jeho n§rŢst je doprov§zen 

ztr§tou genetick® diverzity. V souļasnosti jsou kladeny vysok® n§roky na jej² zachov§n², a ve 

vŊtġinŊ situac² se ustupuje od pŚ²liġ vysok® intenzity selekce a je kladen dŢraz na zachov§n² 

rovnov§ģn®ho stavu. VĨznam rovnov§hy genetick®ho zisku a genetick® diverzity zmiŔuje 

mnoģstv² autorŢ, napŚ²klad Kang (2001), White a kol. (2008) a Hodge a White (1993). Dalġ²m 

faktorem, kterĨ mus² bĨt peļlivŊ zv§ģen je tedy poļet genotypŢ. V pŚ²padŊ klonovĨch sadŢ i 

poļet jejich vegetativn²ch kopi² (ramet) a moģn® pŚ²buzensk® vztahy mezi nimi. N§zory na 

vhodnĨ poļet klonŢ pro zaloģen² sadu prvn² generace se rŢzn². Obvykle je vġak volen vyġġ² 

poļet klonŢ a pozdŊji n§sleduje prob²rka, kter§ ļasto dosahuje aģ 50% intenzity. Alternativou 

genetick® prob²rky je selektivn² sbŊr osiva. Tento pŚ²stup zajist² vysokou produkļn² kapacitu 

sadu pro pŚ²pad zvĨġen® popt§vky po semenn® surovinŊ a z§roveŔ zvyġuje kvalitu sebran®ho 

odd²lu osiva, byŠ je vĨslednĨ genetickĨ zisk redukov§n patern§ln²mi pŚ²spŊvky nevyŚazenĨch 

inferiorn²ch genotypŢ.  

Podle KaŔ§ka a kol. (2008) je za minim§ln² poļet klonŢ v sadu 1. generace povaģov§no 

50 aģ 60 klonŢ, kaģdĨ po 6 aģ 7 opakov§n²ch. Vetġ² semenn® sady bĨvaj² zŚizov§ny obvykle z 

20 aģ 60 klonŢ, pŚiļemģ kaģdĨ mŢģe bĨt zastoupen aģ 100 rametami (White a kol. 2007). Tyto 

ļ²sla jsou dostaļuj²c² pro zachov§n² vysok® genetick® diverzity pŚi souļasn®m dosaģen² kĨģen® 

odezvy na selekci. S vyuģit²m postupŢ matematick® optimalizace je pŚi znalosti reprodukļn² 

fenologie jednotlivĨch klonŢ a jejich plodnosti moģn® efektivnŊ optimalizovat zastoupen² 

genotypŢ s ohledem na poģadovanou diverzitu a maximalizaci genetick®ho zisku (Kang 2001). 

Podle teoretickĨch studi² prov§dŊnĨch na reprodukļn²m materi§lu mnoģen®m klonov§n²m by 

mŊla bĨt velikost populace rovna 18 bl²zk§ optimu (LstibŢrek a El-Kassaby 2010). Pro 

zkoum§n² rizik spojenĨch s pouģit²m klonŢ v lesnictv² byla provedena rozs§hl§ reġerġe (Wu 

2018). Podle t®to reġerġe je optim§ln²m poļtem 5 aģ 30 klonŢ s ohledem na konkr®tn² druh 

dŚeviny. S takovouto velikost² populace se setk§v§me u semennĨch sadŢ druh® generace. I 

takov® semenn® sady mohou v nŊkterĨch pŚ²padech slouģit nejen jako populace produkuj²c² 

kvalitn² osivo, ale tak® jako populace zachov§vaj²c² genetickou rozmanitost (Namkoog a kol. 

1988; Frankel a kol. 1995). S takovĨmi populacemi se mŢģeme setkat napŚ²klad ve Ġv®dsku 

(Wu 2018). Je ale tŚeba si uvŊdomit, ģe vġechny zm²nŊn® studie stav² na pŚedpokladu, ģe v dan® 

populaci doch§z² k n§hodn®mu kŚ²ģen² a jsou dodrģeny i dalġ² podm²nky Hardy-Weinbergovy 

rovnov§hy. JedinŊ tak je moģn® zachovat deklarovanou genetickou variabilitu populace. Z t®to 

skuteļnosti vyplĨv§ i dalġ² z aspektŢ vĨznamu designu semenn®ho sadu. ProstŚednictv²m 
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ovlivnŊn² vzorce kŚ²ģen² a pŚibl²ģen² se panmiktick®mu stavu je kromŊ genetick®ho zisku 

zajiġtŊna i poģadovan§ variabilita osiva.  

Je zŚejm®, ģe zachov§n² efektivn² velikosti populace je dŢleģit® i pro samotnou ochranu 

genofondu dan®ho druhu. Tento aspekt z²sk§v§ v posledn²ch letech na st§le vŊtġ²m vĨznamu 

(KaŔ§k a kol. 2008). M²ru genetick® diverzity lze vyj§dŚit i relativn²m efektivn²m poļtem klonŢ, 

coģ je pod²l efektivn²ho poļtu klonŢ a celkov®ho poļtu klonŢ (Bilgen a kol. 2013). 

 

3.8. Prostorov§ sch®mata semennĨch sadŢ 

Dodnes byla vyvinuta cel§ Śada algoritmŢ pro optimalizaci prostorov®ho rozm²stŊn² klonŢ. 

NejmodernŊjġ² a v souļasnosti nejv²ce vyuģ²van® pŚ²stupy jsou zaloģeny na optimalizaļn²ch 

algoritmech kter® minimalizuj² inbr²ding a maximalizuj² n§hodnost kŚ²ģen² (LstibŢrek a kol. 

2015, Chaloupkov§ a kol. 2016). Designy vych§zej² z faktu, ģe ¼spŊġnost opylen² dvou jedincŢ 

je d§na pŚedevġ²m jejich vzd§lenost² (graf ļ. 2) a mnoģstv²m produkovan®ho pylu. K ovŊŚen² 

tŊchto teori² se pouģ²v§ pŚedevġ²m metod DNA markerŢ (Burczyk a kol. 1996). 

 

Graf 2. Vzd§lenost mateŚskĨch stromŢ od kontroln²ho samļ²ho jedince a pod²l potomkŢ vzniklĨch spr§ġen²m 

tŊchto dvou stromŢ, pŚiļemģ pŚenos pylu byl zprostŚedkov§n: a) vŊtrem ve 120 let star®m porostu borovice lesn² a 

b) hmyzem v porostu Cordia alliodora Oken. (pŚevzato z White a kol 2008). 

K poļtu klonŢ efektivnŊ se pod²lej²c²m na produkci semen dospŊjeme ale aģ po zhodnocen² 

fenologie kveten² klonŢ a jejich plodnosti. M²ru synchronizace fenologie kveten² klonŢ uv§d² 

napŚ²klad i El-Kassaby a kol. (1988). Pro hodnocen² syst®mu rozmnoģov§n² jsou samozŚejmŊ 

podstatn® i dalġ² reprodukļn² charakteristiky jako napŚ²klad to, zda se jedn§ o druh plod²c² 

0.16

0.12

0.08

0.04 b

a

0

50 100 150 200 250

P
o

to
m

c
i 
(%

)

±ȊŘłƭŜƴƻǎǘ όƳύ



25 
 

kaģdoroļnŊ. Pokud tomu tak nen², mohou se vĨsledky produkce v jednotlivĨch letech znaļnŊ 

liġit a je tŚeba s touto skuteļnost² poļ²tat. Plodn® roky se napŚ²klad u smrku ztepil®ho opakuj² 

prŢmŊrnŊ po 4 aģ 5 letech. PodobnĨ, nŊkolikaletĨ reprodukļn² cyklus je typickĨ pro vŊtġinu 

hospod§ŚskĨch dŚevin m²rn®ho p§sma (Musil 2003). NŊkter® studie sledovaly, kolik samļ²ch 

jedincŢ se v pŚ²rodn²ch podm²nk§ch pod²l² na opylen² jednoho samiļ²ho stromu. Burczyk a kol. 

(1996) prostudovali vzorec kŚ²ģen² ve vzrostl®m porostu vŊtrosnubn®ho druhu Pinus attenuata 

Lemmon. V tomto pŚ²padŊ byly samiļ² ġiġtice jednoho jedince v prŢmŊru opylov§ny 59 dalġ²mi 

jedinci. Nason a kol. (1996) d§le studovali tuto problematiku u sedmi druhŢ rodu Ficus.  Zde 

pozorovali rozmez² 11 aģ 54 samļ²ch pŚ²spŊvkŢ. U tropickĨch druhŢ dŚevin se v pŚ²rodn²ch 

podm²nk§ch na reprodukci pod²lej² vĨznamnou mŊrou pouze dva aģ tŚi nejbliģġ² jedinci. To je 

d§no hustotou a druhovou pestrost² takovĨch porostŢ. Byla sledov§na i distribuce pylu aģ do 

vzd§lenosti 300 metrŢ (Stacy a kol. 1996). Shimono a kol. (2011) zkoumali vliv rŢznĨch faktorŢ 

na ¼spŊġnost kŚ²ģen² v semenn®m sadu smrku ztepil®ho (Picea abies L.). DospŊli k z§vŊrŢm, 

ģe 42% potomkŢ lze s vysokou pravdŊpodobnost² pŚiŚadit k otcŢm do vzd§lenosti 30 m. 

Nejvyġġ² procento potomkŢ se nach§zelo ve vzd§lenosti do 6 metrŢ. 

3.8.1. Poģadavky na design 

Hlavn²mi poģadavky na design klonov®ho semenn®ho sadu je dodrģen² poģadovanĨch 

vzd§lenost² mezi rametami jednotlivĨch klonŢ, pŚ²padnŊ mezi rametami pŚ²buznĨch klonŢ pro 

zamezen² samospr§ġen². D§le je pak nutn® zajistit n§hodnost kŚ²ģen², tedy panmixii. PŚi snaze 

zajistit tyto podm²nky vych§z² vŊtġina designŢ semennĨch sadŢ z pŚedpokladu, ģe ke kŚ²ģen² 

doch§z² nejļastŊji mezi bl²zko soused²c²mi rametami (Funda a El-Kassaby 2012). 

K inbreedingu doch§z² pŚi kŚ²ģen² pŚ²buznĨch jedincŢ. Velmi ļastĨ je v malĨch a 

izolovanĨch populac²ch, jako jsou pr§vŊ semenn® sady (Frankham a kol. 2002). Vzorec, jakĨm 

se mezi sebou jedinci v semenn®m sadu kŚ²ģ², je hlavn²m ļinitelem ovlivŔuj²c²m stupeŔ 

inbreedingu. Tento vzorec je ovlivnŊn Śadou faktorŢ, jako jsou genealogie klonŢ, jejich velikost 

(poļet ramet), reprodukļn² fenologie, gametick® pŚ²spŊvky, m²ra samospr§ġen², prostorov® 

uspoŚ§d§n² jedincŢ a kontaminace z extern²ch zdrojŢ (El-Kassaby 1995; Burczyk a Prat 1997).  

Jako panmiktickĨ oznaļujeme stav, kdy m§ kaģdĨ jedinec stejnou pravdŊpodobnost, ģe 

zplod² potomka s jakĨmkoli jinĨm jedincem opaļn®ho pohlav². Jde tedy o splnŊn² podm²nky 

voln® kombinovatelnosti genŢ. T²m je moģn® dos§hnout pŚedpokladu modelu Hardy-

Weinbergovy rovnov§hy. V obecn® populaļn² genetice je t®to n§hodnosti dosaģena mimo jin® 

splnŊn²m podm²nky neomezen® migrace. Ta ovġem nen² v pŚ²padŊ semenn®ho sadu moģn§. 
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Proto je zde nutn® definovat n§hodn® kŚ²ģen² na b§zi vĨmŊny gamet mezi klony, tedy vz§jemn® 

bl²zkosti klonŢ. ĐroveŔ t®to vĨmŊny souvis² pr§vŊ s prostorovĨm uspoŚ§d§n²m sadu. Pro 

dosaģen² maxim§lnŊ panmiktick®ho stavu je nutn® zv§ģit i faktory, jakĨmi jsou produkce pylu, 

plodnost, vzd§lenost klonŢ a synchronizace fenologie jejich kveten² (Xie a kol. 1994). 

ProstŚednictv²m prostorov®ho designu mŢģeme samozŚejmŊ ovlivnit pouze vzd§lenosti klonŢ.  

