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1 Uvod

Slechténi lesnich dfevin je systematicka &innost, jejimz cilem je
zvysSovani produkce, kvality a odolnosti dfevin proti abiotickym a biotickym
Cinitelm. V posledni dobé vzrusta poptavka po obnovitelnych surovinach, mezi
které patfi i dfevni hmota, a tim i Slechténi lesnich dfevin nabyva na svém
vyznamu. Aby Slechténi bylo efektivni, je tfeba soustredit Slechtitelské aktivity
do Slechtitelskych programu, které spocivaji v opakujicich se Slechtitelskych
cyklech a vlastni efektivita Slechtitelskych programd je zavisla na cetnosti
realizovanych Slechtitelskych cykla. Jiz po prvnim cyklu Slechténi je mozné u
fady hospodarskych znakl( generovat geneticky zisk kolem 12% a po druhém
cyklu dokonce kolem 25% (Li et al., 2000).

Smrk ztepily je naSi hospodaisky nejdulezitéjSi drevinou, a z tohoto
divodu do jeho Slechténi jiz bylo investovano velké usili. Mnoho téchto
programu vSak ustrnulo ve fazi testd potomstev pfip. jinych typa ovéfovacich
vysadeb a nebyly jiz dale formovany. Proto se nam naskytuje nova vyzva
uchopit stavajici Slechtitelské programy pfip. zalozit kompletné nove, vyuzit
jejich potencial pro zalozeni kvalitnich semennych sadl vysSich generaci a
rozvinout jejich dlouhodobé koncepce. Témto snaham v souCasné dobé
napomahaji i pozadavky velkych vlastnik( lesnich majetki na kvalitni
reprodukéni material a uvédomeéni si, Zze semenné sady nejsou zakladany
pouze pro koncentrovany sbér osiva, ale také jako vystupy Slechtitelskych
programu, ¢imz dosahuji pfidané hodnoty v podobé vy3Si genetické kvality. Ta
se ve svém dusledku projevi nejen v lepSi vzchazivosti semenacku v lesnich

Skolkach, ale pfedevsim v tvorbé kvalitnich produkénich lesnich porosta.



2 Cil prace

Cilem prace je zhodnoceni stavajicich Slechtitelskych vysadeb
zalozenych v ramci Slechtitelskych aktivit s chlumnim ekotypem smrku ztepilého
z oblasti Dolniho Posazavi na polesi SLP v Kostelci n.C.l., vybér vysadeb
vhodnych pro statistické zhodnoceni k odhadu genetickych parametrd a
nasledné navrhnuti optimalniho vyuzZiti stavajicich zdroji pro zalozeni

semenného sadu vysSSi generace.



3 Reserse

3.1 Smrk a jeho vyznam

3.1.1 Smrk ztepily, jeho vyznam, rozSifeni a ekologické naroky

3.1.1.1 Vyznam smrku ztepilého

Smrk ztepily (Picea abies /L./ Karst.) je jednou z hospodaFsky
nejvyznamnéjSich dfevin lesd mirného a chladného pasma evropského
kontinentu. V Ceské republice si své postaveni ziskal diky kvalitativnim
vlastnostem dfeva, které nachazi Siroké uplatnéni v mnoha &innostech lidské
spolecnosti.

Smrk je dfevinou, ktera umozZniuje pfi jeho optimalnim zastoupeni
v lesnich porostech a vhodném managementu sludnou rentabilitu hospodareni
s lesnimi majetky, zajiStuje moznost dlouhodobého zvySovani produkce
kvalitniho dfeva a zaroven umozhnuje vyuziti mnoha pfirodnich procesu pfi
uplatfiovani principtl trvale udrzitelného hospodafeni v lesich (Rezag, 2004).

Smrk ztepily byl v €eskych lesich vyznamné rozSifen teprve v poslednich
stoletich. Od druhé poloviny 18. stoleti dochazelo k masivnimu umélému Sifeni
smrku i mimo areal pfirozeného rozSifeni. Divody byly pfedevsim ekonomické
— vysoka produkce, relativné rychly rust, technické pfednosti a kvalita dfeva.

Rozsahlé péstovani smrku mimo jeho pfirozeny areal vSak pfineslo
lesnimu hospodarstvi mnoho problém(. Na nevhodnych stanovistich pozbyl
smrk své pfirozené odolnosti a stal se na nich méné odolny vuci abiotickym a
biotickym Cinitelim. Podstatné k tomu pfispélo pouzivani sadebniho materialu
bez ohledu na misto plvodu pouzitého osiva. V souCasné dobé u nas na
vétSiné lokalit dochazi k postupné pfevazné umélé upravé druhové skladby
porostu ve prospéch listnacl a zvySovani druhové pestrosti (Beznoska, 2004).

Z tohoto davodu kleslo zastoupeni smrku ztepilého v letech 2000 — 2006
z 54,1 % na 53 % (anonymous, 2006).



Podle propoctl na zakladé ekologické unosnosti a spole€enskych potieb

se do budoucna doporuéuje zastoupeni kolem 36 % (Rezag, 2004).

3.1.1.2 Rozsiteni smrku ztepilého

Smrk ztepily ma rozlehly euroasijsky areal. Severni hranice pfirozeného
arealu smrku je dana minimalni délkou vegetacni doby, ktera Cini 2 — 2,5
mésice, pfi niz smrk muze jesté vegetovat a mnozit se. Nejsevernéji zasahuje
smrk v nizinnych polohach severniho Svédska. Na severovychodé& areal kon&i
na spojnici Finsky zaliv — Petrohrad. Od této hranice pokracuje na vychod
smérem k Uralu hybridni zona, na kterou navazuje areal smrku sibifského
(Picea obovata Led.).

Vychodni hranice stfedoevropské a balkanské Casti pfirozeného arealu
smrku ve vychodnich Karpatech a pohofi Rodopy je zfejmé dana nedostatkem
vlahy. Za minimalni mnozstvi roCnich srazek pro smrk ve stfedni Evropé je
povazovano 600 mm, z toho 300 mm ve vegetaéni dobé.

NejzapadnéjsSi autochtonni vyskyt smrku je v jihovychodni Francii
v oblasti Zapadnich Alp. Odtud pokracuje hranice arealu na sever pohofimi
Jura, Cerny les, Durynsky les, kde se ota&i na vychod k vnitropolské disjunkci.
Zapadni hranice pokraCuje v severské ¢asti arealu zapadni Skandinavii.

Jizni hranice probiha ostravkovité pFimofskymi Alpami az témér
k Monaku. TéméF na stejnou zemépisnou Sifku sestupuje v izolovanych
ostravcich v Severnich Apeninach. Na Balkané jde Dinarskymi pohofimi
jihovychodnim smérem az do severni Albanie a severozapadni Makedonie.
Nejjiznéjsi autochtonni vyskyt smrku ztepilého vibec je vifecké Casti Rodop
(Musil, 2003).

Pfedpoklada se, ze v minulosti existoval jeden spole¢ny areal smrku
ztepilého s navaznosti arealu smrku sibifského (Picea obovata Led.). Je ucelné
dnes tento areal rozdélit na dvé oblasti — Stfedoevropsko-balkanskou a
Severoevropskou. Tyto oblasti jsou oddéleny tzv. vnitropolskou &i stfedopolskou
disjunkci:



1) Stfedoevropsko-balkanska oblast — pfevazné horska, dnes
ostravkovita, sledujici jednotliva pohofi. Osidleni smrkem probihalo v dobé
poledové prfedevsim z prostoru jihovychodni Evropy - z jiznich a jihovychodnich
refugii. VyliSuji se 4 podoblasti, které byly vzajemné béhem vyvoje propojené:
a) Hercynsko-karpatska oblast (od Harzu, Durynského a Hornofaltského lesa —
pfes nasSe uzemi — az k vnitropolské ,bezesmrkové® disjunkci — a po Vychodni a
Jizni Karpaty)

b) Alpska podoblast (véetn& severnich predhofi — i Ceského lesa)

c) Dinarska podoblast (syn.lllyrska p., vrcholové ¢asti Dinarskych Alp azZ po sev.
Albanii)

d) Rodopska podoblast (syn. Bulharska p., pohofi Rila planina, Pirin, Rodopy
[aZ po sev. okraj Recka v&etné&]; také v3ak Vitoa a Stara planina)

2) Severoevropska (Skandinavsko-ruska) oblast je ploSné mnohem
vétSi nez oblast Stfedoevropsko-balkanska, od niZz se odliSuje predevsSim
souvislejSim vyskytem smrku a nizSi nadmorfskou vySkou. PrevaZzuji zde
pahorkatiny a rozsahlé nizinné roviny.

Jen velmi omezené zasahuje vySe do skandinavskych pohofi. Rozsahla
uzemi ruské casti sv. Evropy jsou hlavni oblasti rozSifeni smrku. Zde je
zahrnuta oblast hybridniho roje se smrkem sibifsky (Picea obovata Led.), ktera
plynule navazuje. Na vychodé kon¢i ve stfednim Povolzi (Musil, 2003).

Puvodni rozSifeni smrku ztepilého se nachazi v klimaxovych porostech
stupné suprakolinniho az subalpinského s tézistém vyskytu ve stupni
montannim a hlavné supramontannim jsou to hlavné okrajova horstva:
Novohradské hory, Sumava, Cesky les, Krusné hory, Jizerské hory, Krkonose,
Orlické hory a Jeseniky. V termofytiku je plavodni vyskyt sporny a
pravdépodobné zde zcela chybél. V oreofytiku je hlavni dfevinou v klimaxovych
smréinach. Zejména tam, kde chybi kle€, se vyskytuji skupiny smrk( i nad
hranici souvislého lesa (Hruby Jesenik).

Smrk ztepily tvofi spolu s jedli bélokorou (Abies alba Mill.) a bukem
lesnim (Fagus sylvatica) tzv. Hercynskou smés, ktera je typicka pro stfedni

polohy nasich pohofi (Chrtek; TomSovi¢, 1988).



Picea abies

SRR

Zdroj: Skrgppa, 2003

3.1.1.3 Ekologické naroky smrku ztepilého

Smrk ztepily je svétlomilna drfevina, ktera v pocateCnich stadiich
ontogenetického vyvoje dobfe snasi zastin a tato vlastnost mu dovoluje pronikat
do porostu jinych dfevin napf. borovice lesni (Pinus sylvestris L.) nebo modfinu
opadavého (Larix decidua Mill.). Tato schopnost se s vékem a podminkami
méni. Cisté porosty smrku ztepilého vytvafi husté porosty, které pohlcuji vétsinu
dopadajiciho svétla a znacné zastinuji pudni povrch.

Povrchovy kofenovy systém klade vysSi naroky na padni vihkost a citlivé
reaguje na sucha obdobi. Stanovis§té pfizniva pro rust smrku ztepilého se
vyznacuji rovnhomérnou vihkosti. Nedostatek vlahy se stava limitujicim faktorem
dobrého ristu.

Na pudu a geologické podlozi nema smrk ztepily vysoké naroky. Snasi
podklady nejriznéjSich druhd, pokud nejsou pfilis suché nebo extrémné chudé.
Nesnasi nedostatecné provzdusnéné pady. Smrkové porosty silné ovliviuji
pudotvorné cinitele hromadénim surového humusu, jehoz tvorbou dochazi
k podzolizaci (Uradni¢ek; Chmelaf, 1998).
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Ekologické optimum smrku ztepilého se v podminkach stfedni Evropy
nachazi obecné tam, kde slabne konkurenceschopnost jedle bélokoré (Abies
alba Mill.) a buku lesniho (Fagus sylvatica L.). Patfi sem zejména vySe
poloZzené, studené, mrazem ohrozenéjsi lokality (Musil, 2003).

Smrk ztepily neni naro¢ny na klima. Optimalni primérna ro¢ni teplota se
pohybuje kolem 6 °C pfi mnozstvi srazek 490 — 580 mm. Zaujima predni pozice
mezi dfevinami ve schopnosti snaset nizké teploty a je méné ohrozen pozdnimi
mrazy nez napf. jedle bélokora (Abies alba Mill.) a proto je vhodny ke
zmlazovani na holé ploSe. Naopak je citlivy k vysokym teplotam a nizké relativni
vzduséné vihkosti (Uradnigek; Chmelaf, 1998).

Vyskyt vysokohorského ekotypu smrku ztepilého je koncentrovan v 8.
vegetacnim lesnim stupni (smrkovy) v nadmorskych vyskach nad 1050 m n. m.
Stihla, hustd koruna se silnymi vétvemi nasazenymi v ostrém Ghlu dava
predpoklad znacné odolnosti k vétru, snéhu a namraze. V miladi se vyznacuje
pomalym rastem. Vétve 2. a 3. fadu jsou vétSinou svazCité a deskovité, husté
ojehlicené s kratkymi jehlicemi. Sisky dosahuiji délek 5 — 15 cm.

Horsky ekotyp smrku ztepilého se vyskytuje v 6. — 7. vegetacnim lesnim
stupni (smrkobukovy — bukosmrkovy) v nadmorskych vyskach 750 — 1050 m n.
m. Koruna je zde jiz kratSi a ponékud FidSi. Vétve 2. — 3. fadu jsou svazcité
s prechodnymi formami k typu hfebenitému.

Chlumni ekotyp smrku ztepilého se vyskytuje ve 4. — 5. vegetacnim
lesnim stupni (bukovy — jedlobukovy) v nadmofskych vyskach pod 700 m n. m.
Ve specifickych pfipadech sestupuje az do 1. Vegetacniho lesniho stupné
v SLT 1T a 3. Vegetaéniho lesniho stupné v SLT 3R (Vacek et al., 2005).
V mladi se vyznacuje rychlym ristem. Koruna je Siroka, elipticka az vejcita se
Stihlymi vétvemi kolmo odstavajicimi od kmene. Vétve 2. — 3. fadu jsou vétSinou
hfebenité az hiebenitosvaz&ité s dlouhymi jehlicemi. Sisky dosahuji délek 16 —
22 cm (Pospisil; Kobliha, 1982).
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3.1.2 Posazavsky smrk

Posazavsky smrk patfi k chlumnim ekotypum smrku ztepilého. Smrkové
porosty v oblasti dolniho Posazavi jsou povazovany v mnoha pfipadech jako
autochtonni, které se hodnoti jako relikty z doby atlantické az subatlantické.
V tomto obdobi smrk sestupoval do nizSich oblasti, pfi€emz jednou z nich byla
pravé oblast Posazavi. Pozdéji pfi dalSich zménach klimatu doslo ke zmenSeni
arealu vyskytu smrku v této oblasti, nicméné na vhodnych lokalitach se udrzel

az do soucasnosti (Nozi¢ka, 1972).

3.2 Slechtitelské programy se smrkem

3.2.1 Slechtitelské programy v CR

Mezi hlavni cile 8lechténi smrku v CR patfi zvy$ovani produkce dfeva
pfi udrzeni jeho kvality, zachrana autochtonnich populaci a vzhledem k imisni
zatézi lesnich porostli zachovat kvalitni byt neptvodni populace tolerantni vici
imisnimu zatizeni (Hynek, 2004)

Slechténi smrku ztepilého bylo v 70. letech zaméfeno na tvorbu
Slechtitelskych programu pro imisni oblasti, kde Slechtitelské cile se odvijeli od
stupné imisniho zatiZeni. V oblastech s nizSi imisni zatézi se preferovala
produkéni vykonnost, zatimco v oblastech s vySSim imisnim zatizenim se
vénovala hlavni pozornost prevazné odolnosti vucCi témto stresujicim
podminkam (selekce tolerantnich vybérovych stromu). V oblastech se silnym
imisnim zatizenim je nutné Slechtitelské aktivity rozdélit do tfi fazi:

1) Konzervace stavajicich genovych zdroju; generativni a vegetativni

potomstva je nutné reprodukovat ex situ
2) Tvorba Slechtitelskych populaci a jejich testovani in situ

3) Vyuzivani vySlechténého materialu pfi obnové porosti v imisnich

oblastech po snizeni imisni zatéze a naslednych rekultivacich

12



Jelikoz se podminky v jednotlivych oblastech vyznamné lisi, je nutné uplatfiovat
Slechtitelské programy specificky vytvofené pro dané oblasti viz. obr. 1 a 2
(Hynek, 1992).

1970-72 2 klonové archivy
1979 2 klonové semenné sady
198A Strestolerantni vybérové stromy
\ 4 o _l_ oo A
1986 : roubovani :
Lommgooo 2
\ 4 ;
A 4
klonové testy in situ klonovy archiv in situ - - ]
1989 (zona A. B) (z0na €) klonovy archiv ex situ
T
: v A 4
i
i \ 4
| 1
1993 selekce i kontrolované !
vybérowych  =-=:=-= » sprasenivyberovych !
strom bo------ l ______
1995 test potomstev in situ (zona
A_R)
N S
1 Lo v !
| vegetativni mozeni 1
1
1995 | perspektivnich potomstev !

| sewekinins R

viceklonové smési pro zalesriovani

Slechténi smrku ztepilého v Kru$nych horach (Hynek; Radosta, 1989)
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zbytkové 30 roubovanych klony selektované v smés fizkovanc mlaziny a
1991 populace klond Polsku ndrostv
T
v . v
strestolerantni R | fizkovanci
wbérové stromv
1992 roubovani [« v
\ 4
* * Y
klonové archivy klonovy test in situ | Klonové testy | | matecnice provozn
. plantdze
1
: selekce perspektivnich klont
1
1
1
] fizkovani perspektivnich klonl
v \ 4
kontrolované spraseni selekce perspektivnich
2000 perspektivnich klont ¢ klond A 4
¢ ¢ viceklonové smési pro zalesfiovani
test potomstev na vice | roubovani mlazin |
stanovistich (3 — 4 stanovisté)
| fizkovani perspektivnich klont |

| viceklonové smési pro zalesfiovani |

Slechténi smrku ztepilého v Jizerskych horach (Hynek, 1992)

SindelaF (1997) navrhuje nékolik specifickych programi pro smrk ztepily
zamérfenych na vicekriterialni selekci, jejiz hlavnim kriteriem byla urcita
specificka charakteristika (hrubost borky, uzka koruna, fenologie raseni a
rychlost rlstu) s produkénimi vlastnostmi viz schéma 1 — 3. VétSina téchto
programu je zapocCata inventarizaci provenienénich pokusl z let 1964 -1968
nebo mistnich porostl. Testovani selektovanych jedincl bylo provadéno na
zakladé klonovych testd, na jejichz zakladé byla provedena selekce nejlepsSich
jedinci a tvorba viceklonalnich smési. Tyto jedinci zahrnuté v klonovych

smésich pak byli provozné Fizkovani pro potfeby lesnické praxe.
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Vyzkumné prov. Plochy

A 4

Selekce vhodnych
provenienci

Ovérovaci plochy
uznanych jednotek

Skolkatsky material
z Dolniho Posazavi

Skolkafsky material
Ceskomor. vrchovina

A 4

Selekce vhodnych
provenienci

Individualni vybér 500 klon(
pro veg.les. stupné 3, 4

Selekce — redukce na
200 klont

A 4

Syntetické odridy
(50 az 100 klon)

\ 4

Produkce sazenic
veg.mnozenim pro
les.praxi

Individualni vybér 500 klonG

pro veg. les. stupné 5, 6

MnozZeni fizkovanim

A 4

testovani

Selekce — redukce na
21NN LlAand

A 4

Syntetické odrady (50
az 100 klona)

\ 4

Produkce sazenic
veg.mnozenim pro
les.praxi
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zdrojové populace v PLO 11, 12, 13, 14

/\

Selekce slechtitelskych strom(
pro les.veg.stupné 5, 6

o

rouby | | fizky |
roubovanci Sazenice z
* fizkd
Klonové archivy
Odbér Fizkd
\ matecnice

testovani

Syntetické
odridy

\

Selekce $lechtitelskych strom
pro les.veg.stupné 7, (8)

/\

rouby | | fizky
v v
roubovanci Sazenice
v 2 fizkd
Klonové
archivy
v
Odbér
fizka

\ v
matecnice

testovani

selekce

A 4
Syntetické
odridy

/

Vyroba sazenic
fizkovanim nebo
kulturami in vitro pro
lesnickou praxi

Vyroba sazenic
fizkovanim nebo
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Zdrojové populace v lesnich porostech ve vrchovinach a horach

Slechtitelské stromy pro veg. les. stupné 4, 5, Slechtitelské stromy pro veg. les. stupné 7, 8
Odbér roubd Odbér Fizkd Sklizen osiva Odbér roubl Odbér Fizkd Sklizen osiva

| Klonové archivy Sazenice ve skolce | Klonové archivy | | Sazenice ve skolce |
v v ' '
Odbér Fizka Plochy potomstev Odbér Fizka Plochy potomstev
\
matecnice matecnice
v v
testovani testovani
\ \
selekce selekce
v v
| Syntetické odridy | | Syntetické odridy |
v v
Mnozeni Mnozeni
fizkovanim nebo fizkovanim nebo
in vitro pro praxi in vitro pro praxi

Do sougasné doby se $lechténi srku ztepilého v CR orientovalo prevazné
na selekci strestolerantnich genotypu pro oblasti s vysokym imisnim zatizenim.
Takoveéto programy jiz byly zalozeny v Jizerskych horach, kde byli vyselektovani
jedinci z 8. VLS a nasledné otestovani jak v testech potomstev, tak i v testech
klonovych. Obdobny program byl zalozen i v KruSnych horach, kde byli
selektovani jedinci z oblasti Klinovce a Horni blatné a nasledné otestovani
v testech klonovych. Klonové testy byly zaloZzeny jednak v polohach
s extrémnim zatizenim a dale pak v 5. a 6. VLS, ve Zbraslavi a v
oblasti zapadnich Cech. Tento program byl doplné&n klonovych archivem smrku
z celé republiky s pfevahou jedinci z mistnich populaci. Jedinci v tomto
klonovém archivu byli kontrolované opylovani a otestovani v testech
plnosesterskych potomstev, které byly zaloZzeny v oblasti Milevska. Zaroven byl
jedinci z klonového archivu testovani v klonovych testech. V oblasti Krkono$ byli

selektovani strestolerantni jedinci, ze kterych byla zaloZzena matecnice. Ta
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slouzi jako zdroj materialu jednak pro klonové testy a jednak jako zdroj
reprodukéniho materialu pro provozni zalesfiovani. V oblastech Jesenikl a
Beskyd zalozil prof. Kantor klonové semenné sady z jedincu pochazejicich z 8.
VLS, které doposud nebyly testovany v testech potomstev. Na Sumavé byly
také selektovany jedinci z 8. VLS, z nichz byl zalozen klonovy archiv v oblasti
Boubina a zaroven klonovy test na Srni. Ze stejného materialu byly zalozeny
dva klonové semenné sady jeden ve vySSich polohach a druhy v nizSich
polohach. Po dostatecné urodé byly zaloZeny testy potomstev (pers. comm.
Hynek).