3.8.2. St§vaj²c² designy  

Pro tvorbu designŢ semennĨch sadŢ se v souļasnosti jiģ nŊkolik desetilet² vyuģ²vaj² pŚedevġ²m 

poļ²taļov® algoritmy. Jeden z prvn²ch takovĨch postupŢ prezentoval La Batide (1967).  Ļasto 

vyuģ²vanĨm pŚ²stupem je Computer Organized Orchard Layout (COOL) (Vancalay 1991). 

COOL design funguje tak, ģe systematicky udrģuje pŚedem definovanou vzd§lenost mezi 

rametami klonŢ (Bell a Fletcher 1978).  

Designy semennĨch sadŢ se vyv²jely postupnŊ spolu s pokroļilejġ²mi generacemi 

semennĨch sadŢ a vŊtġ²mi n§roky na prostorov® rozvrģen². Nejprve byly pouģ²v§ny designy 

zamŊŚen® na celkov® zn§hodnŊn², kter® mŊly za c²l maximalizovat kŚ²ģen² mezi nepŚ²buznĨmi 

jedinci (Giertych 1975; Nester 1994) a designy vyuģ²vaj²c² permutace (Bell a Fletcher 1978; 

Charkravarty a Bagchi 1993). N§slednŊ byly pŚedstaveny designy, kter® byly vhodn® pro 

optimalizace sadŢ vyġġ²ch generac². Tyto designy pracuj² s urļitou m²rou pŚ²buznosti mezi 

danĨmi klony. Z§roveŔ umoģŔuj² zahrnout asortativn² kŚ²ģen² a minimalizuj² inbredn² kŚ²ģen². 

Jedn§ se o Randomized Complete Block Design (White a kol 2007), Minimum Inbreeding 

design (MI) a jeho dalġ² rozġ²Śen² (LstibŢrek a El-Kassaby 2010; LstibŢrek a kol. 2015). 

Zaj²mavost² MI designu je skuteļnost, ģe se jedn§ o zat²m jedin® sch®ma zaloģen® na aplikaci 

glob§ln²ho optimalizaļn²ho algoritmu. 

Specifickou skupinou designŢ semennĨch sadŢ jsou designy vyuģ²vaj²c² klonov® Śady. 

Jejich c²lem je pŚedevġ²m zjednoduġen² managementu sadŢ pŚi kontrolovan®m spr§ġen², sbŊru 

ġiġek a oġetŚov§n² proti ġkŢdcŢm. Dalġ² vĨhodou tŊchto designŢ je tak® celkov® sn²ģen² n§kladŢ 

na zakl§d§n² (El-Kassaby 2003; El-Kassaby a kol. 2007; El-Kassaby a kol. 2014). Pouģit² 

tohoto pŚ²stupu je moģn®, protoģe v pŚ²padech nŊkterĨch druhŢ je samospr§ġen² moģn® 

zanedbat (El-Kassaby 2003; El-Kassaby a kol. 2007). NŊkter® studie dokonce pŚ²mo potvrzuj² 

velice n²zkou m²ru samospr§ġen² v semennĨch sadech lesn²ch dŚevin (Mitton 1992; El-Kassaby 

1995; OôConnell 2003). U vŊtġiny jehliļnanŢ nen² pozorov§n² n²zk® ¼rovnŊ samospr§ġen² 

pŚekvapuj²c². řada studi² u nich totiģ zaznamenala velkou m²ru genetick® z§tŊģe, vĨskyt 

inbredn² deprese a tak® specifickou reprodukļn² biologii, jakou je napŚ. polyembryonie. 
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Vġechny tyto znaky pŢsob² proti moģn®mu samospr§ġen² v r§mci klonov® Śady (Griffin a 

Lindgren 1985; Woods a Heaman 1989; Williams a Savolainen 1996). Hlavn² nevĨhodou 

konceptu klonovĨch Śad je skuteļnost, ģe zde vznik§ velk® mnoģstv² opakuj²c²ch se sousedstv² 

mezi klony. Tento efekt sousedstv² vede ke zvĨġen®mu kŚ²ģen² mezi vybranĨmi klony, coģ nen² 

v souladu s poģadavkem na panmiktickĨ vzorec kŚ²ģen² napŚ²ļ celĨm semennĨm sadem 

(Kassaby a kol. 2007). Na Śeġen² tohoto probl®mu je zamŊŚen design Randomized, Replicated, 

Staggered Clonal Row design (R2SCR) (El-Kassaby a kol. 2014). V praxi je ale obvykle moģn® 

prov§dŊt Ś²zen® opylov§n² a sbŊr semen pouze v pŚ²padŊ vybranĨch, superiorn²ch klonŢ. 

Z tohoto dŢvodu nen² opodstatnŊn® rozmisŠovat veġker® jedince pr§vŊ ve formŊ klonovĨch Śad. 

TakovĨmto pŚ²stupem se omez² jiģ zm²nŊnĨ, neģ§douc² sousedskĨ efekt. Optim§ln²ho Śeġen² 

lze tedy doc²lit napŚ. kombinac² MI a ONA designu (Chaloupkov§ a kol. 2019).  

V souļasnosti neexistuje kromŊ ONA ģ§dnĨ pŚ²stup, kterĨ by umoģŔoval efektivn² 

vylepġen² st§vaj²c²ho semenn®ho sadu z pohledu rozm²stŊn² pŚ²tomnĨch jedincŢ. Jiģ existuj²c² 

semenn® sady jsou vġak ļasto postiģeny znaļnou mortalitou, kter§ vĨznamnŊ sniģuje jejich 

produkļn² kapacitu. Tato mortalita mŢģe bĨt zpŢsobena Śadou faktorŢ jako je nekompatibilita 

roubŢ a podnoģ², ġkŢdci a choroby (Chaloupkov§ a kol 2019).  
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4. Metodika 

Vġechny d§le prezentovan® n§stroje jsou zaloģen® na jednotn®m principu ONA (Optimum-

Neighborhood Algorithm). ONA je origin§ln² pŚ²stup k Śeġen² problematiky prostorov®ho 

rozm²stŊn² klonŢ v semenn®m sadu. Tento pŚ²stup je metodicky pops§n v prvn²m vŊdeck®m 

ļl§nku zahrnut®m do t®to dizertace (Chaloupkov§ a kol. 2016). Jedn§ se o heuristickĨ pŚ²stup, 

kdy je obsazen² kaģd® pozice optimalizov§no s ohledem na vġechna dalġ² pŚ²m§ sousedstv² 

v dan®m sch®matu semenn®ho sadu. Jako pŚ²m§ sousedstv² je zde ve vġech pŚ²padech 

zvaģov§no pouze osm nejbliģġ²ch pozic (dvŊ horizont§ln², dvŊ vertik§ln² a ļtyŚi diagon§ln²). 

Vġem tŊmto osmi pozic²m je v r§mci sch®matu pŚiŚazena stejn§ v§ha. Za ide§ln² je povaģov§n 

stav, kdyģ spolu vġechny klony pŚ²mo soused² se stejnou ļetnost². Tomuto stavu se pŚibliģujeme 

minimalizac² kriteri§ln² funkce, kter§ je definov§na jako rozptyl poļtŢ pŚ²mĨch sousedstv² mezi 

vġemi moģnĨmi dvojicemi pŚ²tomnĨch klonŢ. Pokud je tento rozptyl roven 0, pak je teoreticky 

dosaģeno ide§ln²ho Śeġen². Pro eliminaci pŚ²mĨch sousedstv² mezi rametami t®hoģ klonu je 

v kriteri§ln² funkci zahrnut parametr penalizace (p) tohoto typu sousedstv². V dalġ²ch d§le 

prezentovanĨch publikac²ch byl ONA pouģit pro Śeġen² specifickĨch zad§n², jako je doplŔov§n² 

st§vaj²c²ch vĨsadeb a kombinov§n² s dalġ²mi designy pro tvorbu sch®mat semennĨch sadŢ 

(Chaloupkov§ a kol. 2019) a genetick§ prob²rka (Chaloupkov§ a kol. 2022).  Pro vġechny 

prezentovan® n§stroje byl uvaģov§n ļtvercovĨ spon rozm²stŊn² klonŢ v semenn®m sadu. 

Vġechny n§stroje byly naprogramov§ny v jazyku R.  

Teoreticky byla panmixie definov§na jako stav, kdy spolu vġechny klony soused² se 

stejnou ļetnost², tj. rozptyl souļtŢ pŚ²mĨch sousedstv², napŚ²ļ klony a vġemi pozicemi, je 

minim§ln².  Matematicky je moģn® tuto situaci popsat n§sleduj²c² kriteri§ln² funkc², optim§ln² 

Śeġen² pro konkr®tn² zad§n² pak hled§me minimalizac² funkce: 

min Ÿ .

 

᷉ Ό 

В .᷉ ὴz                (1) 

kde t znaļ² poļet klonŢ, ij  je oznaļen² dvojice klonŢ, C je mnoģina vġech neuspoŚ§danĨch 

dvojic ij  o  prvc²ch pro kterou tedy plat², ģe ὭȟὮ ὮȟὭȠ Ὥ Ὦ. ὔ  je poļet pŚ²mĨch 

sousedstv² na mŚ²ģi p§ru klonŢ ij , p je hodnota penalizace vĨskytu pŚ²m®ho sousedstv² ramet 

jednoho klonu, Nii je poļet pŚ²mĨch sousedstv² ramet jednoho klonu, Ng je poļet pŚ²mĨch 

sousedstv² dan® mŚ²ģe. Ten lze vypoļ²tat pro ļtvercov® a obd®ln²kov® mŚ²ģe jako  

ὔὫ Ὧz ὰ ρ  ὰz Ὧ ρ      (2) 
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kde l je poļet pozic v horizont§ln²m smŊru a k je poļet pozic ve vertik§ln²m smŊru. Nii  je 

poļet pŚ²mĨch sousedstv² na mŚ²ģi ramet klonu i (Chaloupkov§ 2019). 

 

4.1. Vyuģit² ONA pŚi tvorbŊ sch®mat semennĨch sadŢ  

PŚi tvorbŊ zcela nov®ho sch®matu semenn®ho sadu jsou hlavn²mi vstupn²mi parametry vektor 

vġech klonŢ urļenĨch k rozm²stŊn² a matice definuj²c² plochu semenn®ho sadu. D§le je moģn® 

zvolit mezi systematickĨm a n§hodnĨm vyplŔov§n²m pole sadu a poļtem iterac² tvorby 

sch®matu (lok§ln² heuristick® Śeġen²). VĨstupem optimalizace jsou samotn® sch®ma semenn®ho 

sadu, matice poļtŢ pŚ²mĨch sousedstv² ve vĨsledn®m sch®matu a hodnota kriteri§ln² funkce pro 

toto sch®ma. SamotnĨ proces optimalizace spoļ²v§ v postupn®m obsazov§n² pozic v sadu. PŚi 

zah§jen² procesu je vybr§na prvn² pozice, na n²ģ je dosazen n§hodnŊ vybranĨ klon. Na dalġ² 

pozici je vybr§n pr§vŊ ten klon, po jehoģ um²stŊn² je dosaģeno nejniģġ² hodnoty kriteri§ln² 

funkce. V pŚ²padŊ stejn® hodnoty pro v²ce klonŢ je mezi nimi vybr§no n§hodnŊ. Takto je 

postupnŊ vyplnŊna cel§ mŚ²ģka sadu. Tvorba sch®matu je iterativn² proces a poļet zvolenĨch 

iterac² definuje, kolik takovĨchto sch®mat je vytvoŚeno a vz§jemnŊ porovn§no. 

PŚi tvorbŊ ONA sch®matu sadu je nutn® zohlednit, zda pracujeme s klony o stejn® 

velikosti, tj. zda jsou vġechny klony zastoupeny stejnĨm poļtem ramet. V pŚ²padŊ stejnĨch 

velikost² je zvolen systematickĨ zpŢsob vyplŔov§n² mŚ²ģky sadu, kdy je postupov§no po 

Ś§dc²ch. V pŚ²padŊ nevyrovnanĨch velikost² klonŢ je zvolen n§hodnĨ postup vyplŔov§n² mŚ²ģky 

sadu, kdy je kaģd§ dalġ² pozice pro dosazen² klonu vyb²r§na n§hodnŊ. Pro neobd®ln²kov®, ļi 

jinak nepravideln® tvary semennĨch sadŢ je moģn® upravit vstupn² matici mŚ²ģky sadu. 

Đpravou t®ģe matice je moģn® ponechat nŊkter® pozice v sadu zcela voln®.  

Pro publikov§n² efektivity ONA pŚi tvorbŊ sch®mat semennĨch sadŢ bylo vytvoŚeno 

celkem sedm sch®mat shodnĨch velikost² a tvarem sadu (400 pozic, ļtvercovĨ tvar), avġak 

liġ²c²ch se poļty, a tedy i velikost² klonŢ. Ġest z nich zahrnovalo vyrovnan® velikosti klonŢ. 

Konkr®tnŊ se jednalo o zad§n² zahrnuj²c² 4 klony po 100 ramet§ch, 5 klonŢ po 80 ramet§ch. 8 

klonŢ po 50 ramet§ch, 10 klonŢ po 40 ramet§ch, 20 klonŢ po 20 ramet§ch a 40 klonŢ po 10 

ramet§ch. Jedno zad§n² zahrnovalo nevyrovnan® velikosti klonŢ, kdy bylo 32 klonŢ rozdŊleno 

do 3 skupin. 10 klonŢ mŊlo velikost 20, 18 klonŢ mŊlo velikost 10 a 4 klony mŊli velikost 5. 

Kaģd® ze sch®mat bylo optimalizov§no pomoc² 30 iterac². Pro zad§n² s nevyrovnanĨmi 

velikostmi klonŢ bylo pouģit n§hodnĨ postup vyplŔov§n² sadu.  
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4.2. Hodnocen² kvality ONA sch®mat 

Obecn§ funkļnost ONA algoritmu byla v poļ§tku pr§ce testov§na na velk®m mnoģstv² 

teoretickĨch zad§n². Zad§n² se vz§jemnŊ liġila vstupn²mi parametry a kombinacemi tŊchto 

parametrŢ. Byla testov§na jak zad§n² simuluj²c² podm²nky v lesnick®m praxi, tak extr®mn² 

situace, ke kterĨm muģe doj²t pŚi tvorbŊ sadu pouze hypoteticky. Funkļnost algoritmu tedy byla 

ovŊŚena napŚ²ļ rŢznĨmi poļ²taļovĨmi situacemi.  

Pro objektivn² posouzen² kvality vĨsledn®ho sch®matu je moģn® vypoļ²tat teoretickĨ 

minim§ln² rozptyl hodnot v matici pŚ²mĨch sousedstv² pro sch®ma o dan®m poļtu pozic a 

velikostech klonŢ. Vstupn²mi parametry vĨpoļtu teoretick®ho minim§ln²ho rozptylu jsou 

matice definuj²c² plochu semenn®ho sadu a vektor ud§vaj²c² poļty ramet zastoupenĨch klonŢ. 

Je vypoļ²t§n teoretickĨ ide§ln² poļet pŚ²mĨch sousedstv² kaģd® moģn® dvojice klonŢ a n§slednŊ 

pomoc² z§kladn² kriteri§ln² funkce i samotnĨ teoretickĨ minim§ln² rozptyl. Tento vĨpoļet je 

souļ§st² z§kladn²ho k·du R. Tuto referenļn² hladinu je vhodn® pouģ²t pro jednoduch® typy 

zad§n² a byla uplatnŊna v poļ§teļn² f§zi testovan² funkļnosti ONA.  

Pro ¼ļely publikov§n² vĨsledkŢ pr§ce (Chaloupkov§ a kol. 2016) byl ONA algoritmus 

porovn§v§n i s dalġ²mi designy, konkr®tnŊ s COOL designem (El-Kassaby a kol. 2014) a MI 

designem (LstibŢrek a El-Kassaby 2010; LstibŢrek a kol. 2015). D§le byla ONA sch®mata 

porovn§v§na i se zcela zn§hodnŊnĨmi sch®maty vytvoŚenĨmi na z§kladŊ stejnĨch vstupn²ch 

parametrŢ (velikost a tvar sadu a poļet a velikost klonŢ). Pro vz§jemn® porovn§n² vĨslednĨch 

sch®mat byly pouģity parametry dmin (LstibŢrek a El-Kassaby 2010; LstibŢrek a kol. 2015) a 

ů2
min (Chaloupkov§ a kol. 2016), kde parametr dmin vyjadŚuje m²ru potenci§ln²ho inbreedingu a 

parametr ů2
min ud§v§ kvalitu sch®matu z pohledu moģnosti dosaģen² panmixie. Ļ²m niģġ² je 

parametr dmin, t²m niģġ² je riziko inbreedingu. N²zk® hodnoty ů2
min odkazuj² na n²zkou variabilitu 

mezi poļty pŚ²mĨch sousedstv² mezi pŚ²tomnĨmi klony a vysokou panmixii kŚ²ģen². Pro 

vĨpoļet tŊchto parametrŢ byl pouģit origin§ln² R k·d (pŚ²loha dizertaļn² pr§ce). Jako referenļn² 

hladina pro zm²nŊn® parametry (100%), byl pro vġechna zad§n² pouģit zn§hodnŊnĨ design 

(resp. prŢmŊrn® charakteristiky zn§hodnŊn®ho sch®matu replikovan®ho 100 nez§vislĨmi 

stochastickĨmi iteracemi).  

 

4.3. Tvorba hybridn²ch sch®mat 

ONA lze d²ky sv® univerz§lnosti kombinovat s jakĨmkoli dalġ²m designem. Pro takovĨ typ 

designu byl zaveden term²n hybridn² design. PŚi tvorbŊ hybridn²ho sch®matu je prvn²m krokem 
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vytvoŚen² sch®matu, kter® zahrnuje klony rozm²stŊn® pomoc² vybran®ho, doplŔuj²c²ho 

algoritmu. ONA tak byl v r§mci publikovan® pr§ce kombinov§n s MI designem (Chaloupkov§ 

a kol. 2019). MI design je vhodn® pouģ²t pro zakl§d§n² sadŢ vyġġ²ch generac². Hybridn² sch®ma 

tak mŢģe kombinovat pŚ²buzn® klony, kteŚ² jsou rozm²stŊni pomoc² MI designu a nepŚ²buzn®, 

kteŚ² jsou rozm²stŊni pomoc² ONA.  

Vstupn²mi parametry MI designu jsou dvŊ matice, kter® oznaļujeme C a D. Matice C 

definuje m²ru pŚ²buznosti mezi klony a matice D vzd§lenosti mezi vġemi dvojicemi pozic 

v dan®m sch®matu. Pro vytvoŚen² tŊchto vstupŢ jsou vyuģity rutiny MS Excel a R podle 

LstibŢrka a kol. (2015). Vstupn²mi parametry pro vytvoŚen² MI sch®matu jsou d§le poļet iterac² 

a poģadovanĨ spon. PŚ²buzn² jedinci jsou rozm²stŊni do zjednoduġen®ho sch®matu, tak aby byl 

parametr dmin minimalizov§n. Toto sch®ma je n§slednŊ pŚizpŢsobeno skuteļnĨm rozmŊrŢm 

zadan® mŚ²ģky sadu. V dalġ²m kroku jsou pŚeddefinovan® pozice doplnŊny o zbyl®, nepŚ²buzn® 

klony pomoc² ONA designu. Vstupn² parametry a postup vyplŔov§n² jsou v tomto pŚ²padŊ 

totoģn® jako u standardn²ho vytv§Śen² sch®matu. ONA do optimalizace zahrnuje sousedstv² 

mezi klonovĨmi Śadami a nepŚ²buznĨmi klony. VĨstupem procesu je sch®ma semenn®ho sadu 

a matice pŚ²mĨch sousedstv² zahrnuj²c² i pŚeddefinovan® pozice. D§le pak samotn§ hodnota 

kriteri§ln² funkce, kter§ je v tomto pŚ²padŊ zkreslena zahrnut²m sousedstv² pŚ²buznĨch klonŢ, 

jejichģ rozm²stŊn² z§mŊrnŊ neodpov²d§ poģadavku na maxim§ln² panmixii designu. 

V teoretick® ļ§sti vĨzkumu byly moģnosti kombinov§n² ONA s ļ§steļnŊ pŚeddefinov§n²mi 

sch®maty mŚ²ģky sadu ovŊŚov§ny na rŢznĨch zad§n²ch. 

V jiģ publikovan® pŚ²padov® studii vyuģit² hybridn²ho sch®matu (Chaloupkov§ a kol. 

2019) byl MI design pouģit ve formŊ klonovĨch Śad. V sadu bylo rozm²stŊno celkem 20 

nepŚ²buznĨch klonŢ o vyrovnanĨch velikostech a 2 klony, u nichģ byl pŚedpoklad pŚ²buznosti. 

Sad zahrnoval celkem 666 pozic a byl nepravideln®ho tvaru se ļtvercovĨm sponem. Pro 

rozm²stŊn² pŚ²buznĨch klonŢ byla zvolena forma klonovĨch Śad ļ²taj²c²ch 5 pozic. Pro vytvoŚen² 

MI designu byly testov§ny rŢzn® pomŊry v§hy negativnŊ asortativn²ho rozm²stŊn² (matice C), 

jak v r§mci klonŢ (25, 50), tak mezi pŚ²buznĨmi klony (12, 50, 75, 80, 85). Tyto pomŊry urļuj² 

pomŊr intenzity separace mezi rametami jednotlivĨch klonŢ a mezi tŊmito klony. Takto vznikl§ 

sch®mata byla n§slednŊ doplnŊna ONA designem. Bylo pouģito pravideln® doplŔov§n² mŚ²ģky 

sadu a probŊhlo 100 nez§vislĨch iterac². VĨsledn® sch®ma bylo pouģito pro zaloģen² semenn®ho 

sadu Douglasky tisolist® (Pseudotsuga menziesii (Mirb) Franco.) v r§mci ġlechtitelsk®ho 

programu zamŊŚen®ho na produkci v§noļn²ch stromkŢ pro North Carolina State University 

(spolupr§ce s profesorem Johnem Framptonem). 
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4.4. DoplŔov§n² existuj²c²ch vĨsadeb pomoc² ONA 

ONA je moģn® vyuģ²t pro doplnŊn² st§vaj²c²ch vĨsadeb, kde v prŢbŊhu ļasu doch§z² k mortalitŊ 

nŊkterĨch klonŢ. V takov®m pŚ²padŊ je vstupn²m parametrem do optimalizace matice 

aktu§ln²ho stavu semenn®ho sadu s pŚ²sluġnĨmi klony oznaļenĨmi jejich identifikaļn²mi ļ²sly. 

D§le je pracov§no s vektorem ramet (opŊt znaļen² identifikaļn²mi ļ²sly), kter® maj² bĨt na 

voln® pozice doplnŊny. Poļet prvkŢ vektoru mus² odpov²dat poļtu pr§zdnĨch pozic v matici 

sadu. OpŊt je nutn® zvolit zpŢsob vyplŔov§n² pr§zdnĨch pozic a poģadovanĨ poļet iterac². 

SamotnĨ proces optimalizace prostorov®ho rozm²stŊn² vybranĨch klonŢ opŊt prob²h§ postupnŊ, 

po jednotlivĨch pozic²ch a s ohledem na jiģ existuj²c² sousedstv² v pŢvodn² matici sadu. Jedn§ 

se o iterativn² proces a nejlepġ² sch®ma z pohledu celkov® panmixie je vybr§no z Śady vĨsledkŢ, 

kdy za optim§ln² sch®ma je poģadov§no takov®, kter® dosahuje minim§ln² hodnoty kriteri§ln² 

funkce, resp. rozptylu. K posouzen² kvality nalezen®ho Śeġen² je moģn® vyuģ²t teoretick®ho 

minima (analytick® odvozen² v Chaloupkov§ et al. 2016). VĨstupy procesu jsou vĨsledn® 

sch®ma, matice poļtu pŚ²mĨch sousedstv² mezi vġemi klony pŚ²tomnĨmi v sadu pro toto sch®ma 

a vĨsledn§ hodnota kriteri§ln² funkce pro dan® sch®ma. Pro tento typ ¼lohy bylo na modelovĨch 

pŚ²kladech dŢslednŊ zkoum§no, zda je z pohledu optimalizace vhodn® vybrat n§hodn® ļi 

systematick® doplŔov§n² pr§zdnĨch pozic.  