3.2.2 Slechtitelské programy v Evropé

Norsko

Slechtitelské aktivity se smrkem ztepilym v ramci jednotlivych $lechtitelskych
zén jsou pfimo umérné jeho vyznamu a proménlivosti podminek prostredi
v danych lokalitach. Stromy zahrnuté do Slechtitelskych programd jsou
selektovany z kvalitnich porosti rovnomérné podél teplotniho gradientu a
roubovani do klonovych archivil 1), které byly kandidaty z dalSich selekci 2).
klon a vSichni selektovani jedinci byli roubovani do klonovych archivi 3a)
pfipadné bylo roubovani odlozeno az po vyhodnoceni testd potomstev 3b, 7).
Osivo odebrané zvolného spraseni ze selektovanych stromd bylo pouzito
k zaloZeni testu polosesterskych potomstev 5), pfi¢emz v drazSich programech
bylo vyuZito polykrosu v klonovych archivech (pylova smés sloZzeny z 10 — 15
klon) 4). Testy potomstev se zakladaji na Ctyfech stanovistich: 2 plochy
v cilové oblasti, 1 v oblasti s lepSimi klimatickymi podminkami a 1 v oblasti
s horSimi  klimatickymi  podminkami. Tyto testy jsou navrZzeny jako
jednostromové parcely se sponem 0,7 az 1 metr ve 30-ti opakovanich a
vyhodnoceny v 5-ti letech po zaloZeni. Prvni generace semennych sadu se zde
zakladaji az po €asném vyhodnoceni testd potomstev 7), které mohou byt
navrzeny vhodné pro potencialni genetickou probirku. Mnohem rychlejSi zpisob

ziskani geneticky vylepseného reprodukéniho materialu je kfiZzeni nejlepSich
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kloni co mozna nejdfive a hromadna propagace téchto plnosesterskych
potomstev Fizkovanim (tzv. family forestry) 8). Kone¢né hodnoceni testd
potomstev bylo provedeno v 10. — 12. roce v zavislosti na sponu, podminkach
stanovisté a konkurenci a zpétna selekce rodiovskych klonu je provedena na
zakladé indexu sestaveného z nékolika hodnocenych znaku. Ve stejné dobé
jsou vyhodnocovany klony v klonovych archivech na intenzitu kveteni.
NejlepSich 10- 20% puvodni Slechtitelské populace by mélo byt zakladem pro
dalsi Slechtitelskou populaci 10). Zaroven kolem 30-ti nejlepSich klona by mélo
byt vyuzito k zaloZeni 1,5-t¢ generace semenného sadu. Semenny sad druhé
generace by mél byt zalozen na zakladé jednoparového kfiZzeni (single pair
mating) zbylych klonu 11), jejichz plnosesterska potomstva jsou nasledné
zahrnuty do selekce 13) na jejimz zakladé se vyselektuji jedinci do semennych
sadl druhé generace 15, 16), pfipadné se nejlepSi potomstva budou

vegetativné rozmnozovat fizkovanim 17, 18) (Skrappa, 1982).
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Francie

Hlavnim uCelem Slechténi smrku ve Francii je zajiSténi dostateCného mnozstvi
reprodukéniho materialu pro zalesnovani lesnicky atraktivnich oblasti mimo
pavodni vyskyt smrku. Z divodu nedostatku znalosti o mezipopulaéni a
vnitropopulacéni genetické proménlivosti smrku ve Francii byly zaloZzeny testy
potomstev - jadrové semenné sady, které obsahuji vétSinu francouzskych
provenienci. Tyto vysadby =zaroven slouzi k odhadu heritabilit rdstovych
parametru. Zde jsou vyuZzity Slechtitelské populace zaroven jako produkéni tak,
aby se optimalizoval geneticky zisk na jednotku Casu a zaroven se ziskaly
odhady zakladnich genetickych parametrd. Hlavni program je mozné rozdélit do

3 Casti:

1) Fenotypova selekce v pfirozenych porostech na znaky, u kterych se
predpoklada dostatecné vysoka heritabilita (hustota dfeva, fenologie
raSeni) a sbér osiva ze selektovanych stromu a zaroveni z nahodné
vybranych stromu v daném porostu

2) Test v lesni Skolce volné sprasenych potomstev ze selektovanych stromu
i ze stroml nahodné vybranych s naslednym vyhodnocenim vyskového
rustu a fenologie raseni

3) Velké jadrové semenné sady; menSi testy potomstev zahrnujici stejné
provenience na dalSich stanovistich (B, C) pokryvajici oblast
potencialniho zajmu, test potomstev vysazeny v blizkosti semenného
sadu (A). Selekce v jadrovém semenném sadu je provadéna na zakladé

vicekriterialniho selekéniho indexu (geneticka probirka).

Test A je obhospodarovan jako test potomstev se systematickou probirkou tak,
aby bylo mozné ziskat genetické parametry (variancné — kovarianéni matice,
priméry potomstev) pro druhou genetickou probirku v jadrovém semenném
sadu. Testy A a B jsou dale vyuzity k vyhodnoceni interakci genotypu a
prostiedi (G x E interakce). Slechtitelska populace je dale prab&zné doplfiovana
novymi proveniencemi. Jako vystup k rychlému ziskani vysSlechténého
reprodukéniho materialu je zde navrhovana tvorba viceklonovych smési uréené

k vegetativni propagaci fizkovanim (Birot, 1982).
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Polsko

Hlavnim cilem 8lechténi smrku v Polsku je propojeni Slechtitelskych a
konzervacnich strategii do jednotné strategie. Mezi zakladni aktivity patfi
konzervace obnovitelnych pfirozenych zdroju pro budouci Slechtitelské aktivity a
vytvofeni jadrovych semennych sadl v blizkosti semennych porostu.

Zvlastnosti tohoto programu je tvorba dvou typd semennych sadu a to:

1) ,regeneracni semenné sady“ (reconstitution seed orchards) pfedstavujici
klonové semenné sady zalozené za ucelem produkce osiva z nejlepSich
genotypl nejlépe adaptovatelnych a produkénich provenienci. Zamérem
je obnoveni nejlepSich provenienci z IUFRO pokusu zalozeného v letech

1964 — 1968, jejichz pavod neni dostate¢né pfesné zmapovan

2) ,hybridizacni semenné sady“ (outbreeding seed orchards) pfedstavujici

klonovy semenny sad sloZeny z jedincu pochazejicich z 5-ti geograficky
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vzdalenych provenienci, které se projevovali velice dobfe na vSech

stanovistich, za ucelem produkce heterézniho materialu

V dalSi fazi je navrzeno zalozeni testu potomstev na bazi polykrosu a semenné
sady druhé generace, které by méli byt navrzeny v souladu s poZadavkem na

budouci genetickou probirku (Giertych, 1982).

Conservation strategy Breeding strategy
Seed zones Provenance studies
} }
Seed stands with plus trees Provenance selection for growth and low GE
} }
Progeny plantations Individual selection for quality traits
} } }
Seedlings SO Clonal SO Restitution SO Outbreeding SO

\ Progeny testing “//

Second generation SO or control crosses + micropropagation

Rusko

Hlavnim cilem S$lechténi smrku v Rusku je zalozeni vysoce produktivnich
porostu pouzitim rychle rostoucich, dobfe adaptovanych jedincu. Program byl
zahajen selekci zhruba 2000 jedincd s naslednym naroubovanim do
semenného sadu prvni generace, ktery ma slouzit pro produkci osiva a zaroven
jako klonovy archiv. V oblastech s vétSim zastoupenim selektovanych genotypu
byly vyliSeny semenné porosty pro sbér kvalitniho osiva. V semennych sadech

prvni generace je definovan jako optimalni spon 8 x 8 m tedy150 jedinci na
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hektar. Izolace téchto semennych sadu pfed kontaminaci pylem z okolnich
porostu byla Casto neefektivni a v nékterych pfipadech vyustila v nadmérnou
produkci hluchych semen z davodu pylového deficitu. Z tohoto divodu byly
semenné sady druhé generace zalozeny bez izolace a to v porostech s vysokou
produktivitou. Zaroven byl zaloZen test potomstev z vysoce produktivnich
populaci, z jednotlivych selektovanych jedincd a hybridnich kombinaci.
Vysledky ukazuji narlst o 5 — 10% v pramérech potomstev ve srovnani
s pruméry testovanych populaci. Testovana byla i vegetativni potomstva
perspektivnich jedincu (kolem 200 jedincli) z mladych potomstev, ktera byla
testovana na rast, odolnost vici biotickym a abiotickym Ciniteldm a rhizogenezi.
Nasledné byla vytvofena viceklonalni smés na zakladé vysledku testu
vegetativnich potomstev. Osivo sesbirané ze selektovanych jedincu bylo vyseto
ve skleniku a po roce byly semenacky pfesazeny do raselinového substratu.
Dvouleti jedinci byli pfesazeni do mineralni pady. Ve C&tyfech letech doslo
k vyhodnoceni rastovych parametru, které bylo podkladem pro selekci rychle
rostoucich jedincl pro naslednou vegetativni propagaci fizkovanim (Dolgolikov,
1993).

Investigation of the form structure of native

A\ 4
Selection of plus trees and seed

A\ 4
Organisation of the first stage seed

A 4

Test of seed and vegetative

A 4

Getting genetically improved seeds, growing of plants

A 4

Establishing highly productive and resistant forest plantation
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Litva

Hlavnim cilem Slechténi smrku v Litvé je zajiSténi geneticky vylepSeného
reprodukéniho materialu pro obnovu lesnich porostl, které by mélo vést
k zaloZzeni vysoce produktivnich a kvalitnich lesnich porostd v budoucnosti.
Slechtitelsky program byl zahajen fenotypovou selekci semennych porostd a
rodiCovskych stromd (593 jedincl), které se projevovaly rychlym rustem,
optimalnim tvarem koruny, mirnou sbihavosti kmene, malymi vétvemi, odolnosti
ke znecisténému ovzdusi, chorobam a Skudcum. Nejhodnotnéjsi jedinci byli
naroubovani do klonovych archivi (403 klond). Rizkovanci 573 rodiéovskych
stromu byli pouziti k zaloZzeni semenného sadu prvni generace a zaroven byly

zalozeny testy potomstev vSech rodiCovskych stroma (Gabrilavicius, 1993)

Némecko

Slechtitelsky program v N&mecku byl zahajen selekci nejlepsich provenienci na
zakladé vysledkd  provenienénich testd. Mistni provenience byly
upfednostiiovany v pfipadech, kdy rozdily v adaptabilité a produkci byly
minimalni. Nasledné byly zalozeny semenné sady prvni generace ze
selektovanych provenienci za ucCelem produkce geneticky vylepSeného
reprodukéniho  materidlu a zaroven plnily funkci vysadby zajiStujici
pozadovanou konzervaci genovych zdroju. K vyhodnoceni jedincd zahrnutych
do semennych sadu byly zalozeny testy potomstev, po jejichz vyhodnoceni se
provedla geneticka probirka v semennych sadech prvnich generaci a zalozili se
semenné sady generace druhé. V ramci testu potomstev se vyselektovali
nejlepsi jedinci z potomstev, ktefi se naklonovali a byli ovéfeni v klonovych
testech. Na zakladé vyhodnoceni testu je mozné provést genetickou probirku,
pomoci niz je mozné dosahnout dodateCného genetického zisku kolem 10 %
puvodniho odhadu. Jedinci selektovani pro klonové testy byli selektovani
v proveniencnich testech a testech potomstev ve 4 letech, pfiCemz selekéni

intenzity se pohybovaly v rozmezi 1:5000 az 1:20000. Celkové bylo testovano
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65000 klonG v testech v lesnich Skolkach a 25000 klonG v polnich testech.
Naslednou selekci ves 20-ti letech pocet klon poklesl na 5000. Ve stejné dobé
byla zahajena vegetativni propagace fizkovanim s bezprostfedni realizaci

genetického zisku v lesnim provozu (Kleinschmidt, 1993).