 V publikovan® pŚ²padov® studii, zabĨvaj²c² se doplnŊn²m jiģ existuj²c²ho sadu 

(Chaloupkov§ a kol. 2019), byl tento zpŢsob vyuģit² ONA demonstrov§n na semenn®m sadu 

jedle bŊlokor® (Abies alba Mill .), kterĨ je v majetku Vojensk® lesy a statky ĻR, s.p. Jednalo se 

o ļtvercovĨ sad s 225 pozicemi se ļtvercovĨm sponem. V sadu bylo 46 pr§zdnĨch pozic do 

kterĨch bylo doplnŊno 11 rŢznĨch klonŢ o rŢzn® velikosti v z§vislosti na jejich dostupnosti (3 

aģ 9 ramet na klon).  

 

4.5. Genetick§ prob²rka na b§zi ONA algoritmu 

Na principu optimalizace poļtu pŚ²mĨch sousedstv² mezi klony pracuje i ONA genetick§ 

prob²rka pro semenn® sady lesn²ch dŚevin. Minimalizac² kriteri§ln² funkce ONA algoritmu je 

pro vĨsledn® sch®ma dosaģeno co nejniģġ²ho rozptylu poļtu pŚ²mĨch sousedstv² mezi vġemi 

pŚ²tomnĨmi klony. Z§roveŔ je zajiġtŊna separace ramet v r§mci klonŢ v poģadovan® m²Śe. 

Vstupem tohoto algoritmu je sch®ma semenn®ho sadu urļen®ho pro genetickou prob²rku. 

Toto sch®ma je zad§no ve formŊ matice. D§le pak rozmŊry matice pŚ²mĨch sousedstv² urļen® 

vġemi moģnĨmi kombinacemi klonŢ. Vektor, kterĨ je vĨļtem vġech ramet, kter® maj² bĨt 
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odstranŊny (REMOVE ). Klony urļen® k odstranŊn² mus² bĨt znaļeny identicky, jako ve 

vstupn² matici semenn®ho sadu. D§le je vstupem sekvence ļ²sel (random seed) pro iniciaci 

gener§toru n§hodnĨch, pŚ²padnŊ penalizace pŚ²mĨch sousedstv². 

V prvn²m kroku algoritmu je vytvoŚena matice vġech existuj²c²ch sousedstv². 

Z REMOVE  je vybr§n nejļetnŊjġ² (nejvŊtġ²) klon a je oznaļen jako candidate. Pokud existuje 

v²ce klonŢ se stejnou ļetnost², pak probŊhl n§hodnĨ vĨbŊr mezi tŊmito klony. Na z§kladŊ 

hodnot v matici sousedstv² je urļeno se kterĨm klonem soused² candidate s nejvyġġ² ļetnost² 

(cy). Pro dan® sch®ma jsou vyhodnoceny vġechny moģnosti odstranŊn² klonu ve vektoru 

Candidate, kterĨ soused² s cy. Eliminac² sousedstv² candidate a cy se sn²ģ² variabilita pŚ²mĨch 

sousedstv². Ze sch®matu je tak odstranŊn pr§vŊ ten prvek z vektoru candidate, kterĨ soused² 

s cy a z§roveŔ jeho odstranŊn² nejv²ce sn²ģ² hodnotu kriteri§ln² funkce. Tato konkr®tn² rameta 

je tedy odstranŊna s ohledem na vġechna ostatn² jiģ existuj²c² pŚ²m§ sousedstv². PostupnŊ jsou, 

s ohledem na velikosti klonŢ, ze sch®matu odstranŊny vġechny deklarovan® ramety.  

Hlavn²m vĨstupem je datovĨ soubor, kterĨ obsahuje sch®ma po odstranŊn² klonŢ 

uvedenĨch v remove. Z§roveŔ je zde uvedena hodnota kriteri§ln² funkce pro pŚ²sluġn® vĨsledn® 

sch®ma. DruhĨm vĨstupem je matice PAIRS, ve kter® jsou vyļ²slena pŚ²m§ sousedstv² mezi 

vġemi klony ve vĨsledn®m sch®matu.  

Pro ¼ļely publikov§n² t®to metody v r§mci vĨstupu Chaloupkov§ a kol. (2022), byl 

zvolen n§sleduj²c² postup. Vstupn²mi sch®maty pro genetickou prob²rku byl simulovanĨ 

klonovĨ semennĨ sad. Design simulovan®ho sadu byl zvolen ONA (Chaloupkov§ et al. 2016) 

a zn§hodnŊn® sch®ma. V prvn²m kroku byla vytvoŚena samotn§ vstupn² sch®mata semenn®ho 

sadu pomoc² 100 iterac² ONA. Sch®ma zahrnuje 40 klonŢ o vyrovnan® velikosti 10 ramet. Tvar 

sch®matu je ļtvercovĨ a zahrnuje 400 pozic se ļtvercovĨm sponem. Pomoc² norm§ln²ho, 

standardizovan®ho rozdŊlen² (Õ=0, ů2=1) byly simulov§ny ġlechtitelsk® hodnoty vġech 40 

klonŢ. Inferiorn² klony pro proveden² prob²rky byly vybr§ny dvŊma zpŢsoby, a to pomoc² 

standardn² vyrovnan® prob²rky a pomoc² metody Linear Deployment (LD) (Lindgren and 

Matheson 1986). Pro vyrovnanou prob²rku byla selekce prov§dŊna vģdy pouze ve skupinŊ 20 

klonŢ. Intenzita vyrovnan® prob²rky se pohybovala mezi 5 aģ 40 procenty s intervalem 5. Vyġġ² 

intenzita prob²rky by vedla k odstranŊn² vġech ramet inferiorn²ch klonŢ. V takov®m zad§n² by 

tud²ģ nebyl prostor pro optimalizaci. Pro Linear Deployment byly klony vybr§ny s pouģit²m 

LD n§stroje s ohledem na zvolenou intenzitu prob²rky (Lindgren and Matheson 1986). Metoda 

Linear Deployment vyb²r§ klony ¼mŊrnŊ k jejich ġlechtitelsk® hodnotŊ. Parametry genetick® 

prob²rky jsou ġlechtitelsk§ hodnota, poģadovan§ vĨsledn§ efektivn² velkost populace, mnoģstv² 

klonŢ a ramet (Lindgren and Matheson 1986). RŢzn§ selekļn² intenzita byla v tomto pŚ²padŊ 
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upravov§na pomoc² smŊrnice pŚ²mky (b). Konstantn² ļlen v regresn² z§vislosti (g0) byl nastaven 

defaultnŊ jako -2,27, coģ odpov²d§ nejniģġ² simulovan® ġlechtitelsk® hodnotŊ dan®ho souboru 

klonŢ. Pro Linear Deployment byl pouģit n§stroj, LINEAR DEPLOYMENT 2006 (Lindgren 

2006). Pro optim§ln² odstranŊn² konkr®tn²ch ramet v r§mci definovan®ho sch®matu, dan®ho 

zpŢsobu a intenzity selekce byl n§slednŊ pouģit vĨġe popsanĨ ONA algoritmus. Tato 

optimalizace tedy probŊhla celkem pro rŢznĨch 18 sc®n§ŚŢ (Tab. 1). D§le byla metoda 

genetick® prob²rky demonstrov§na na jiģ existuj²c²m semenn®m sadu. Jednalo se o sad borovice 

lesn² (Pinus sylvestris L.) v majetku st§tn²ho podniku Lesy ĻR, konkr®tnŊ o sad Doubrava na 

lesn² spr§vŊ Plasy. Tento sad byl zaloģen v roce 1980 pomoc² jednoduch® randomizace 

se ļtvercovĨm sponem na ploġe 6,5 ha. V sadu bylo pŚed prob²rkou pŚ²tomno 1165 ramet od 87 

klonŢ. Velikosti klonŢ byly znaļnŊ nevyrovnan®, v rozmez² od 1 do 28 ramet. Byly vyuģity 

zn§m® ġlechtitelsk® hodnoty z provedenĨch testŢ polosesterskĨch potomstev (KaŔ§k 2011). 

Pomoc² Linear Deployment algoritmu byly urļeny optim§ln² velikosti klonŢ pro prob²rku 

(Lindgren a Matheson 1986). N§slednŊ byla provedena genetick§ prob²rka pro 8 rŢznĨch 

sc®n§ŚŢ selekļn² intenzity od 5 do 40 procent (5% interval).  

Vġechna vstupn² i vĨsledn§ sch®mata byla n§slednŊ hodnocena pomoc² R bal²ļku 

OrchSTAT. Jako referenļn² hladina tak byly pro kaģd® sch®ma pouģity prŢmŊrn® hodnoty 

sledovanĨch parametrŢ zn§hodnŊn®ho sch®matu.  

Ve f§zi vĨvoje byla optimalizace prŢbŊģnŊ testov§na na dalġ²ch typech zad§n², kter§ zde 

nejsou uvedena specificky.  
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Tab. 1.  Specifika sc®n§ŚŢ, na kterĨch byla testov§na ONA genetick§ prob²rka v r§mci publikace Chaloupkov§ a 

kol. (2022). LD znaļ² Linear Deployment. 

Sc®n§Ś 
Metoda vĨbŊru 

klonŢ  

Intenzita prob²rky 

(%) 
OdstranŊnĨch ramet  

Poļet genotypŢ zahrnutĨch do 

prob²rky  

1 vyrovnanĨ 5 20 20 

2 vyrovnanĨ 10 40 20 

3 vyrovnanĨ 15 60 20 

4 vyrovnanĨ 20 80 20 

5 vyrovnanĨ 25 100 20 

6 vyrovnanĨ 30 120 20 

7 vyrovnanĨ 35 140 20 

8 vyrovnanĨ 40 160 20 

9 vyrovnanĨ 45 180 20 

10 LD 5 20 3 

11 LD 10 40 10 

12 LD 15 60 16 

13 LD 20 80 21 

14 LD 25 100 22 

15 LD 30 120 26 

16 LD 35 140 28 

17 LD 40 160 34 

18 LD 45 180 36 

 

 

4.6. Asortativn² kŚ²ģen² s vyuģit²m ONA 

Asortativn² neboli preferenļn² kŚ²ģen² mŢģe bĨt negativn² nebo pozitivn². Jeho vyuģit² je 

teoreticky moģn® pŚi vysok® specifick® kombinaļn² schopnosti mezi superiorn²mi genotypy, 

nebo pŚi zakl§d§n² semennĨch sadŢ vyġġ²ch generac², kdy je ģ§douc² do urļit® m²ry eliminovat 

sousedstv² pŚ²buznĨch klonŢ. Dalġ² vĨhodou je navĨġen² aditivn²ho genetick®ho rozptylu 

(LstibŢrek et al. 2005) v pŚ²padŊ pozdŊjġ²ho vyuģit² testovac²ch vĨsadeb pŚi pozdŊjġ² aplikaci 

strategi² BWB (El-Kassaby a LstibŢrek 2009). V r§mci upraven®ho ONA algoritmu je moģn® 

zahrnout teoreticky jak pozitivn², tak negativn² (kter® nejsp²ġ nenajde praktick® uplatnŊn²) 

asortativn² kŚ²ģen² a vytv§Śet tak sch®mata vhodn§ pro zakl§d§n² semennĨch sadŢ vyġġ²ch 

generac². MŢģe bĨt alternativou ke tvorbŊ vĨġe zm²nŊnĨch hybridn²ch sch®mat. Tento n§stroj 

nebyl dosud publikov§n, ale jeho fungov§n² bylo provŊŚeno na ŚadŊ zad§n². D§le je pŚedstaven 

na vybran®m modelov®m pŚ²kladu semenn®ho sadu.  

Vstupn²mi parametry optimalizace jsou vektor zahrnuj²c² klony a jejich velikosti, matice 

mŚ²ģky sadu a matice definuj²c² m²ru poģadovan® preference kŚ²ģen² mezi vġemi moģnĨm 
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dvojicemi klonŢ. D§le poļet nez§vislĨch iterac², zpŢsob vyplŔov§n² mŚ²ģky sadu, sekvence 

gener§toru n§hodnĨch ļ²sel a v§ha penalizace sousedstv² v r§mci klonŢ. Hlavn²mi vĨstupy 

optimalizace jsou sch®ma semenn®ho sadu a matice poļtŢ pŚ²mĨch sousedstv² pro vĨsledn® 

sch®ma, kter§ tato sousedstv² vyļ²sluje vļetnŊ zahrnut® m²ry preference dan® kombinace klonŢ. 

D§le je to hodnota kriteri§ln² funkce pro dan® sch®ma. Optimalizace vych§z² ze z§kladn²ho 

ONA algoritmu, vļetnŊ shodn® kriteri§ln² funkce. Vġechny pozice v sadu jsou postupnŊ 

vyplŔov§ny s ohledem na jiģ existuj²c² dvojice a zadanou hodnotu preference kŚ²ģen² pro danou 

kombinaci klonŢ.  

Pro demonstraci je zde pŚedstaveno jednoduch® zad§n² ļ²taj²c² 10 klonŢ o shodn® 

velikosti 6 ramet na klon. Sad m§ 60 pozic a je obd®ln²kov®ho tvaru a ļtvercov®ho sponu. Byly 

vybr§ny 2 dvojice klonŢ (ID1 a ID2 jako prvn² dvojice a ID3 a ID4 jako druh§ dvojice), kterĨm 

byly v r§mci 6 rŢznĨch sc®n§ŚŢ pŚidŊlov§ny rŢzn® hodnoty jejich pŚ²m®ho sousedstv² (Tab. 2). 

MŚ²ģka sadu byla doplŔov§na n§hodnĨm vĨbŊrem pozic a pro kaģd® zad§n² probŊhlo 300 

nez§vislĨch iterac². 

Tab. 2. Parametry ġesti sc®n§ŚŢ, na kterĨch byl demonstrov§n n§stroj pro zahrnut² asortativn²ho kŚ²ģeni u 

z§kladn²ho ONA algoritmu. ID1/ID2 a ID3/ID4 znaļ² dvŊ dvojice klonŢ, pro kter® byly definov§ny rŢzn® hodnoty 

penalizace jejich pŚ²mĨch sousedstv² pŚi tvorbŊ sch®matu. 

Sc®n§Ś ID1/ID2 ID3/ID4 Ostatn² klony Poļet iterac² 

1 0,1 0,5 1 300 

2 0,5 1 1 300 

3 1,5 1 1 300 

4 2 1,5 1 300 

5 0,5 1,5 1 300 

6 1 1 1 300 
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5. VĨsledky 

D§le jsou prezentov§ny vĨsledky tŚ² prvoautorskĨch vŊdeckĨch publikac² a dalġ² d²lļ² vĨsledky 

pr§ce souvisej²c² s n§stroji ONA.  

 

5.1. Optimum Neighborhood Seed Orchard Design 

V r§mci t®to publikace byly prezentov§ny moģnosti tvorby semennĨch sadŢ pomoc² ONA 

algoritmu. Ze 7 vytvoŚenĨch sch®mat zde byla vybr§na 2, a ta byla graficky zobrazena. 

V prvn²m modelov®m zad§n² se jednalo o sad ļ²taj²c² 400 pozic ļtvercov®ho tvaru o 40 klonech 

o velikosti 10 ramet. Velikosti klonŢ byly v tomto pŚ²padŊ vyrovnan®. Ve vĨsledn®m sch®matu 

nebyl vizu§lnŊ shled§n ģ§dnĨ opakuj²c² se vzor. Algoritmus zajistil stoprocentn² separaci ramet 

t®hoģ klonu. Toto sch®ma je zobrazeno graficky ve Fig. 1.  Dalġ² vĨsledn§ sch®mata pro zad§n² 

ļ²taj²c² menġ² mnoģstv² klonŢ o vŊtġ²ch velikostech jiģ vykazovaly urļitĨ syst®m v uspoŚ§d§n². 

Z§roveŔ vedly, v z§vislosti na poļtu klonŢ, k vĨskytu sousedstv² mezi rametami t®hoģ klonu. 

DruhĨ zobrazenĨ sc®n§Ś zahrnoval nevyrovnan® velikosti klonŢ, konkr®tnŊ skupiny o 

velikostech 20, 10 a 5 ramet na klon. Jednalo se opŊt o sad o 400 pozic²ch ļtvercov®ho tvaru. 

Zaj²mavĨm vĨstupem je fakt, ģe prŢmŊrnĨ poļet soused²c²ch pozic (odvozenĨ z vĨsledn® 

matice poļtŢ pŚ²mĨch sousedstv²), je pro kaģdou tuto skupinu klonŢ jinĨ. To indikuje 

skuteļnost, ģe tento parametr z§vis² na velikosti klonu. Ve vĨsledn®m sch®matu opŊt nebyla 

vizu§lnŊ patrn§ ģ§dn§ systematiļnost v rozm²stŊn² klonŢ. Z§roveŔ se zde nevyskytovala ģ§dn§ 

pŚ²m§ sousedstv² mezi rametami t®hoģ klonu. Sch®ma je zobrazeno graficky ve Fig. 2. 

VĨsledky porovn§vaj²c² 4 vybran§ zad§n² s vyrovnanĨmi velikostmi klonŢ pomoc² 

parametrŢ varmin, pro dan® sch®ma (ů2 min) a teoretick®ho minim§ln²ho rozptylu (ů2 theormin), jsou 

zobrazeny v grafu (Fig. 3). Graf zobrazuje, ģe s rostouc²m poļtem klonŢ a jejich klesaj²c² 

velikost² se vĨslednĨ design pŚibliģuje teoretick®mu optimu (parametr varmin kles§). OpaļnŊ na 

rostouc² velikost klonŢ reaguje teoretickĨ minim§ln² rozptyl. Ten v takov®m pŚ²padŊ postupnŊ 

roste.  

VĨsledky hodnocen² vytvoŚenĨch sch®mat a jejich porovn§n² s dalġ²mi sch®maty pomoc² 

parametrŢ dmin a varmin jsou ve vĨstupu zobrazeny v tabulce 1.  a tak® graficky ve Fig. 4 a Fig. 

5. V tabulce jsou pro tyto parametry uvedeny hodnoty absolutn², v grafech pot® hodnoty 

relativn², kdy randomizovan® sch®ma odpov²d§ 100%. V tabulce je patrnĨ vĨznamnĨ rozd²l 

v parametru varmin mezi sch®maty s vyrovnanĨmi a nevyrovnanĨmi velikostmi klonŢ, coģ je 
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zpŢsobeno samotnĨm definov§n²m kriteri§ln² funkce. To logicky vyplĨv§ z hodnot poļtŢ 

pŚ²mĨch sousedstv² ve vĨslednĨch sch®matech. Ta zobrazuj² graficky matice poļtŢ pŚ²mĨch 

sousedstv², kter® jsem uvedeny jako Fig. 7 a Fig. 8. D§le je z tabulky zŚejm®, ģe MI design 

dosahuje nejlepġ²ch hodnot pro parametr dmin a ONA design pro parametr varmin. To odpov²d§ 

zpŢsobu, jakĨm jsou definov§ny kriteri§ln² funkce tŊchto designŢ. Z grafu Fig. 4 je patrn®, ģe 

ONA pŚekon§v§ COOL pro parametr dmin, coģ mŢģe bĨt povaģov§no za dalġ² benefit tohoto 

designu. Ve srovn§n² s COOL zde tedy doch§z² pŚi pouģit² ONA k lepġ² separaci ramet t®hoģ 

klonu. V pŚ²padŊ nevyrovnanĨch velikost² klonŢ (Fig. 5) jiģ tento rozd²l mezi ONA a COOL 

nen² patrnĨ. Pro vyrovnan® velikosti klonŢ vych§z² parametr varmin vĨznamnŊ nejniģġ² pro 

ONA sch®ma (Fig. 4). StejnŊ tak tomu je pro nevyrovnan® velikosti klonŢ (Fig. 5). Zde je nav²c 

patrnĨ vĨznamnĨ rozd²l i mezi COOL a MI designem.  

VĨsledky ukazuj², ģe hodnota jakkoli definovan® kriteri§ln² funkce pro vĨsledn® sch®ma 

je pŚ²mo z§visl§ na specifik§ch konkr®tn²ho zad§n². PŚedevġ²m na poļtu a velikostech klonŢ a 

velikosti a tvaru sch®matu. Lze konstatovat, ģe klony s niģġ²m zastoupen²m jsou obecnŊ 

umisŠov§ny do stŚedu sch®matu, ļ²mģ se zvyġuje jejich uplatnŊn² pŚi reprodukci a je 

podporov§na panmixie (Fig. 6, 7 a 8).  
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5.2. Current Advances in Seed Orchard Layouts: Two Case studies in 

Conifers 

Tato publikace ukazuje moģnosti vyuģit² ONA na dvou pŚ²padovĨch studi²ch. Jedn§ se o 

moģnost vyuģ²t ONA k doplnŊn² st§vaj²c²ch vĨsadeb.  Fig.1 zobrazuje ¼spŊġnŊ doplnŊn® 

vĨsledn® sch®ma semenn®ho sadu jedle bŊlokor® (Abies alba). Klony jsou ve sch®matu 

vyznaļeny barevnŊ a ļ²selnŊ a dodateļnŊ doplŔovan® klony jsou znaļeny b²lĨm p²smem. 

Hodnota kriteri§ln² funkce ONA pro toto sch®ma je rovna 0,26. Z pohledu optimalizace 

panmixie tak dosahuje vĨsledn® sch®ma vysok® kvality.  

Na Fig. 2 je zn§zornŊn vĨsledek druh® pŚ²padov® studie pro nepravidelnĨ semennĨ sad 

douglasky tisolist® (Pseudotsuga menziesii). Klonov® Śady tvoŚeny pŚ²buznĨmi klony jsou ve 

sch®matu vyznaļeny b²lou barvou. Ostatn² klony jsou oznaļeny pŚ²sluġnĨm ļ²selnĨm 

identifik§torem a barvou. Hodnota kriteri§ln² funkce ONA pro toto sch®ma je rovna 5,90.  Tato 

relativnŊ vysok§ hodnota je zpŢsobena kombinac² s klonovĨmi Śadami.  
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5.3. Sptial Allocation of Genetic Thinning in Seed Orchards 

TŚet² publikace popisuje pouģit² ONA metodiky v pŚ²padŊ genetick® prob²rky semenn®ho sadu. 

Z§sadn² ļ§st vĨsledŢ je v publikaci zobrazena na Fig.1. Na ose y je parametr varmin, na ose x 

pak intenzita prob²rky. Je rozliġeno, zda byla selekce aplikov§na na randomizovan® sch®ma 

(RRL) nebo na simulovan® ONA sch®ma pomoc² ONA genetick® prob²rky (ONA). GTL zde 

znaļ² genetickou prob²rku provedenou podle Linear Deployment pŚ²stupu a GTS systematickou 

vyrovnanou genetickou prob²rku.  

Pro ONA sch®ma s aplikov§n²m systematick® prob²rky i Linear Deployment  (ONA:GTS 

a ONA:GTS) je patrnĨ trend zvyġuj²c² se hodnoty parametru varmin. Tento vĨsledek nen² 

pŚekvapivĨ, jelikoģ vstupn²m sch®matem pro proveden² prob²rky byl sad vytvoŚen² pomoc² 

z§kladn²ho ONA algoritmu. Se zvyġuj²c² se intenzitou prob²rky doch§zelo tak® ke zvyġuj²c² se 

nevyrovnanosti velikost² klonŢ, pŚedevġ²m pro ONA sch®ma s aplikov§n²m Linear Deployment 

prob²rky (ONA:GTL). Vyġġ² intenzita prob²rky v tomto pŚ²padŊ tedy vede ke sniģuj²c² se 

n§hodnosti kŚ²ģen² mezi klony. Pro ONA:GTL je n§rŢst parametru vĨznamnŊjġ² pro n²zk® 

prob²rkov® intenzity. Pro stŚedn² intenzity prob²rky jsou vĨsledky s vyuģit²m Linear 

Deployment a systematick® prob²rky srovnateln®. PŚi vyġġ²ch intenzit§ch prob²rky jsou hodnoty 

parametru varmin pro Linear Deployment metodu niģġ² neģ pro systematickou metodu. To je 

zpŢsobeno faktem, ģe Linear Deployment metoda nezpŢsobuje vŊtġ² nevyrovnanosti ve 

velikostech klonŢ. Hodnota varmin vych§z² obecnŊ niģġ² pro optimalizovan§ zad§n² (ONA:GTS 

a ONA:GTL) neģ pro zn§hodnŊn§ zad§n² (RRL:GTS a RRL:GTL). To je opŊt zpŢsobeno t²m, 

ģe vstupn²m sch®matem pro proveden² prob²rky bylo sch®ma ONA. Pro zn§hodnŊn§ zad§n² 

(RRL) se pŚi niģġ²ch intenzit§ch genetick® prob²rky jev² vhodnŊjġ² pouģ²t systematickĨ pŚ²stup.   