Species: Norway spruce Other species: Sitka spruce

Provenance H» Selection of clones Provenance

Plus tree selection —* Plus tree selection P Open pollinated
v v progenies

Open pollinated

grafting progenies grafting
v v
Seed orchards Clonal gardens Clonal gardens |«

Seed production v
¥ Seed for Controlled pollination
Application in
forestry Progeny tests [«
\ 4
A 4 A 4 9 R
P Controlled pollination best clones
Second Cutting provenances and species hvbrids
generation seed propagation v
* * Progeny tests
Seed production Clonal test v
y v Selection of best single plants out of best progenies
Application in Mass propagation v
forestry of multiclonal ] -
synthetic varieties Cutting propagation
y Clonal tests
Application in v
forestry K ] K .
Mass propagation of multiclonal synthetic varieties
L2
Application in forestry
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Svédsko

Hlavnim cilem $lechténi smrku ve Svédsku jsou dobra adaptabilita na
klimatické podminky, odolnost vuci biotickym a abiotickym Cinitelim a kvalita
dfevni produkce. Slechtitelsky program byl zahajen tvorbou kandidatské

populace rozdélené do tfi kategorii:

1) ,staré rodiCovské stromy“ (old plus trees), které byly selektovany
v pfirozené se zmlazujicich dospélych porostech a byly pouzity pro
zalozeni prvnich semennych sadl v letech 1950 — 1960. Nasledné byl
zaloZzen test potomstev zahrnujici plnosesterska potomstva a
v pfipadech jedincl s nepravidelnym kvetenim pak potomstva z volného
spraseni. Vysledky tohoto testu poslouzily k odhadu genetickych

parametru a Slechtitelskych hodnot

2) ,nové rodiCovské stromy“ (new plus trees), které byly selektovany
v mladSich porostech (20 — 40 let) vletech 1970 — 1980 za ucelem
zvétSeni kandidatské populace, lepSiho vyhodnoceni kvality zavétveni a

selekci rodiCovskych stromu z nejlepSich nepuvodnich populaci

3) ,klony z klonovych testi“ (clones from clonal test program), coz jsou

vvvvvv

jsou testovani klonovymi testy rozmisténymi pfes celou oblast

Celkova kandidatska populace zahrnuje 24500 testovanych rodi€ovskych
stromu a klonu. Selektovani jedinci byli stimulovani fytohormony (gibereliny) za
ucCelem dostateCné produkce Sistic v co nejblizSim mozném terminu a kfizeni
systémem double pair mating. V kazdém potomstvu bylo prfedpokladano kolem
100 jedinch, pficemz bylo z kazdého potomstva selektovano 40 jedincu
v zavislosti na jejich celkovém ristu a rdstovém rytmu. Takto vytvorena
populace obsahovala kolem 2000 jedincu, ktefi byli vegetativné namnozeni a
testovani v klonovych testech plnosesterskych potomstev na ctyfech
stanovistich podél fotoperiodického a termoperiodického gradientu. Tento test

byl vyhodnocen ve véku 10 — 15 let s naslednou selekci vedouci k vytvoreni
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dalSi Slechtitelské populace, ktera zahrnovala stejny pocet jedinct z kazdého

potomstva. Vramci kratkodobého Slechténi zaméfeného na dosazeni

maximalniho genetického zisku pfi umélé obnové lesnich porosti v blizké

budoucnosti byly vytvofeny elitni linie kfizenim 10 - ti nejlepSich jedincu

v kazdém potomstvu. Tyto elitni linie byly nasledné pro selekci a hromadnou

propagaci. Mezi navrhované metody hromadné propagace patfi:

1)

2)

3)

Hromadna propagace plnosesterskych potomstev — nejrychlejSi zpusob
rozmnozovani geneticky vylepSeného materialu v ramci kazdé nové

Slechtitelské generace

Viceklonové variety — nejlepsSi klony jsou uchovavany v juvenilnim stavu
po dobu trvani klonovych testl k potencialni hromadné propagaci smési
nejlepSich klond, pfedpokladana doba od kfizeni do komer&ni propagace

je pfedpokladana 15 — 16 let

Semenny sad — ten by mél byt zaloZzen fizkovanci nebo roubovanci po
vyhodnoceni testl potomstev doplnénych klonovymi vysadbami,
pfipadné by byl transformovan z klonovych testd pomoci genetické
probirky, sbér osiva je pfedpokladan po 30 — 35 letech (Karlsson;
Rosvall, 1995).
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Year Tested plus trees and clones

0 v selection
Population 50 + parents

12-20 ) .

v Controlled crossings 2 families/clone

5000 F1

15-23 Screening in nursery, cloning

\ 4

2000 clones — 40/family and 14 ramet/clone

17-25 :

v Establishment of clonal - progeny tests

4 test sites + crossing archive
27 -35 v selection
50 + F1 clones
v Controlled crossings 2 families/clone

5000 F2

Finsko

Hlavnim ucelem Slechténi smrku ve Finsku je ekonomicky efektivni
tvorba produké&nich populaci. Slechtitelsky program byl zahajen selekci prvnich
rodiCovskych stromu ve 40 — tych letech a semennych porostd a rodi€ovskych
strom( v pfirozenych porostech v 50 — tych letech 20. Stoleti.

Semenné sady prvni generace — byly zalozeny v letech 1962 — 1972
s naslednymi testy potomstev a opakovanou selekci zaméfenou na hromadnou
produkci geneticky vylepSeného materialu v klonovych semennych sadech.
Zakladnim problémem semennych sadll se smrkem je periodické kveteni (5 —
10 let), pomaly fyziologicky vyvoj roubt k fyziologické zralosti bez kveteni (15 —
20 let), t&éZko odhadnutelny podil pylové kontaminace z okolnich porostl a efekt
vysadby semenackld v podminkach odliSnych od podminek, ve kterych je
zaloZen semenny sad.
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Klonovani ortet selektovanych ve slibnych potomstvech (kontrolované a
volné spradena potomstva rodiCovskych stromu) a proveniencich je mozné
uvazovat pouze v juvenilnim stadiu z duvodu snizovani procenta zakofenovani
fizkovancu, pfip. plagiotropnim ristem a tim prodrazovani vlastni produkce
reprodukcniho materialu. V 80 - tych letech byla navrzena hromadna propagace
(tzv. bulk propagation, ktera byla zalozena na vegetativnim rozmnozovani
semenacku (vyhoda spociva v opakovaném kfizeni perspektivnich jedincu
k ziskani juvenilnich semenacku jako zdroje pro vegetativni rozmnozovani).

Koncept malych semennych sadl je zaloZzen na hormonalni stimulaci
kveteni kontejnerovanych roubovancli ve sklenicich, ktery umozZiuje
kontrolované opyleni a rychlou vegetativni propagaci ve stylu ,bulk
propagation®. Vyhodou tohoto konceptu je plna kontrola pylové kontaminace,
coz umoziuje realizaci odhadnutého genetického zisku. Na druhou stranu jeho
nevyhodou je nizka produkce osiva z davodu pomalého rastu jedinct v sadu
(Mikola, 1993).

3.3 Teoretické zaklady Slechténi lesnich drevin

3.3.1 Principy selekce, kratkodoby a dlouhodoby zisk

Selekce predstavuje jediny nastroj Slechtitele, ktery mu umoznuje
formovat Slechténou populaci podle potfeb odpovidajicim definovanym cilim
Slechtitelského programu. Selekci nejlepsich jedincu z kandidatské populace se
realizuje tvorba genetického zisku, za kterou se vSak plati ztratou genetické
diverzity. Opakovanou selekci vramci jednotlivych cyklld Slechtitelského
programu se tak dosahne selekéniho limitu, kde jiz neexistuje proménlivost
v ramci sledovaného znaku a nelze jiz generovat dalSi geneticky zisk. Kromé
selekce na genetickou diverzitu ovSem v opacném trendu plsobi mutace a
migrace, které CasteCné vyvazuji dopad selekce na genetickou diverzitu
populace (Namkoong, 1988).

Podstatou genetického zisku je odezva na selekci v podobé zmény

prumérné fenotypové hodnoty potomstev selektované skupiny rodi¢tu vzhledem
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k priméru plvodni rodiCovské populace. Tuto odezvu na selekci Ize definovat
jako:

R=DbS

OP

Kde R je odezva na selekci, b, je regrese potomkd k prameéru rodicu,
Sje selekéni diferencial. Selekéni diferencial predstavuje veliinu
charakterizujici rozdil mezi prumérnou fenotypovou hodnotu selektované
skupiny rodi¢l a fenotypovou hodnotou celkové rodiCovské populace. Regresi
potomklU k priméru jejich rodi€l Ize nahradit heritabilitou a vzorec Ize pak
napsat jako:

R =h?S

Selekeni diferencial a stejné tak smérodatna odchylka, ktera méfi
proménlivost daného znaku, jsou zavislé na jednotkach, ve kterych je znak
meéfen. Proto je vhodné generalizovat vypoCet odezvy na selekci pomoci
standardizace selekéniho diferencialu, kterou lze provést jako S/op. Tento
standardizovany selekéni diferencial je pak nazyvan selekéni intenzitou i.
Odezvu na selekci je pak mozné charakterizovat jako:

R=ih’c,

Efektivita vlastni selekce je zavisla na téchto faktorech:
1) heritabilita — podil genotypové proménlivosti na celkové fenotypové
proménlivosti, se zvySujici heritabilitou stoupa efektivita selekce
2) selekéni intenzita — podil selektovanych jedincl k celkové
kandidatskeé populaci
3) fenotypovy rozptyl — vyjadfuje celkovou promeénlivost sledovaného
znaku vramci hodnocenych Slechtitelskych vysadeb (Falconer;
Mackay, 1996)
Cilem selekce ovSem neni pouze maximalizace genetického zisku, ktera je
zavisla na vySe uvedenych faktorech, ale je tfeba najit vhodny kompromis mezi
velikosti generovaného zisku a ztratou genetické diverzity, ktera je zdrojem
potencialu pro tvorbu genetického zisku v budoucich generacich (Quinton et al.,

1982). Zvolit vhodny kompromis jiz zavisi pouze na rozhodovani Slechtitele,
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vhodné volbé selekéniho postupu a pfip. citlivosti selekéniho nastroje k ziskani
optimalniho feseni.

Potencial tvorby genetického zisku je mozné ziskat ze dvou slozek
celkové promeénlivosti sledovaného znaku, jednak v proménlivosti mezi
potomstvy a jednak v proménlivosti v ramci potomstev. Obecné plati zavislost
efektivity selekce uvniti potomstev na velikosti heritability. Se zvySujici se
heritabilitou roste jeji efektivhost (Sanchez Rodriguez, 2000). Vlastni odhad

genetického zisku Ize tedy také definovat jako:

AG =i, *hZ*c, +i, *h? %o,
kde AG je odhadovany geneticky zisk, i je selekéni intenzita, h? je heritabilita a
o je smérodatna odchylka souboru fenotypovych hodnot kandidatd; index f a w
znamena slozku selekce mezi potomstvy respektive v ramci potomstev (Zobel;
Talbert, 1984).

Efektivita selekce v8ak nezavisi pouze na vysSe definovanych faktorech,
ale také na presnosti odhadu selekénich kriterii vzhledem k budoucimu vyvoji
projevu znaku. Proto je tfeba pfi vypoCtu genetického zisku zvaZovat i riziko
takovéto Casné selekce vzhledem k realizaci tohoto zisku v dobé obmyti. Tim
do vypoctu vstupuji dalSi parametry a to vékové korelace projevu sledovaného
znaku:

AG =i *r. *h?*o +i *r, *h? *xo
kde r je korelaCni koeficient projevu znaku v obdobi selekce a v dobé obmyti
(Magnussen; Yanchuk, 1993).

Konstrukci korelagnich koeficientl jako efektivniho nastroje pro ¢asnou
selekci se zabyvala cela fada autorl (Kang, 1985; Burdon, 1989). Velice
pouzivanym vzorcem se stal koncept vyvinuty Lambertem (1980):

r(x)=A+B=*Inx

kde x = t/T; t je vék v dobé selekce (v letech od doby vysadby), T je vék v dobé
obmyti (v letech od doby vysadby), A je hodnota bodu prochazejiciho regresni
kfivkou pro x = 1, B je regresni koeficient zavislosti hodnoty r (x) na In (x). Hihn
a Kleinschmidt (1993) deklarovali jako optimalni koeficienty pro smrk A = 0.843
a B = 0.263. Na zakladé téchto korelaci je pak mozné stanovit optimalni vék pro
selekci, ktery se pohybuje kolem 15-ti let pro potomstva zastoupena minimalné
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20-ti jedinci, pfipadné 10-ti let pro potomstva zastoupena 40 - ti jedinci
(Magnussen; Yanchuk, 1993). Pocet testovanych potomkd v ramci potomstev
by mél byt dostateCné velky k tomu, aby rozdily mezi potomstvy | v ramci
potomstev byly statisticky vyznamné. Snedecor a Cochran (1967) navrhli
statistické testy vedouci k ziskani minimalni velikosti potomstva, kdy vychazeli
ze srovnani dvou potomstev:

N=(Z,+2Zy) (2o, 15)
kde n je pocet jedincl v ramci potomstva, & rozdil mezi priméry potomstev, O,
rozptyl v ramci potomstev a (Za+Zb) je dana konstanta, ktera vyjadfuje
pravdépodobnost, sjakou se ziskaji statisticky vyznamné rozdily mezi
potomstvy. S ohledem na povahu testovaného materialu je tfeba rozptyl v ramci
potomstev upravit o korelace mezi pfibuznymi jedinci:

o, =1-t)o
kde t je ihz pro polosesterska potomstva a ;hz pro plnosesterska potomstva,

o je celkovy rozptyl populace.

Nejstarsi pouzivanou selekci je individualni fenotypova selekce, ktera je
zalozena na hodnoceni fenotypového projevu jedincl bez znalosti jakékoliv
informace o jejich genetické kvalité. Této selekce je vyuzZivano v prvotnich
fazich Slechtitelskych programu a od peclivosti provedeni této selekce se odviji
celkova efektivita daného programu. Pfi vybéru jedince je tfeba dbat jak na jeho
fenotypovy projev, tak na jeho umisténi v porostu (Hynek, 1997). Na zakladé
této selekce jsou zaloZzeny vSechny semenné sady prvnich generaci pfip.
semenné porosty (SindelaF, 1968).

Mezi zakladni Slechtitelské koncepty patfi tzv. opakovana selekce
navrzena Namkoongem (1988), jejiz princip se sklada z tvorby dvou populaci
(kandidatské a selektované) a dvou aktivit (selekce a kfizeni). Selektovani
jedinci jsou kfizeni a vysazeni v testech bez ohledu na rodokmen. NejlepSi
jedinci jsou selektovani a opét kfizeni. Ztakto vzniklych jedincu je opét
zalozena vysadby uréena k opétovné selekci. Mnohem presnéjSi selekce
predstavuje selekci na zakladé vSeobecné kombinacni schopnosti
s uvazovanim struktury rodokmenu. Zde je uvazovana selekce nejlepSich

jedincu z nejlepSich potomstev. Ty jsou v dalSim cyklu kfizeni a otestovani
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v testech potomstev, na jejichz zakladé je provedena dalSi selekce. Toto
predstavuje koncepci tzv. ,forward selection” tedy selekce v potomstvech
(Eriksson; Ekberg, 2001). Dalsi moznost pfedstavuje selekce rodiCovskych
stromu na zakladé kvality jejich potomstev tzv. zpétna selekce ,backward
selection®. Volba metody kfizeni, které muze byt provedeno volnym sprasenim
pfipadné kontrolovanym sprasenim, pfedem urCuje mnozstvi genetickych
parametri (vS8eobecna resp. specifickd kombinacni schopnost), které mohou
byt ziskany na zakladé vyhodnoceni testd potomstev. To ovliviiuje i pfesnost
vlastni selekce. Efektivita selekce vSak zavisi u vétSiny lesnich dfevin

predevsim na velikosti aditivniho genetického rozptylu.

Lasni
porost

dalsi cyklus inventarizacs

Teastpotomstaw

Vyvhodnocani tastu »  zelales
Efizem potomstay

informacsa

Zdroj: Namkoong, 1988

Po otestovani selektovanych jedinci v testech potomstev je mozné
provést selekci dvéma zplUsoby, bud selekci nejlepSich jedincu pFfimo
v potomstvech, nebo selekci nejlepSich rodi¢ovskych strom( na zakladé
vysledku testl potomstev. Vysledky studii zalozenych na selekénich intenzitach
ukazuji vhodnost kombinace obou téchto zplsobl, pfiéemz rozsah selekce
Vv generaci potomstev a generaci rodiCovskych stromu zavisi na heritabilité,
selekéni intenzité a poctu jedincu v potomstvech a také na zpUlsobu kfizeni. V
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pfipadé volného spraseni se podil rodiCovskych stromu pohybuje kolem 25%
vSech selektovanych jedincu, zatimco v pfipadé polykrosu se jedna jiz pouze o
3% (Ruotsalainen; Lindgren, 1998). V pfipadé plnosesterskych potomstev se jiz
zpétna selekce, tedy selekce rodi¢ovskych stromu nevyplati (Lindgren; Werner,
1989).

Vzhledem k designu testovacich vysadeb je navrzena tzv. sekvencni
selekce, ktera kombinuje selekci mezi potomstvy a v ramci potomstev. Princip
selekce je zaloZen na selekci nejlepSich jedincl z kazdé parcely selektovaného
potomstva. Tato metoda je velice Castou ve Slechténi rychlerostoucich drevin.
Touto selekci se vhodné pokryje proménlivost podminek prostfedi na stanovisti.
Tato selekce je velice ¢asto porovnavana se selekci kombinovanou, ktera je
zalozena na tvorbé selekéniho indexu zohledrujici praimér potomstva a vlastni
fenotypovou hodnotu jedince (Lindgren; Wei, 1994). Ta se jevi ve vétsiné
pfipadl efektivnéjSi nez selekce sekvenéni a to v pfipadech znakl s nizkou
heritabilitou a v testech s malou velikosti parcel (Cotterill; Jackson, 1985; Bueno
Filho; Vencovsky, 2000).

V pfipadé vicekriterialni selekce je mozné pouzit tandemovou selekci
zalozenou na opakovanych selekcich stfidajici znaky jako selekcni kriterium
v naslednych generacich selekci, nebo hodnoty jednotlivych znakl vhodné
zkombinovat do selekénich indext (Hazel, 1943). Selekéni indexy jsou
konstruovany jako sumy aditivnich genetickych hodnot jednotlivych znaki
pfenasobenych ekonomickou vahou. Efektivita selekénich index( zavisi na
korelaci fenotypové a genotypové hodnoty a na vhodné zvolenych vahach
pridélenych jednotlivym znakdm v indexu. Srovnavaci studie ukazuji vySsi
kumulovanou hodnotu genotypu u indexové selekce, avSak efektivita indexové
selekce ve srovnani s tandemovou pouze v prvnich cyklech selekce. Pokles
relativni efektivnosti indexové selekce klesa s rostouci selekéni intenzitou,
heritabilitou a negativni korelaci mezi hodnocenymi znaky (Villanueva;
Kennedy, 1993).

Velice uzite€nym konceptem c&asto vyuzivanym ve Slechtitelskych
programech je odhad S$lechtitelské hodnoty vypocCtené na zakladé analyzy
REML — BLUP (Henderson, 1988), ktera je selekénim kriteriem v tzv. BLUP

selekce (BLUP = Best Linear Unbiased Prediction), coz je selekce zalozena
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pfimo na selekci na aditivni genetickou hodnotu sledovaného znaku.
Slechtitelska hodnota pfedstavuje hodnotu jedince jako rodiée tedy hodnotu,
kterou jedinec preda svym potomkim. Efektivita BLUP selekce je zavisla na
presnosti odhadu S$lechtitelské hodnoty, ktera je zavisla na rozsahu (pocet
ploch, pocCet opakovani) (Cotterill; James, 1984, Lu; White, 2004), kvalité
zalozeni a udrzby Slechtitelskych vysadeb a také na vhodném véku selekce. Ze
statistického hlediska se jevi metoda jednostromovych parcel jako nejlepSim
designem pro zalozeni Slechtitelskych vysadeb. Velka vyhoda spociva
v obrovské flexibilit¢ vzhledem k dodateCnym analyzam a posteriori, které
vedou Kk CasteCnému odstranéni nezadouci promeénlivosti podminek na
stanovisti napf. pomoci postblockingu. Ty vedou k vylepSeni odhadu nejen
Slechtitelskych hodnot, ale i dalSich genetickych parametrd napf. heritability,
aditivniho genetického rozptylu (Ericsson, 1997).

Pro navrhy testd vicestromovymi parcelami postblocking velice rychle
ztraci svoji efektivitu a je tfeba pfistoupit k prostorovym analyzam, které
vyuzivaji prostorovou korelacni strukturu v podobé definovani pozice jedince ve
vysadbé a mohou tak pokryt zavislost sousedicich méfeni. Navic je mozné
v ramci téchto analyz pomoci vioZzenych polygont odseparovat rlizné gradienty
pusobici napfi¢ stanovistém napf. nerovnomérna tloustka padniho horizontu,
mineralni vyziva, vodni rezim. Tyto modely jsou zalozeny na rozdéleni
zbytkovych komponentl rozptylu na komponentu skute¢né nahodnou a
komponentu korelovanou. Vlozenim polygonl se korelovana slozka pokryje
modelem a nahodné efekty by mély ziskat normalni rozdéleni. Tim jsou odhady
Slechtitelskych hodnot ziskany s mensi stfedni chybou odhadu (Gilmour et al.,
2002).

Z hlediska véku selekce je tfeba navrhnout takovy spon, aby testovani
jedinci byli po celou dobu ovliviovani sousednimi jedinci pouze minimalné. Se
vzrastajici konkurenci sousednich jedincl jsou pak odhady Slechtitelskych
hodnot nadurovriovych jedincd nadhodnoceny a naopak jedinch potlacenych
podhodnoceny. Toto znepfesnéni odhadl je mozné potladit vlozenim
autokorelacni struktury prvniho fadu (Dutkowski et al., 2002; Funda et al.,
2007).
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Selekce je v konzervativnich Slechtitelskych programech navrhovana
jako vyvazena, tedy vsSechny hodnocené varianty (potomstva, dil€i casti
kandidatské populace - sublines) jsou zastoupeny v dalSi generaci
Slechtitelského cyklu rovhomérné. Tato selekéni schémata jsou uvazovana
prevazné pro dlouhodobé Slechtitelské strategie, které v maximalni mozné mife
minimalizuji ztratu genetické diverzity (Danusevicius; Lindgren, 2005).
ProgresivnéjSi metody pracuji s nevyvazenou selekci, ktera zohlednuje vilastni
Slechtitelskou hodnotu jedince. Tyto metody se jevi jako velice perspektivni
pouze v pfipadé, kdy Slechtitel ma k dispozici kvalifikované selekeni nastroje
(Lindgren, 2005).

Zakladnim konceptem nevyvazené selekce ve Slechtitelskych
programech predstavuje tzv. linear deployment (Lindgren, 1993). Tento princip
je zaloZzen na zohlednéni Slechtitelskych hodnot pfi vyuZiti genetického
materialu ve Slechtitelskych programech. Znamena to, Ze jedinci s vySSimi
Slechtitelskymi hodnotami jsou zastoupeni ve vétSim poméru nez jedinci
s nizSimi Slechtitelskymi hodnotami. Tento princip Ize uplatnit jak v navrhu poctu
ramet jednotlivych klonu v klonovych semennych sadech (Lindgren; Matheson,
1986; Prescher et al., 2006) tak k optimalnimu poctu jedincl reprezentujicich
jednotliva potomstva pfi selekci do dalSi generace Slechtitelskych populaci
(Wei; Lindgren, 1995).

Jednim z dalSich moznych postuptl BLUP selekce je algoritmus vyvinuty
Lindgrenem a Mullinem (1997) ,Group merit selection® zaloZzeny na iteraénim
postupu, ktery se da charakterizovat jako simulované zihani oceli (,simulated
anealing“), jejiz atomy hledaji stale vhodnéjsi polohu tak aby vysledkem byla
skute¢né tvrda ocel, a pfitom periodicky odevzdavaji ¢ast své energie. Cilem je
problému. Vyhodou tohoto postupu je moznost pracovat s pfibuznym
materialem, coz koncept linear deploymentu nedokaze.