Je zŚejm®, ģe vĨsledky jsou znaļnŊ ovlivnŊny nejen prostorovĨm rozvrģen²m genetick® 

prob²rky, ale tak® zpŢsobeny rozd²lnou distribuc² velikost² klonŢ urļenĨch k odstranŊn². PŚi 

stŚedn²ch intenzit§ch prob²rky vġak oba pŚ²stupy (GTS a GTL) funguj² obdobnŊ. PŚi velmi 

vysok® intenzitŊ prob²rky je z pohledu panmixie jednoznaļnŊ vhodnŊjġ² pouģ²t LD pŚ²stup.  

Fig.2. bl²ģe porovn§v§ vliv vybran®ho typu genetick® prob²rky (systematick§ a Linear 

Deployment) na vĨskyt sousedstv² ramet jednoho klonu pro zn§hodnŊn§ sch®mata (RRL) a 

moģnosti optimalizace tŊchto sousedstv² pomoc² ONA genetick® prob²rky. Zd§ se, ģe pro 

zn§hodnŊn® vstupn² sch®ma jsou oba pŚ²stupy k definov§n² klonŢ urļenĨch k prob²rce stejnŊ 

vhodn®. Z grafu vyplĨv§, ģe pouģit² ONA genetick® prob²rky sniģuje poļet pŚ²mĨch sousedstv² 

v r§mci klonŢ, jak pro systematickou, tak pro LD prob²rku. Tento parametr nebyl pro 

optimalizovan® ONA sch®ma uveden, protoģe je ve vġech pŚ²padech roven 0.  
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VĨsledn§ sch®mata pro optimalizovan® ONA zad§n² s pouģit²m Linear Deployment 

n§stroje pro vĨbŊr indiferentn²ch klonŢ a ONA n§stroje pro genetickou prob²rku jsou zobrazena 

na Fig.3., 4 a 5. V pŚ²padŊ Fig.3. se jedn§ o 10% intenzitu, pro Fig.4. o 20% intenzitu a pro 

Fig.5. o 30% intenzitu.  Klony urļen® k odstranŊn² jsou znaļeny ļernŊ. 

Fig.6. zobrazuje, jak ONA genetick§ prob²rka efektivnŊ sniģuje parametr varmin pŚi 

aplikaci na existuj²c² sad Doubrava. Je patrn®, ģe s rostouc² intenzitou genetick® prob²rky (p) a 

souļasnŊ klesaj²c²mi rozd²ly ve velkostech klonŢ, kles§ hodnota vĨsledn®ho rozptylu 

exponenci§lnŊ.  
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5.4. Vyuģit² n§strojŢ ONA v lesnick® praxi 

 

KromŊ pŚ²padov® studie pro semennĨ sad jedle bŊlokor® (Abies alba), uveden® ve zde 

prezentovan® publikaci (Chaloupkov§ a kol. 2019), byl ONA vyuģit pro Śeġen² mnoha dalġ²ch 

situac² pro zakl§d§n² semennĨch sadŢ a doplnŊn² st§vaj²c²ch vĨsadeb v ĻR i ve svŊtŊ. 

Byly navrģeny designy pro tyto sady: sady na lokalitŊ Rezek a Haida ve spolupr§ci 

KRNAP (2021), borovice lesn² a smrk ztepilĨ (2018), ak§cie Mearnsova (Acacia mearnsii De 

Wild.) ve spolupr§ci s Institute for Commercial Forestry research JAR (2019). 

 V pŚ²padŊ doplŔov§n² vĨsadeb se jednalo jmenovitŊ napŚ. o tyto semenn® sady: jeŚ§b 

bŚek (Sorbus torminalis (L.) Crantz) v roce 2018, borovice lesn² lokalita Eliġkova louka v roce 

2017 a 2018, smrk ztepilĨ na lokalitŊ Osina v roce 2019, smrk ztepilĨ lokalita Liġice v roce 

2018, borovice lesn² na lokalitŊ ViġŔov§ v roce 2021 a 2022 (Obr.1). Pro Śeġen² tŊchto zad§n² 

byly jedinci pro doplnŊn² volnĨch pozic vyb²r§n² s ohledem na jejich dostupnost v z§sobŊ a 

jejich zastoupen² v st§vaj²c² vĨsadbŊ. C²lem vģdy bylo, aby byly velikosti klonŢ ve vĨsledn®m 

sch®matu co nejvyrovnanŊjġ².  

PŚ²klad zaloģen®ho semenn®ho sadu je zobrazen na Obr.1. Jedn§ se o Ak§cii Mearnsovu. 

Sad byl zaloģen ve spolupr§ci s Institute for Commercial Forestry research v Jihoafrick® 

republice. Sch®ma mŊlo 709 pozic a nepravidelnĨ tvar. Zahrnovalo 30 klonŢ a pŚibliģnŊ stejn® 

velikosti. Klony jsou vyznaļeny barevnŊ a pomoc² ļ²seln®ho id.  

PŚ²klad doplnŊn² st§vaj²c² vĨsadby je uveden na Obr.2. Jednalo se o sad borovice lesn² na 

lokalitŊ ViġŔov§ v majetku LesŢ ĻR.  V semenn®m sadu ļ²taj²c²m 406 pozic bylo v roce 2022 

doplnŊno 46 pozic pomoc² ONA. ZelenŊ jsou vyznaļeny klony, kter® plod², b²le klony, kter® 

neplod², ļervenŊ klony, kter® uhynuli ale bylo moģn® je doplnit ze st§vaj²c² z§soby a ģlutŊ klony 

kter® byly vybr§ny novŊ na z§kladŊ inventury a rozm²stŊny pomoc² ONA. Klony jsou znaļeny 

pŚ²sluġnĨm ID. 

O dalġ²m vyuģit² ONA sch®matu a souvisej²c²ch softwarovĨch n§strojŢ jsme pŚ²leģitostnŊ 

informov§ni, napŚ²klad pŚi n§vġtŊvŊ Michigan State University, emailovou komunikac² 

s kolegy z Japonska, ĠpanŊlska, Norska, Rakouska, NŊmecka, Austr§lie, Kanady, Jiģn² Koreje 

a dalġ²ch zem². Detailn² pŚehled o re§ln®m vyuģit² komplikuje skuteļnost, ģe je software volnŊ 

dostupnĨ ke staģen² a uģivatel® n§s obvykle nekontaktuj², tj. o vyuģit² se vŊtġinou dozv²me 

nepŚ²mo, event. v pŚ²padŊ konzultac², kdy se na n§s uģivatel® obracej² s doplŔuj²c²mi dotazy. 
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Obr. 1. PŚ²klad zaloģen®ho semenn®ho sadu ak§cie Mearnsovy. Klony jsou vyznaļeny barevnŊ a ļ²selnŊ. 

 

Obr. 2. PŚ²klad doplnŊn² st§vaj²c² vĨsadby semenn®ho sadu borovice lesn². ZelenŊ jsou vyznaļeny plod²c² klony, 

b²le neplod²c² klony, ļervenŊ klony, kter® uhynuly, ale byli nahrazeny ze z§soby a ģlutŊ klony, kter® byli doplnŊny 

pomoc² ONA. 
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5.5. N§stroj pro asortativn² kŚ²ģen² s vyuģit²m ONA 

Zde uv§d²m vĨsledky modelov®ho pŚ²kladu pro ovŊŚen² funkļnosti preferenļn²ho kŚ²ģen² 

v r§mci ONA. Tento vĨstup nen² souļ§st² ģ§dn® z uvedenĨch publikac², ale tematicky soubor 

vĨsledkŢ doplŔuje. Tabulka ļ.3. uv§d² vĨsledky pro testov§n² funkļnosti ONA algoritmu pŚi 

Śeġen² ¼loh zahrnuj²c² asortativn² kŚ²ģen². Je patrn®, ģe v§ha separace mezi dvojic² klonŢ ID1 a 

ID2 a dvojic² ID3 a ID4 ovlivnila n§slednĨ poļet pŚ²mĨch sousedstv² ve vĨsledn®m sch®matu 

mezi tŊmito klony. Dvojice jsou ve sch®matech barevnŊ zvĨraznŊny. Pro porovn§n², do jak® 

m²ry k tomuto ovlivnŊn² doġlo je zde uvedena i hodnota prŢmŊrn®ho poļtu sousedstv² mezi 

ostatn²mi dvojicemi klonŢ. Pro moģnost posouzen² efektivity parametru separace tŊchto dvojic 

klonŢ nebyly do vĨpoļtu prŢmŊru zahrnuty dvojice s penalizovanĨmi klony 1, 2, 3 a 4. Tato 

penalizace ovlivnila i vĨskyt sousedstv² penalizovanĨch klonŢ (1-4) s ostatn²mi klony (5-6).  

Tab. 3. VĨsledky testov§n² ONA asortativn²ho kŚ²ģen² na 6 sc®n§Ś²ch. Uvedeny jsou v§hy separace mezi dvŊma 

dvojicemi vybranĨch klonŢ a mezi ostatn²mi klony, poļty sousedstv² mezi tŊmito dvojicemi klonŢ ve vĨsledn®m 

sch®matu a prŢmŊr poļtŢ sousedstv² mezi ostatn²mi dvojicemi klonŢ.  

 

V r§mci sc®n§Śe ļ. 1, kdy byla m²ra pozitivn² separace nastavena jako nejvyġġ² pro obŊ 

dvojice klonŢ (0,1 a 0,5) byl vĨsledek ovlivnŊn znaļnŊ. To je zŚejm® i vizu§lnŊ, ze samotn®ho 

vĨsledn®ho sch®matu pro toto zad§n² (Obr. 3). Klony ļ²slo 1 a 2 jsou v tomto pŚ²padŊ 

umisŠov§ny do bezprostŚedn² bl²zkosti. Klony ļ²slo 2 a 3 jsou tak® umisŠov§ny do bl²zkosti 

s vyġġ² frekvenc², neģ jakĨ je prŢmŊr vġech ostatn²ch dvojic klonŢ, kterĨ je roven 4,25 (Tab. 3).  

Sc®n§Ś 
V§ha separace 

mezi ID1/ID3 

V§ha separace 

mezi ID3/ID4 

V§ha separace 

pro ostatn² 

klony 

Sousedstv² 

mezi 

ID1/ID2 

Sousedstv² 

mezi 

ID3/ID4 

PrŢmŊr 

sousedstv² 

mezi 

ostatn²mi 

klony 

1 0,1 0,5 1 7 5 4,4 

2 0,5 1 1 6 3 4,27 

3 1,5 1 1 1 3 4,33 

4 1,5 2 1 1 3 4,6 

5 0,5 1,5 1 7 2 4,4 

6 1 1 1 4 4 4,33 
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Obr. 3. VĨsledn® sch®ma pro sc®n§Ś ļ. 1, pro hodnotu separace dvojice klonŢ 1 a 2 rovnou 0,1 a pro dvojici klonŢ 

3 a 4 rovnou 0,5. 

Pro sc®n§Ś 2 i sc®n§Ś 3 byla penalizac² zat²ģena vģdy jen dvojice klonŢ ID1/ID2. V prvn²m 

pŚ²padŊ se jednalo o pozitivnŊ asortativn² a ve druh®m o negativnŊ asortativn² kŚ²ģen². Tomu 

odpov²d§ i poļet sousedstv² ve sch®matu, kterĨ je roven 6, resp. 1. To je vĨznamnĨ rozd²l oproti 

zjiġtŊn®mu prŢmŊrn®mu poļtu sousedstv² bl²ģ²c²mu se 4. V r§mci sc®n§Śe ļ²slo 4 (Obr. 4) byla 

m²ra negativn² separace nastavena jako nejvyġġ², coģ se opŊt prom²tlo do vĨsledn®ho poļtu 

sousedstv² mezi zat²ģenĨmi dvojicemi klonŢ a rozd²lu oproti prŢmŊrn®mu poļtu pŚ²mĨch 

sousedstv² mezi ostatn²mi dvojicemi (Tab. 3).  

Obr. 4. VĨsledn® sch®ma pro sc®n§Ś ļ. 4 pro hodnotu separace dvojice klonŢ 2 a 1 rovnou 1,5 a pro dvojici klonŢ 

3 a 4 rovnou 2. 

Obr. 5. VĨsledn® sch®ma pro sc®n§Ś ļ.5 pro hodnotu separace dvojice klonŢ 1 a 2 rovnou 0,5 a pro dvojici klonŢ 

3 a 4 rovnou 1,5. 