Podobny koncept selekce jedincl v potomstvech na zakladé priamérné
hodnoty potomstev navrhl Andersson et al. (1999) pomoci celo€iselného
programovani. Problém celoCiselného programovani spociva v definovani

kriteria pro ziskani skutecného optima.
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V posledni dobé probiha velice intenzivni vyzkum selekce asistované
genovymi markery. Princip spociva v detekovani lokusu fidicich expresi
sledovaného znaku (QTL — quantitative traits loci) pomoci tvorby genetickych
map na zakladé analyz genetickych markerl (Kaya et al., 1999). Efektivita
detekovani téchto lokust je zavislda na hustoté markerové mapy a na
vzdalenosti markeru ke QTL. Cim mensi je vzdalenost mezi markerem a QTL,
tim mensi je pravdépodobnost rekombinace v daném useku a tim spolehlivéjsi
je marker jako selekéni nastroj. Geneticky zisk generovany touto selekci muze
rist do té doby, dokud nové markery vkladané do tvorby markerovych map
budou signifikantné zvySovat geneticky rozptyl (Lande; Thompson, 1990).
Cilem tohoto postupu je efektivni selekce jedincu jiz v raném stadium, coz by
mélo za nasledek zkraceni Slechtitelského cyklu a zefektivnéni celkového
Slechtitelského programu. Relativné efektivni se zdaji byt tyto typy selekce pro
znaky vykazujici nizkou heritabilitu a nizkou genetickou korelaci projevu znaku
vmiladi a ve zralém véku ve srovnani s klasickou fenotypovou selekci (Wu,
2002).

Kratkodoby zisk vs. dlouhodoby zisk

Kratkodoby geneticky zisk je maximalizovan selekci jedincl na
Slechtitelskych hodnotach, které mohou byt odhadnuty pomoci informaci
z rodokmene. Vétsina algoritm pracujicich s kratkodobou selekci, tedy selekci
generujici pouze kratkodoby geneticky zisk je zaloZzena na maximalizaci
prumérné Slechtitelské hodnoty selektované skupiny penalizované narustem
pfibuznosti (pomoci ,group coancestry“) (Lindgren, 2005). Z hlediska
dlouhodobého potencialu genetického zisku je ovSem tfeba klast mnohem vétsi
dlraz na genetickou diverzitu nez je tomu u kratkodobé selekce zaméfené na
bezprostifedni realizaci genetického zisku. Rychlé vy€erpani aditivniho
genetického rozptylu tedy vlastni genetické proménlivosti populace zpUsobuje
ztratu potencialu pro tvorbu genetického zisku v budoucich generacich selekci
a Slechtitelsky program se stane neefektivnim (Eriksson; Ekberg, 2001). Studie
zalozené na maximalizaci dlouhodobého zisku pracuji  vétSinou
s konzervativnimi vyvazenymi selekcemi za ucelem udrzeni maximalné mozné
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genetické diverzity jako potencialu pro tvorbu genetického zisku v budoucnu
(Danusevicius; Lindgren, 2005).

3.3.2 Geneticka diverzita

Geneticka diverzita je jednim 2z dulezitych genetickych parametrl
zvazovanych ve Slechtitelskych programech a strategiich. Jeji velikost pfispiva
ke stabilité porostd a odolnosti vuci biotickym a abiotickym Ciniteldm.
Genetickou diverzitu je mozné vyjadfit jako:

GD=1-0
kde O je tzv. ,group coancestry, ktera je definovana jako prumérny koeficient
pfibuznosti mezi jedinci v populaci (Cockerham, 1967).

Genetickou diverzitu je mozné sledovat z vice aspektu na pfiklad jako
alelovou diverzitu popisovanou poc¢tem polymorfnich lokusl, poétem alel na
lokus, podilem heterozygotnich lokusu nebo jako genovou diverzitu
definovanou jako pravdépodobnost, Ze alely na sledovaném lokusu nejsou
totozné svym plvodem (Rosvall, 1999).

Vyznam genetické diverzity se [iS§i vzhledem Kk rdznym ucelim
Slechtitelskych programu viz tab. 1. VétSina genetické proménlivosti je tvofena
béznymi alelami, jejichz frekvence v populaci je vysSi nez 0,1 a vyskytuji se i

v malych vybérech z populace (Yanchuk, 2001).

geneticka diverzita
ucel mezi jedinci v ramci populaci mezi populacemi mezi druhy
kratkodoby zisk >k >k >k 5k * k
dlouhodoby zisk % >k >* %
evoluce sk >k >k >k *
stabilita a odolnost S IS >k >k N
neocekdvané riziko % > >k k
nové cile % >k * %
* - stfedni dllezitost > - vysoka dllezitost Zdroj: Ruotsalainen (2002)

Ve Slechtitelskych programech je geneticka diverzita vhodné
aproximovana efektivni velikosti populace, ktera je definovana jako pocet

neinbrednich, nepfibuznych jedincd ekvivalentni skuteCnému stavu populace
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(Lindgren, 1997). Jednim ze zpusobu jak vyjadfit efektivni velikost populace je
.otatus number®, ktery je zaloZzen na jedné poloviné inverzni hodnoty ,group
coancestry*:

Kde Ns je honota efektivni velikosti populace a © je ,group coancestry”
tedy primérny koeficient pfibuznosti (Lindgren et al, 1996).

Koeficienty pfibuznosti jsou definovany pravdépodobnosti, s jakou
ziskame v potomstvu jedince s lokusem obsazenym alelami, které si jsou svym
puvodem identické (Malecot, 1948). Takto definované ,group coancestry“ nam
zaroven stanovuje inbreedingovy koeficient v generaci potomstev, které vzejdou
kfizenim jedinc zahrnutych ve vypoctu ,group coancestry®.

Kontrola inbreedingu tedy stupné pfibuzenského kfizeni vramci
Slechténi lesnich dfevin je stézejni pro celkovy uspéch programu. Vysoky podil
pribuzenského kfizeni muze vyustit v inbreedingovou depresi, ktera v pfipadé
smrku zpusobuje redukci v mnozstvi plnych semen v Urodé a snizuje celkovou
produkci jedincd vzniklych z pfibuzenského kfizeni (Skrgppa, 1996).
Z dlouhodobych experimentd s inbrednim materidlem je mozné pozorovat
zmény ve vyvoji pramérl potomstev v Case. Potomstva projevujici se jako
meéné produktivni v Easném obdobi jsou naopak nejproduktivnéjsi v pozdéjSich
letech. Celkové ovSem inbredni potomstva nikdy nedosahnou produké&nich
kvalit potomstev z volného spraseni (Eriksson et al., 1973). Intenzita projevu
inbreedingové deprese je zavisla na poctu Skodlivych alel jak v populaci, tak
v ramci kazdého jedince, coZ je zavislé na historii vyvoje genetické struktury
populace. Tyto dusledky snizuji efektivitu semennych sadld jak v mnozstvi
produkovaného osiva tak jeho kvalité. Tim redukuji realizovany geneticky zisk
(Skrgppa, 1996; Andersson et al., 1974).

3.3.3 Slechtitelsky program

Slechtitelsky program je uceleny kontinualni systém aktivit, ktery sméfuje

ke splnéni predem stanovenych Slechtitelskych cild (k produkci geneticky
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vylepseného reprodukéniho materialu). Kazdy Slechtitelsky program by mél

zvazovat tyto faktory:

Cil Slechténi

Ekologické a jiné podminky prostfedi, v némz ma byt vySlechtény
material péstovan

Vychozi Slechtitelsky material (zdrojové populace)

Metody zvolené pro realizaci programu

Casovy priib&h Slechtitelského procesu

Zpusob mnozeni vyslechténého materialu

Tvorba syntetickych odrud (viceklonové smési) resp. syntetickych
populaci (semenné sady)

Ovéreni a rajonizace vyslechténych odrad

Uznavaci fizeni a registrace odriid (Sindelar, 1992)

Slechtitelské aktivity v ramci $lechtitelskych program(i Ize koncentrovat

do 3 populaci:

1)

2)

3)

Zdrojova populace — sklada se zjedincl selektovanych primarni
fenotypovou selekci v porostech a jeji rozsah je dan jednak ucelem
Slechtitelského programu (konzervace genovych zdroji nebo aktivni
Slechténi) a jednak velikosti a rozmanitosti pfirodnich podminek
cilové oblasti, ve které je vySlechtény material vyuzit

Slechtitelska populace — zde se koncentruji aktivity spojené
s kfizenim jedincl kandidatské populace a jejich testovanim at jiz
polnimi Slechtitelskymi vysadbami nebo dnes rozSifené otestovani
genetické informace pomoci analyz genetickych markert. Toto
testovani probiha v ramci podplirného programu (Namkoong, 1988)
Produkéni populace - tyto populace jsou koneCnymi vystupy
vlastniho Slechtitelského programu a slouzi k transferu genetického
zisku vygenerovaného ve Slechtitelském programu do provoznich
hospodarskych vysadeb. Hlavnimi produkénimi populacemi jsou

semenné sady a pro klonové programy matecnice. (Paule, 1992)

Uspéch $lechtitelského programu zavisi jiz na pedlivosti vybéru jedincd

do kandidatské populace. Vybér by mél vychazet nejen z fenotypového projevu,

ale i z postaveni daného jedince v porostu vzhledem ke konkurencnim vazbam
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okolnich jedincl (Hynek, 1997). Selektované stromy by mély byt vybirany
v porostech nachazejicich se ve druhé poloviné doby obmyti. Nikdy by se
vybérové stromy nemély vybirat v porostech prestarlych (Brown; Goddard,
1961). Kandidatska populace je zpravidla vytvofena na zakladé inventarizaci
pavodnich porostti nebo z vysledk(i provenienénich testd (SindelaF, 1992).

Navrhy Slechtitelskych programu by meéli byt feSeny jako dlouhodobé
koncepce, které budou schopny pruzné reagovat na zmény preferenci trhu
vzhledem k jejich cili a zaroven reflektovat na zmény ekologickych podminek
v dusledku dlouhodobych zmén klimatu. Na tyto potfeby reagoval Namkoong
(1988) rozdélenim Slechtitelské populace do mensSich celk( (subpopulaci)
s minimalnim pocétem 50 jedincu, které jsou umistény do Sirokého spektra
podminek prostfedi pokryvajicich celkovou zajmovou oblast. Selekce probiha
samostatné v ramci kazdé ze subpopulaci s cilem klast vétSi dlraz na kvalitu
kmene nez na produkci. Aditivni geneticky rozptyl se vramci jednotlivych
subpopulaci mirné snizi, zatimco mezi subpopulacemi se zvysSi. Toto zvySeni
aditivniho genetického rozptylu umozriuje mnohem flexibilnéjsi reakci na zménu
Slechtitelskych cilt v budoucnu.

Slechtitelska populace nemusi byt obecné rozdélena do subpopulaci,
ale do dil¢ich linii, vramci kterych se uskuteCriuje kfizeni. Tento zplsob
managementu Slechtitelskych populaci vykazuje rychlou akumulaci inbreedingu
v ramci jednotlivych linii, ovSem na druhou stranu selekci nejlepSiho jedince
z kazdé linie umozniuje vylou€eni inbreedingu v produkénich populacich. Pocet
linii tedy odpovida poctu klond, ktery pfedpokladame pro pouziti v semenném
sadu z hlediska jeho efektivni velikosti populace (McKeand, 1980). V ramci
kazdé dilCi linie se uvazuje jako optimalni pocCet genotypl mezi 15 — 40.
McKeand a Bridgwater (1998) ovSem navrhuji pouze 4 jedince v ramci kazdé
dil¢i linie. Ruotsalainen a Lindgren (2000) modifikoval tento princip vioZenim
pozitivniho asortativniho kFizeni. Princip spociva v tvorbé dil€ich linii z genotypu
usporfadanych podle jejich Slechtitelskych hodnot, ¢imz ziskal narlst rozptylu
mezi dil¢imi liniemi a dodateény geneticky zisk kolem 15% oproti nahodné
vytvofenym dil€im liniim.

Jadrové Slechténi tzv. ,nucleus breeding“ predstavuje dalSi zpUsob
managementu Slechtitelskych populaci (Cotterill et al.,, 1989). Koncept je
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zaloZen na nerovnomérném rozdéleni Slechtitelské populace do mensi jadrové
populace (30-50 jedincu), ve které se provadi vSechny aktivity v ramci aktivniho
Slechténi a vétsi hlavni populace (300-400 jedincu), ve které probiha
konzervace genovych zdroju a uchovani potencialu pro tvorbu dlouhodobého
genetického zisku (Eriksson; Ekberg, 2001).

El-Kassaby et al. (2007) navrhuji velice progresivni Slechtitelsky postup
zalozeny na rekonstrukci rodokmenu s vyuZzitim molekularnich markeru,
zejména mikrosatelitd, coz podstatné zkrati naklady na nejdrazsi Cast
Slechtitelskych programu a to testy potomstev. Diky rekonstrukci rodokmenu
zjistime otce perspektivnich jedinct v potomstvech a tim z polosesterskych
potomstev vytvofime potomstva plnosesterska. To vede ke zpfesnéni odhadu
Slechtitelskych hodnot a zefektivnéni celkové selekce. Navic dojde ke zkraceni
doby testovani a tim se geneticky zisk realizuje mnohem dfive, nez je tomu u
klasickych postupu. Efektivita selekce je zde zavisla na pouzitém navrhu
kiizeni, pficemz jako nejefektivnéjsi se jevi polykros, kde je mozné dohledat
otce vzdy. V pfipadé potomstev semenného sadu je uspésnost selekce zavisla

na podilu kontaminace osiva z okolnich porostu.

Vegetativni propagace ve Slechténi lesnich dfevin

Nezastupitelnou funkci ve Slechténi lesnich dfevin ma vegetativni
propagace, pfitemz nejvyuzivanéj§i metodou je klonovani. Vyznam
vegetativniho rozmnozovani se da shrnout do nékolika bodu:

- Zachovani genotypl v klonovych archivech

- Rozmnozovani pozadovanych genotypu pro specialni pouziti napf.
semenné sady nebo Slechtitelské pokusy

- Vyhodnoceni genotypl a jejich interakce s prostfedim pomoci testu
potomstev (klonovych testu)

- ZabezpelCeni maxima genetického zisku Slechténého materialu pfi
produkci sadebniho materialu v provoznich programech (Paule,
1992).

Jednou z hlavnich technologickych uloh vegetativni propagace ve

Slechténi lesnich dfevin pfedstavuje roubovani jedinci do klonovych
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semennych sadud a klonovych archiva. V téchto pfipadech se vyuziva spiSe
heterovegetativniho rozmnozovani v podobé roubovani, kde jedinec je vytvoren
naroubovanim roubu na podnoz, ktera pochazi zjiného jedince. Geneticka
odliSnost obou ¢asti muze zpusobovat problémy s ujimavosti roubovancu a
v nékterych pfipadech dochazi k nadmérné mortalité z dlvodu negativni
interakce mezi podnozi a roubem. Autovegetativhiho rozmnozZovani v podobé
fizkovani se vyuziva predevSim v ovéfovacich testech, které jsou bud
zakladany jako Cisté klonové testy, nebo jsou klonové replikace soucasti testu
potomstev. V pfipadé Cistych testd potomstev je mozné ziskat genotypovou
hodnotu testovanych jedincl, ktera zahrnuje jak aditivni, tak neaditivni
genetické ucinky zahrnujici efekty dominance a epistaze. Tyto genotypové
hodnoty je mozné vyuzit v programech klonového hospodarstvi, kde se pro
ziskani reprodukéniho materialu vyuziva pravé autovegetativniho rozmnozovani
(Karlsson, 2000)

V nékterych pfipadech je efektivita klonovani klasickou cestou pomoci
fizkovani obtizna a neefektivni. V téchto pfipadech jsou tyto klasické zplsoby
nahrazeny biotechnologiemi a to hlavné somatickou embryogenezi v kombinaci
s kryoprezervaci umoziujici pretrvavani zdrojového materialu (embryogennich
pletiv) v juvenilnim stadiu po dlouhou dobu. To umozrfiuje klony otestovat
v klonovych testech, na jejichz zakladé je mozné vyselektovat nejlepsSi klony a
ty pak mnozit pomoci materialu, ktery je po dobu testu konzervovan pomoci
kryoprezervace. Takto konzervovany material neztraci schopnost efektivni
propagace a cely klonovy program je pak mnohem efektivngjsi (Park et al.,
1998). V nékterych programech jsou vyuzity produkty somatické embryogeneze
pro tvorbu umélych semen (Maruyama et al., 2003)

Dal8i moznosti vyuZiti autovegetativnhiho rozmnozovani ve S$lechténi
lesnich dfevin je doplnéni testll potomstev klonovymi replikacemi. Selekce
zalozena na primeéru klonu testovaného v plnosesterskych testech doplnénych
klonovymi replikacemi predstavuje nejefektivnéjSi metodu selekce z hlediska
velikosti odhadu genetického zisku (Mullin; Park, 1992)
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Semenné sady

Semenné sady jsou nejCastéjsi formou produkénich populaci ve
Slechtitelskych programech lesnich dfevin po celém svété. Podle zpusobu jejich
zaloZzeni je mozné rozliSovat semenné sady jadrové, které jsou zaloZeny
generativné z potomstev rodiCovskych stromd, a semenné sady klonové, které
jsou zalozeny z klonovych replikaci rodiovskych stromd (Eriksson; Ekberg,
2001). Specifickym pfipadem jadrovych semennych sadu jsou tzv. ,Polycross
seed orchards®, které jsou zaloZeny z potomstev rodiCovskych stromu, které
byly kontrolované sprasSeny pylovou smési vybranych otcovskych jedincu
(Plomion et al., 2001).

Jadrové semenné sady jsou zakladany prevazné u dfevin s Casnym
nastupem kveteni, kdy je mozné ziskat prvni vySlechténé osivo v ekonomicky
akceptovatelném Casovém horizontu. Prvni generace jadrovych semennych
sadu jsou zakladany z jedincui vzniklych volnym sprasenim rodi¢ovskych stromu
v matefskych porostech (Paule, 1992). Takto vytvofeny semenny sad je pak
transformovan genetickou probirkou tak, Ze jsou ponechani jako producenti
osiva pouze nejlepsi jedinci z nejlepsSich potomstev (Eriksson; Ekberg, 2001).

Klonové semenné sady jsou zakladany jako vegetativni kopie
rodiCovskych stroml selektovanych v matefskych porostech. Tyto typy
semennych sadl se zakladaji hlavné pro dfeviny s pozdnim nastupem kveteni.
To by v pfedchozim typu semennych sadl znamenalo podstatné zhorSeni
ekonomické efektivity. K docileni ¢asného kveteni je zde vyuzito efektd
heterovegetativniho mnozeni, hlavné zachovani ontogenetického stadia roubu,
coz vede k navozeni kveteni v relativné brzké dobé. Na druhé strané znacnym
rizikem heterovegetativnino mnozeni je nekompatibilita roubu s podnozi, ktera
zpusobuje hynuti jedincu jak ihned po naroubovani tak i v nékolika letech po
naroubovani.

Hlavnim problémem FeSenym pfi zakladani semennych sadu je zpUsob
selekce jedincl, volba vhodného rozmisténi a efektivni velikosti populace.
Selekce jedinct do semennych sadl je provadéna dvéma zplsoby a to bud
vyvazenou selekci v potomstvech nebo selekci mezi matefskymi jedinci
pripadné jejich kombinaci (Ruotsalainen, 2002), nebo selekci mezi matefskymi
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jedinci s nevyvazenym zastoupenim, kdy pocCet ramet je funkci Slechtitelské
hodnoty daného jedince (Lindgren; Matheson, 1986).
Z hlediska navrhu rozmisténi jedincu v semenném sadu je mozné
definovat tfi typy semennych sadu:
1) Tzv. ,free love“ navrhy — jsou zaloZeny bez jakéhokoliv navrhu
rozmisténi jedincl
2) navrhy nahodného rozmisténi — jedinci jsou rozmisténi nahodné po
celé plose semenného sadu, nebo vramci jednotlivych bloku,
obvykle s omezenim minimalniho odstupu ramet stejného klonu
3) navrhy systematického rozmisténi — jedinci systematicky rozmisténi

po celé ploSe semenného sadu

Hlavnimi problémy, které je tfeba v ramci navrhu semenného sadu fesit
jsou:
1) omezit kontaminaci urody osiva pylem z okolnich porostu
2) vytvofit takové podminky, aby spraseni bylo rovhomérné po celé
ploSe sadu
3) rozmisténim zajistit maximalizaci po€tu kombinaci, s cilem zajistit
maximalni genetickou promeénlivost

4) minimalizovat inbreeding (van Buijtenen, 1971).

Pro navrh rozmisténi jedincd v semenném sadu existuji softwary, které
navrhuji systematické rozmisténi ramet jednotlivych klonu v ramci pravouhlych,
trojuhelnikovych a hexagonalnich parcel podle pfedem stanovenych pozadavku
(Chakravarty et al., 1993, Bell; Fletcher, 1978). V souCasné dobé je snaha
vytvofit navrhy rozmisténi jedinct na zakladé optimalizaCnich algoritm, které
jsou zaloZeny na minimalizaci pravdépodobnosti pfibuzenského kfizeni. Tyto
programy umoznuji naopak obrovskou variabilitu v nastaveni vstupnich
parametru (Lstibarek; El-Kassaby, 2008).

SoucCasné semenné sady byly navrhovany vétSinou s vyvazenym
zastoupenim vSech selektovanych jedincu. Tohoto zplUsobu je vyuzivano
hlavné v semennych sadech prvnich generaci, kdy jedinci jsou selektovani na
zakladé fenotypového projevu bez dostupnych informaci o jejich genetické
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kvalité. V pfipadé, Ze jsou jiz dostupné informace o genetické kvalité jedincl
z testl potomstev, je mozné management semenného sadu upravit se zietelem
na tyto informace. Jednim z klasickych opatfeni reflektujicich tyto nové
informace je geneticka probirka, kterou je mozné provést na zakladé ,Linear
Deployment* strategie (Lindgren; Matheson, 1986), kdy pocet jedincu po
probirce je pfimo umérny Slechtitelské hodnoté daného jedince. Nevyhodou
tohoto postupu je ztrata produkce osiva, ktera je z ekonomického hlediska
mnohem vétSi nez zisk z dodateCného zvySeni genetického zisku. Z tohoto
dlvodu je Casto geneticka probirka nahrazovana selektivnim sbérem osiva, kdy
osivo ze semenného sadu je sbirano samostatné z jednotlivych klonl a poté je
vytvofena smés osiva podle optimalnich proporci zavislych na genetické kvalité
jednotlivych klond. Tento postup sice neni tak efektivni jako geneticka probirka
z hlediska genetického zisku, av8ak udrzuje genetickou diverzitu na podstatné
vySSi urovni. Jako optimalni feSeni dodate¢ného zvySeni genetického zisku se
jevi kombinace obou téchto postupu, kdy se provede mirna geneticka probirka
s naslednou intenzivnéjsSi selekci jedincl pro selektivni sbér osiva (Kang et al.,
2005).