Sc®n§Ś 5 zahrnoval pozitivn² asortativn² kŚ²ģen² pro dvojici klonŢ 1 a 2 (penalizace 0,5) a 

negativn² asortativn² kŚ²ģen² pro dvojici 3 a 4 (penalizace 1,5). To se opŊt prom²tlo do 

vĨslednĨch poļtŢ pŚ²mĨch sousedstv² v r§mci dvojic a mezi ostatn²mi klony (Tab. 3). StejnŊ 

tak je to patrn® v samotn®m sch®matu (Obr. 5). Zde spolu klony 1 a 2 soused² s vysokou 

ļetnost², zat²mco klony 3 a 4 s n²zkou ļetnost².  

1 10 2 5 4 8 7 2 7 10

5 8 6 8 7 2 10 3 8 6

1 9 3 5 6 5 9 5 2 4

10 6 7 1 4 2 8 3 6 9

3 4 8 9 7 1 10 9 5 1

9 1 3 2 4 3 6 7 10 4

7 8 3 5 6 4 1 4 10 6

3 6 10 1 7 9 2 7 8 4

9 2 5 4 2 3 5 10 9 5

10 1 3 8 5 9 1 4 7 10

6 7 2 9 2 7 6 2 6 9

3 10 8 1 8 5 1 8 3 4

7 1 7 3 8 9 8 10 4 8

2 6 2 5 10 6 4 5 7 3

1 8 1 3 7 8 3 6 1 10

9 2 4 9 5 4 9 2 4 3

10 5 7 6 1 2 10 7 9 6

6 9 2 4 10 5 1 8 3 5
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Do modelov®ho Śeġen² byla zahrnuta i situace bez asortativn²ho kŚ²ģen² (sc®n§Ś 6). 

VĨsledn® sch®ma je uvedeno na Obr. 6.  

Obr. 6. Sch®ma bez zahrnut² preferenļn²ho kŚ²ģen².  

V r§mci vġech zad§n² byla ¼spŊġnŊ eliminov§na sousedstv² mezi rametami t®hoģ klonu. 

Z§roveŔ bylo optim§ln²ho vĨsledku dosaģeno aģ pŚi relativnŊ vysok®m poļtu iterac². To je pro 

tato specifick§ zad§n² zpŢsobeno faktem, ģe optim§ln² Śeġen² bylo v tomto pŚ²padŊ moģno nal®zt 

jen s pouģit²m n§hodn®ho vyplŔov§n² matice sadu. VĨsledn® hodnoty kriteri§ln² funkce byly 

zat²ģeny zahrnut²m asortativn²ho kŚ²ģen² (Tab. 4). Hodnota kriteri§ln² funkce je proto nejniģġ² 

pro sc®n§Ś 6. Funkļnost algoritmu pro asortativn² kŚ²ģen² byla ovŊŚena i pro vŊtġ² typy zad§n², 

jejichģ vĨsledky zde nejsou vedeny.  

Tab. 4. VĨsledn® hodnoty kriteri§ln² funkce pŚi porovn§v§n² rŢznĨch intenzit separace zvolenĨch dvojic klonŢ. 

PŚ²sluġn® ļ²slo iterace, ve kter® doġlo k nalezen² optim§ln²ho Śeġen².  

 

 

 

 

 
 

5.6. Specifick® podm²nky kŚ²ģen² 

Algoritmus ONA ve sv® z§kladn² verzi optimalizuje pouze 8 nejbliģġ²ch pozic, kter® maj² pŚi 

optimalizaci stejnou v§hu. ONA ale umoģŔuje nŊkterĨm sousedn²m pozic²m pŚiŚadit vyġġ² 

v§hu, nebo rozġ²Śit optimalizovan® okol². Toho bylo vyuģito pŚi Śeġen² modelov®ho pŚ²kladu 

semenn®ho sadu pro vyrovn§n² specifickĨch pomŊrŢ na dan® lokalitŊ. V tomto pŚ²padŊ se mŢģe 

jednat o smŊr pŚevl§daj²c²ho vŊtru, nebo um²stŊn² ¼lŢ pro opylovaļe. Z tohoto dŢvodu byla pro 

modelovĨ pŚ²klad tŚem sousedstv²m (horizont§ln² a 2 diagon§ln²) ve smŊru z leva doprava 

Sc®n§Ś Kriteri§ln² funkce Ļ²slo iterace 

1 1,1 240 

2 0,77 289 

3 0,72 204 

4 0,74 118 

5 0,99 213 

6 0,61 65 

9 8 2 10 6 3 8 3 5 4

1 7 4 9 8 10 1 2 9 1

2 9 3 6 4 7 3 6 7 5

10 1 4 2 1 8 10 1 4 3

5 7 5 8 5 9 5 6 10 7

6 2 6 3 4 10 7 8 9 2
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pŚiŚazena dvojn§sobn§ v§ha. Sad byl tvoŚen nepravidelnĨm sadem o 119 pozic²ch s extr®mnŊ 

nevyrovnanĨmi velikostmi klonŢ. VĨsledn® sch®ma bylo vytvoŚeno pomoc² 100 nez§vislĨch 

iterac² (Obr. 7). StejnĨ pŚ²stup je aplikovatelnĨ pro semenn® sady s nerovnomŊrnĨm sponem. 

Tento vĨstup nen² souļ§st² publikovanĨch ļl§nkŢ, ale pŚ²kladem dalġ² moģnosti vyuģit² ONA 

pŚ²stupu. D§le je moģn® do algoritmu zahrnout rŢzn® velikosti optimalizovan®ho okol². 

Funkļnost algoritmu byla ovŊŚov§na pŚi zahrnut² rŢzn®ho poļtu pŚ²mĨch sousedstv². Konkr®tnŊ 

se jednalo o 3 varianty, a to se 4, 8 (standardn² verze ONA) a 12 optimalizovanĨmi okoln²mi 

pozicemi.  

Obr. 7 VĨsledn® sch®ma pro modelovĨ pŚ²klad Śeġen² specifickĨch podm²nek kŚ²ģen². Zahrnut² pŚedpokladu 

pŚevl§daj²c²ch vŊtrŢ ve smŊru od z§padu k vĨchodu do optimalizace prostorov®ho rozvrģen² semenn®ho sadu 

s vyuģit²m ONA. 

 

5.7. Softwarov§ Śeġen² 

PŚi vĨvoji vġech vĨġe zm²nŊnĨch n§strojŢ byla zohlednŊna i nutnost zpŚ²stupnit je praxi. 

Byly vytvoŚeny origin§ln² uģivatelsky pŚ§telsk® n§stroje: OrchONA a OrchSTAT. Tyto n§stroje 

jsou dostupn® na https://home.czu.cz/lstiburek/software. KoneļnĨ uģivatel si mŢģe vybrat 

podle svĨch preferenc², zda bude vyuģ²vat samotnĨ R bal²ļek, nebo zvol² variantu s 

ExcelovskĨm rozhran²m. V r§mci R bal²ļku je moģn® k·d d§le optimalizovat podle vlastn²ch 

potŚeb.  

OrchONA je bal²ļek knihovny R. Pomoc² tohoto bal²ļku je moģn® vytv§Śet z§kladn² typ 

ONA sch®mat semennĨch sadŢ. V r§mci bal²ļku byly vytvoŚeny i pomocn® soubory (s 

instrukcemi pro uģivatele). Pro spuġtŊn² tohoto bal²ļku je nutn® staģen² R a Java a pŚ²sluġnĨch 

souborŢ. Proces se spouġt² pŚes MS Excel, kde jsou zad§v§ny jak vstupy, tak generov§ny 

vĨstupy. Vstupy pro tento bal²ļek jsou matice definuj²c² plochu semenn®ho sadu a matice 

ud§vaj²c² ID kaģd®ho klonu a poļet ramet na klon. Ostatn² parametry optimalizace jsou 

nastaveny defaultnŊ (poļet iterac² = 100, penalizace = 1000, systematick® vyplŔov§n² mŚ²ģky 

9 1 11 1 2 1 17 1 15 13 7 14 6 18 5 1 2

4 2 18 7 10 8 18 14 18 10 5 6 8 10 4 3 11 4

8 20 3 8 1 2 12 9 19 1 11 3 2 17 9 20 1 6 1 2

11 12 5 7 2 11 17 3 15 6 2 13 9 4 10 16 12 3 9 7 18 3 7 5

1 8 2 6 1 7 2 12 19 11 20 5 17 7 19 5 1 8 5 12 6 16 11 15

10 9 12 16 10 3 9 10 6 4 1 6 2 4 8 10 9 13 17 11 2 1 12 14 2

2 6 7 13 11 1 19 5 8 2 12 10 15 1 12 3 2 1 19 20 7 5 8

11 8 15 4 9 14 16 12 1 6 3 1 20 9 2 7

3 2 13 1 5 4 10 4 2 16 4 14 2
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sadu, gener§tor n§hodnĨch ļ²sel 12345), lze je ale zmŊnit v samotn®m k·du. VĨstupem 

optimalizace je sch®ma semenn®ho sadu a matice pŚ²sluġnĨch pŚ²mĨch sousedstv². 

OrchSTAT je takt®ģ R bal²ļek. Je moģn® jej pouģ²t k hodnocen² prostorov®ho uspoŚ§d§n² 

jiģ existuj²c²ch sch®mat. Pro pouģit² tohoto n§stroje byly takt®ģ vytvoŚeny pomocn® soubory 

s instrukcemi pro uģivatele. N§stroj hodnot² m²ru panmixie a inbr²dingu. Pro jeho pouģit² je 

potŚeba R, Java a MS Excel a samotnĨ bal²ļek. Vstupy i vĨstupy jsou zad§v§ny a generov§ny 

do MS Excel. Vstupy jsou matice definuj²c² plochu sadu, matice ud§vaj²c² ID kaģd®ho klonu 

pŚ²tomn®ho v dan®m sadu a poļet ramet na klon pŚ²sluġn®ho klonu a samotn® sch®ma sadu 

s pŚ²sluġnĨmi ID klonŢ. OrchSTAT vypoļte parametry varmin a dmin a koeficient variance pro 

zadan® sch®ma. D§le definuje tyto parametry vļetnŊ jejich smŊrodatnĨch odchylek pro 100 

iterac² zn§hodnŊn®ho sch®matu o stejnĨch vstupn²ch parametrech. Hodnocen² sch®matu tak 

mŢģe probŊhnout jednak na z§kladŊ danĨch parametrŢ, tak porovn§n²m tŊchto parametrŢ se 

zn§hodnŊnĨm sch®matem. 

Dalġ²m vĨstupem je R bal²ļek thinONA. Tento n§stroj umoģŔuje prov§dŊt genetickou 

prob²rku v semenn®m sadu s ohledem na prostorov® rozm²stŊn² jedincŢ. Bal²ļek neoġetŚuje 

vĨbŊr klonŢ urļenĨch k prob²rce (k tomu lze vyuģ²t n§stroje prof. Lindgrena). VĨstupem 

thinONA je parametr varmin a pŚ²sluġn® sch®ma semenn®ho sadu. 

VeġkerĨ software je dostupnĨ v knihovnŊ R a tak® na webovĨch str§nk§ch: 

https://katedry.czu.cz/en/kgfld/software nebo na https://osf.io/yg85m/files/osfstorage. 
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6. Diskuse a doporuļen² pro praxi 
 

Limitace ONA pŚ²stupu byly shrnuty v Chaloupkov§ a kol. (2016). Stejn® limity plat² pro 

vġechny n§stroje vych§zej²c² z ONA. VĨsledkem tŊchto limitŢ je napŚ²klad jist§ systematiļnost 

genetick® prob²rky pŚi jej²ch vyġġ²ch intenzit§ch. Tento probl®m je moģn® Śeġit napŚ. rozġ²Śen²m 

optimalizovan®ho okol² na vŊtġ² poļet pozic. StejnĨ probl®m, co do systematiļnosti sch®matu 

nast§v§ i v pŚ²padŊ, kdy je pŚi tvorbŊ sch®matu ne¼mŊrnŊ rozġ²Śeno optimalizovan® okol² kaģd® 

pozice. Takov® rozġ²Śen² na napŚ. 16, nebo 20 okoln²ch pozic mŢģe bĨt v nŊkterĨch situac²ch 

odŢvodnŊn®, avġak s rostouc²mi velikostmi klonŢ a se zmenġuj²c² se velikost² sch®matu mŢģe 

v®st k vytvoŚen² neģ§douc²ho prostorov®ho vzorce. Tyto hranice by bylo moģn® podrobit 

dalġ²mu zkoum§n² a jejich rozġ²Śen² by v nŊkterĨch pŚ²padech mohlo bĨt vĨhodn®. Pro ¼ļely 

vġech prac² vġak bylo pracov§no s okol²m 8 pozic a pro praktick® vyuģit² koncovĨm uģivatelem 

v bŊģnĨch situac²ch se tento poļet zd§ bĨt dobŚe aplikovatelnĨ.  

ObecnŊ se vych§z² z pŚedpokladu, ģe optimalizace prostorov®ho uspoŚ§d§n² semenn®ho 

sadu by mŊla bĨt zaloģena na dvou poģadavc²ch, a to n§hodnosti kŚ²ģen² a zamezen² 

inbreedingu. Samotnou randomizac² sch®matu vġak nen² moģn® splnit oba tyto poģadavky. To 

je patrn® na vĨslednĨch grafech ļ. 4 a 5 (Chaloupkov§ a kol. 2016). Grafy zobrazuj², ģe 

randomizovan® sch®ma nezaruļ² omezen² inbredn²ho kŚ²ģen². MI design (LstibŢrek a kol. 2015) 

tento poģadavek ovġem zajist² velice efektivnŊ, avġak nepracuje s poģadavkem na n§hodnost 

kŚ²ģen². Je patrn®, ģe ONA design zauj²m§ m²sto mezi tŊmito dvŊma pŚ²stupy. Ve vĨsledn®m 

sch®matu nejsou vytv§Śeny ģ§dn® pravideln® vzorce a z§roveŔ doch§z² ke kontrole inbreedingu.  

Pouģit² klonovĨch Śad je kontroverzn² pŚ²stup. V nŊkterĨch pŚ²padech je vġak moģn® takto 

postupovat d²ky biologickĨm specifikŢm urļitĨch druhŢ. Konkr®tnŊ u jehliļnanŢ to umoģŔuje 

n²zk§ m²ra samospr§ġen². Hlavn²m argumentem pro takovĨ design je zjednoduġen² dalġ²ho 

obhospodaŚov§n² semenn®ho sadu. Je moģn® tak vĨznamnŊ zefektivnit a zlevnit kontrolovan® 

kŚ²ģen² (El-Kassaby 1995; OôConnell 2003). V publikaci Chaloupkov§ a kol. (2019) jsou 

klonov® Śady Śeġeny pomoc² MI designu (LatibŢrek a El-Kassaby 2010). Tento pŚ²stup se uk§zal 

efektivn²m v situaci, kdy mezi ļ§st² klonŢ existuj² pŚ²buzensk® vazby. Koncept klonovĨch Śad 

by vġak bylo moģn® pouģ²t i pro nepŚ²buzn® klony v cel® ploġe sadu a aplikovat jej pŚ²mo na 

metodiku ONA. Aktu§ln² forma ONA designu toto pouģit² umoģŔuje. Lze pŚedpokl§dat, ģe 

takovĨ design by dos§hl kvalit standardn²ho ONA designu. 

V publikaci zamŊŚen® na genetickou prob²rku (Chaloupkov§ a kol. 2022) je 

prezentov§no, ģe je moģn® genetickou prob²rku optimalizovat nejen z pohledu poļtu klonŢ 

(Lindgren a Matheson 1986, Bondesson a Lindgren 1993, Lindgren 1993, Prescher a kol. 2008), 
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ale i z pohledu rozm²stŊn² jedincŢ na ploġe. Po proveden² genetick® prob²rky se pŚedpokl§d§, 

ģe genetick§ hodnota osiva je determinov§na souļinem relativn²ho zastoupen² klonŢ a jejich 

ġlechtitelskĨmi hodnotami. Toto oļek§v§n² je vġak podm²nŊno n§hodnĨm kŚ²ģen²m vġech 

jedincŢ. Za pŚedpokladu, ģe rozptyl pylu je prostorovŊ omezen je pak i v tomto pŚ²padŊ 

hodnoceno pŚedevġ²m nejbliģġ² sousedstv² vġech pozic (Funda a El-Kassaby 2013). 

V praxi se mŢģeme setkat se situac², kdy napŚ. ļ§st klonŢ neplod² a u ļ§sti klonŢ byla 

z§roveŔ prok§z§na n²zk§ ġlechtitelsk§ hodnota. V takov®m pŚ²padŊ je ļasto aplikov§na 

genetick§ prob²rka s vysokou intenzitou. Aktu§lnŊ ale nen² dostupnĨ ģ§dnĨ n§stroj, kterĨ by 

umoģŔoval dodateļn® vylepġen² takto oġetŚenĨch semennĨch sadŢ. Takov® doplnŊn² novĨmi 

jedinci s ohledem na jiģ existuj²c² rozm²stŊn² by bylo moģn® prov®st pr§vŊ pomoc² ONA 

n§stroje (Chaloupkov§ a kol. 2016). Komplexn² metodika, kdy by byl nejprve pouģit ONA pro 

genetickou prob²rku (Chaloupkov§ a kol. 2022) a n§slednŊ ONA n§stroj pro doplnŊn² 

semenn®ho sadu (Chaloupkov§ a kol. 2016) zat²m nebyl prostudov§n a publikov§n. Lze 

pŚedpokl§dat, ģe takov® pouģit² ONA algoritmu by vedlo k vĨznamn®mu zlepġen² kvality 

prostorov®ho sch®matu semenn®ho sadu, byŠ re§ln® vyuģit² je limitov§no ļasovĨm odstupem 

pro dosaģen² pln® plodnosti doplnŊnĨch roubovancŢ.  

ONA metoda by mohla bĨt kromŊ zm²nŊnĨch pŚ²stupŢ pouģita i pro rychl® zaļlenŊn² 

vysoce hodnotnĨch genotypŢ do lesnick®ho provozu. NŊkter® hodnotn® populace mnohou trpŊt 

n²zkou genetickou diverzitou. Jejich zahrnut²m do existuj²c²ch vĨsadeb semennĨch sadŢ by 

mohla bĨt tato pŚek§ģka pŚekon§na. ONA genetick§ prob²rka by mohla bĨt prvn²m krokem pŚi 

takov®m postupu. N§sledn® rozm²stŊn² novĨch genotypŢ by mohlo bĨt provedeno takt®ģ 

s vyuģit²m ONA (Chaloupkov§ a kol. 2022). Intenzita takov® genetick® prob²rky by mohla bĨt 

urļena oļek§vanĨm vĨslednĨm genetickĨm ziskem (Yamada a kol. 1975).  

Intenzivn² genetick§ prob²rka vede ke ztr§t§m co do kvantity produkce osiva. Velmi 

intenzivn² prob²rka mŢģe tak® v nŊkterĨch pŚ²padech zpŢsobit n§rŢst parametru varmin 

(Chaloupkov§ a kol. 2022). Ġlechtitel® by si mŊli bĨt tŊchto efektŢ vŊdomi a zv§ģit tak pouģit² 

genetick® prob²rky. Lze zv§ģit urychlen² ġlechtitelsk®ho cyklu pouģit²m napŚ. ļasnĨch testŢ 

potomstev, nebo genomickĨch metod, kterĨmi lze zcela pŚedej²t nutnosti dodateļn® genetick® 

prob²rky v semenn®m sadu. Genetick§ prob²rka mŢģe bĨt naopak velice pŚ²nosn§ ve 

ġlechtitelskĨch programech s omezenĨmi finanļn²mi zdroji a dlouhĨm generaļn²m intervalem. 

Takov® programy operuj² s velkĨm mnoģstv²m genotypŢ, kter® mohou bĨt efektivnŊ 

optimalizov§ny. Lze pŚedpokl§dat, ģe v pŚ²padŊ m®nŊ efektivn²ch designŢ dojde pouģit²m ONA 

genetick® prob²rky sp²ġe ke sn²ģen² parametru varmin. Ġlechtitel mŢģe eventu§ln² pŚ²nos pro 

konkr®tn² sad posoudit jednoduġe pomoc² dostupn®ho n§stroje OrchSTAT. Proveden® studie 
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uk§zaly, ģe genetick§ prob²rka v kombinaci s LD pŚ²stupem (Lindgren a Matheson 1986) 

vĨraznŊ sniģuje varmin i pŚi intenzitŊ prob²rky 25%. Takovou intenzitu je moģn® aplikovat i 

v praxi. SamozŚejmŊ je tak dosaģeno vyġġ²ho genetick®ho zisku pŚi dan® efektivn² velikosti 

populace. Pro optimalizaci genetick®ho zisku a efektivn² velikosti populace je moģn® kromŊ 

standardn²ho LD protokolu vyuģ²t tak® novŊjġ²ho optimalizaļn²ho pŚ²stupu autorŢ Funda a kol. 

(2009). PŚedpokl§d§me ale, ģe vyuģit² tohoto pŚ²stupu by vĨznamnŊ neovlivnilo vĨsledky 

prostorov® optimalizace genetick® prob²rky.  

Z pohledu zamezen² negativn²mu vlivu samospr§ġen² je v praxi nejvĨhodnŊjġ² a 

nejļastŊjġ² sousedstv² jakkoli pŚ²buznĨch klonŢ zcela eliminovat. SamozŚejmŊ se vġak mŢģeme 

setkat se situac², kdy to nen² zcela moģn®. V teoretick® rovinŊ je pak moģn® takovĨch sc®n§ŚŢ 

vytvoŚit velk® mnoģstv². Pot® je optim§ln² nŊkterĨm sousedstv²m urļitĨch dvojic klonŢ pŚiŚadit 

vyġġ² v§hu penalizace neģ jinĨm. TakovĨ postup mŢģe bĨt napŚ. alternativou k hybridn²mu 

sch®matu, tak jak bylo prezentov§no v Chaloupkov§ a kol. (2019). D§le by bylo moģn® tento 

postup provŊŚit na modelovĨch pŚ²kladech s re§lnĨmi daty.  
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7. Z§vŊr 
 

V t®to disertaļn² pr§ci a pŚ²sluġnĨch publikac²ch je pops§n model, kterĨ pŚedstavuje moģnosti 

Śeġen² prostorov®ho rozm²stŊn² jedincŢ v semennĨch sadech pomoc² ONA algoritmu ve 

specifickĨch situac²ch.  Jedn§ se o samotnĨ ONA design a jeho samostatn® vyuģit², ļi vyuģit² 

v kombinaci s MI designem. VĨsledky takov® aplikace jsou porovn§v§ny s dalġ²mi existuj²c²mi 

designy z pohledu panmixie a minimalizace inbreedingu. D§le je prezentov§n postup pro 

vylepġov§n² st§vaj²c²ch sadŢ. Genetick§ prob²rka s vyuģit²m ONA je demonstrov§na na 

modelovĨch i re§lnĨch datech. Pr§ce tak® pŚedstavuje v souļasnosti dostupn® softwarov® 

n§stroje. StejnŊ tak jsou prezentov§ny dalġ² zat²m nepublikovan®, avġak na teoretick® rovinŊ jiģ 

provŊŚen® moģnosti vyuģit² ONA. Je zde k dispozici i souhrn lokalit kde byl ONA design jiģ 

pouģit v praxi. Vġechny prezentovan® moģnosti vyuģit² podporuj² panmixii kŚ²ģen² 

prostŚednictv²m vyrovn§v§n² poļtŢ pŚ²mĨch sousedstv² mezi vġemi klony. Na z§vŊr pr§ce jsou 

diskutov§ny dalġ² moģnosti vyuģit² a rozġ²Śen² algoritmu.    
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1. K·d pro tvorbu sch®mat pomoc² ONA , ļ§st ĂOrchardñ . 
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2. K·d pro tvorbu sch®mat pomoc² ONA, ļ§st ĂInputñ. 
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3. K·d pro tvorbu sch®mat pomoc² ONA, ļ§st ĂEvaluationñ. 
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4. K·d pro tvorbu sch®mat pomoc² ONA, ļ§st ĂNeighboursñ. 
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5. K·d pro tvorbu sch®mat pomoc² ONA, ļ§st ĂDatañ. 
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6. K·d pro tvorbu sch®mat pomoc² ONA, ļ§st ĂOutputñ.  
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7. K·d pro ONA genetickou prob²rku, ļ§st ĂOrchardñ. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 