Pro zvySeni efektivity semenného sadu je mozné provadét dodatecné
spraseni, kdy se vdobé kveteni odebere zjedinci v semennych sadech
zbyvajici pyl, a pomoci vybaveni pro kontrolované opylovani jsou zbyvajici
neopylené samici SiStice opyleny smési ziskaného pylu. Toto dodatecné
spraseni muze zvysit produkci semenného sadu v prvnich letech kveteni, kdy
produkce pylu muze byt jesté v nékterych pfipadech omezena a umozni
dodate¢né zvySit geneticky zisk diky proporcionalnim pylovym pfispévkim
v pylové smési pfimo umérnym genetické hodnoté otcovskych jedincu. Navic je
mozné zvysit genetickou diverzitu v osivu diky zvySeni po¢tu kombinaci rodi¢u,
ktefi by pfi volném spraseni nevznikli z divodu fenologickych rozdili v procesu
kveteni. Stoehr (2005) diky genetickym analyzam zjistil, Ze pfi pouziti
dodate¢ného opyleni stoupne podil plnych semen v priméru z 25% na 41,1%.
Celkovy ekonomicky efekt dodateCného spraseni je zavisly jak na potencialu
zvySeni produkce osiva, tak na vysi dodateného genetického zisku v osivu
diky intenzivnéjSi selekci otcovskych rodi€u nebo proporcionalnim pfispévkim
jednotlivych otcl v zavislosti na jejich genetické kvalité.

47



4 Material

Slechtitelsky program se smrkem ztepilym z oblasti Dolniho Poséazavi
byl zahajen vroce 1960 vybérem tzv. ,Slechtitelskych stromu*, ktefi v ramci
tehdejSi praxe predstavovali rodiCovské stromy bez pozadavku uznavaciho
fizeni. Tyto stromy vSak byly dodate¢né uznany za vybérové. Celkové bylo
vyselektovano 220 jedincl na 11-ti lokalitach v oblasti tfi byvalych lesnich
zavod(: SLP Kostelec n.C.I., LZ Kacov a LZ Konopisté viz pfiloha &. 1 a pfiloha
¢. 2. Dostate¢na uroda osiva v roce 1971 umoznila zalozeni testld potomstev
k ovéfeni genetické kvality vyselektovanych jedincu. Celkem bylo zalozeno 6
vysadeb testl potomstev, pficemz pfedmétem této prace bylo vyhodnoceni 3
hlavnich ploch: Skalice, MoStice a Lhotky. VeSkery material pro zalozeni téchto
vyzkumnych ploch byl vySkolkovan ve Skolce Slechtitelské stanice Védeckého

lesnického Ustavu v Kostelci n.C.l. na Trubech.

Charakteristika prirodnich poméra v oblasti Dolniho Posazavi

Dolni Posazavi je charakterizovano pahorkatinou v oblasti stfedniho a
dolniho toku feky Sazavy, ktera protéka jihovychodni ¢asti stfredoceského kraje.
Nadmorské vysky v této oblasti dosahuji 300 — 550 m.n.m. a ro¢ni uhrny srazek
se pohybuji mezi 535 — 716 mm. Primérné roc¢ni teploty se pohybuji v rozmezi
7,0 — 8,1 °C a vegetacni obdobi zde trva 151 — 160 dni. Posazavi patfi do
StfedoCeské vrchoviny, pro kterou jsou typicka spoleCenstva dubobukového
stupné. Na pfechodu k Polabi se vyskytuje stupen bukodubovy, na jihu a

jihovychodé stupen jedlobukovy a bukovy (Pliva; Prisa, 1969)
Selekce vybérovych stroml byla provedena na celkem 11 oblastech

dolniho Posazavi, pficemz hlavni ¢ast selekce byla soustfedéna do tfi hlavnich

oblasti:
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Jevanské udoli

Tato lokalita zaujima bezprostfedni okoli Jevanského potoka a spodni
partie svahu az do vysky 30 — 40 m nad urovni potoku v useku mezi obci
Jevany a samotou Pencice, ktery je dlouhy pfiblizné 1200 m a pfedstavuje
Uzemi o rozloze pfiblizné 40 ha v severni asti Dolniho Posazavi v oblasti SLP
v Kostelci n.C.l. Je predpokladano, Ze jedinci selektovani v této oblasti jsou
soucast pozlstatkl puUvodni jevanské populace, ktera vznikla samovolnym
Sifenim smrku v dobé poledové. Mistni porosty byly obnovovany bud
pfirozenym zmlazenim, nebo vybérnou sec€i a tedy geneticka struktura populace
nebyla pozménéna vnesenim reprodukéniho materialu z jinych oblasti v ramci

obnovy porostu.

Udoli &akovického potoka

Tato lokalita se nachazi v zapadni ¢asti Dolniho Posazavi v oblasti LZ
Konopisté. Vybrané stromy pochazeji ze dvou populaci: kamenické a
hradeCnické. Selektované stromy vtéto oblasti patfili v Posazavi
k nejmohutnéj§im a vzhledem k véku porostd 140 — 230 let je mizeme

povazovat za puvodni.

Hodkovské udoli

Tato lokalita se nachazi ve vychodni ¢asti Posazavi v blizkosti Zbraslavic
v oblasti LZ Kacov. Porosty, ze kterych byli jedinci selektovani, tvofi souvisly
porostni celek zaujimajici 8,5 ha na vychodnim svahu Hodkovského udoli.
Selektované stromy byly soustfedény podél dvou uzlabin, odvadéjicich v dobé
tani nebo silnych destl vodu do Hodkovského potoka. Stafi porostd se v dobé
selekce pohybovalo mezi 110 a 140 roky. Ze struktury porostl bylo mozné
odvodit, Zze vznikly z pfirozeného zmlazeni jediného souvislého homogenniho
porostu. Hodkovsky smrk je mozné témér s jistotou také povazovat za pavodni

mistni populaci.

49



Pokusna vysadba Skalice

Tato plocha byla zalozena vroce 1977 fadovou vysadbou 131
potomstev ve dvou opakovanich. Potomstva pochazeji z pfimého vysevu
semen zroku 1973. Vyméra plochy cCini 1,41 ha. Nadmofska vySka plochy
vysadby je 405 m a je orientovana jihovychodnim smérem se sklonem 3°.
Geologicky podklad tvofi permokarbonské arkozy, puda je hlinito-piscita,
stanovidtni typ je Luzuleto Quercetum luzuletosum pilosae. Plavodni pocet
jedinct vramci parcely je 17. V souCasné dobé tedy ve véku 30-ti let po

zalozeni se na ploSe nachazi 2063 jedincu.

Pokusna vysadba Mostice

Tato plocha byla zalozena vroce 1978 fadovou vysadbou 118
potomstev ve tfech opakovanich. Potomstva pochazeji z pfimého vysevu
semen zroku 1973. Vyméra plochy cini 1,59 ha. Vysadby se nachazi
v nadmorské vySce 355 m s jizni expozici a sklonem 4°. Geologicky podklad
tvofi diluvialni hliny, pada je vlhka, hlinito-piscita, stanovistni typ je Cariceto
abietum. Puvodni pocet jedincl v ramci parcely je 16. V sou€asné dobé tedy ve

véku 30-ti let po zalozeni se na ploSe nachazi 2077 jedinca.

Pokusna vysadba Lhotky

Tato plocha byla zaloZzena vroce 1975 fadovou vysadbou 133
potomstev vybranych jedinct z dolniho Posazavi. VSechna potomstva jsou
zastoupena ve tfech opakovanich. Potomstva pochazeji z pfimého vysevu
semen zroku 1972. Vyméra plochy Cini 2,1 ha. Plocha byla zaloZzena na
rovném terénu v nadmorské vysce 370 m, geologicky podklad je tvoren
sprasovymi hlinami, pada je hlinita, uléhava, stanovistni typ je Luzuleto-pilosae
Abietum. Pavodni pocet jedinct v ramci parcely je 15. V sou€asné dobé tedy ve
véku 30-ti let po zaloZeni se na ploSe nachazi 3170 jedinch (Zdarska, 1975;
Zdarska, 1990).
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Klonovy archiv posazavského smrku — Truba

Klonovy archiv se nachazi v nejseverngjsi ¢asti StredoCeské pahorkatiny
v nadmorské vySce 360 — 370 m. Vegetaéni obdobi v této oblasti trva 166 dnda,
primérna ro¢ni teplota je zde 7,7°C a ro¢ni uhrn srazek je 682 mm. Archiv ma
celkovou vyméru 2.15 ha a sklada se z 5 dil€ich ploch. Kazda tato dilCi plocha
kromé plochy 5 je rozdélena do bloku. Jejich poCet na kazdé ploSe je urCen
velikosti plochy a puvodné planovanym poctem klonl. Rozmisténi ramet je
koncipovano na stejném principu tak, jako by se jednalo o semenny sad. Tedy
ramety stejného klonu jsou umistény co mozna nejdale od sebe. Divodem pro
takovéto rozmisténi je pozadavek, aby klonovy archiv neslouzil pouze pro
Slechtitelské ucely, ale také jako demonstracni objekt. Vyhodou je navic
zamezeni vlivu heterogenity plochy na fenologické projevy klonl a v pfipadé
uhynu €asti vysadby z ddvodu napf. podmaceni ¢asti vysadby je mozné snizit
riziko uhynuti vSech ramet danych klond. Na plochach 1 a 2 jsou ramety
rozmistény ve sponu 3.5 x 3.5 m, na ploSe 3 je spon 5 x 4 m a na ploSe 4 je
trojuhelnikovy spon s délkou strany 3.4 m. V konecné fazi zakladani klonového

archivu zde bylo zastoupeno 172 klond (Zdarska, 1975).
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5 Metody

Odhad Slechtitelskych hodnot

Zakladnim predpokladem smiSenych modell je, Ze data jsou linearné zavisla
na nepozorovatelnych vicekriterialnich nahodnych proménnych s normalnim
rozdélenim. Pfedpokladejme, Ze mame k dispozici n pozorovani yj,.....y, a tato
pozorovani chcete vysvétlit pouzitim n hodnot pro kazdou z p vysvétlujicich
proménnych Xii.....X1p, X21.....X2p,...., Xni.....Xnp. HOdnoty x; predstavuji bud
spojité proménné regresniho typu, nebo formalni proménné naznadujici

prislusnost urcité tfidé. Standardni linearni model je mozné napsat jako:

p
Yi =D X8, +¢ i=1,...,n
i=1
kde B4, ....,Bp jsou neznamé parametry fixnich efektd, které maji byt odhadnuty

a €,....&np jSOu neznama nezavisla rezidua vykazujici normalni rozdéleni
s primérem 0 a rozptylem o2 Pfedchozi rovnici je mozné také napsat

v maticovém tvaru jako:

Y1 Xin Xy 0 Xy || By &
Y, Xog Xp 0 Xgp |l B &
L= . . R e ol I
yn an Xn2 an ﬂn ‘c"n

Pro zjednoduSeni je mozné provést tento zapis:
y=Xp+e

kde y je vektor pozorovanych hodnot, X je indexova matice vyjadfujici
pfitomnost nebo absenci konkrétniho efektu, B je vektor neznamych parametr(

fixnich efektu a € je vektor neznamych nezavislych rezidui.

Tyto modely maji ovSem velice omezené predpoklady o distribuci rezidui, které
jsou v mnoha pfipadech nepostacujici. SmiSené modely pfedstavuji jakousi

nadstavbu obecnych linearnich modeld definovanych vySe. Umozniuji viozeni
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nahodnych proménnych, pomoci nichz je mozné mnohem flexibiln&ji definovat
kovarian¢ni matici rezidui. Jinymi slovy umoziuji jak korelaci, tak heterogenitu

rozptylu za pfedpokladu normality rozdéleni.
SmisSené modely je mozné definovat jako:
y=XB+2Zy+e

kde Z predstavuje matici designu a y je vektor neznamych parametrl
nahodnych efektd. Matice Z stejné tak jako matice X muze obsahovat bud
spojité proménné, nebo formalni proménné. V nasem pfipadé obsahuje
formalni proménné 1 nebo 0 v zavislosti na pfitomnosti ¢i absenci daného
efektu. Smiseny model je takto nazyva z toho divodu, Ze je schopen zahrnout
jak fixni tak nahodné efekty. KlicCovym pfedpokladem je, Ze y a € jsou proménné

s normalnim rozdélenim charakterizované:

1[G 0
Var 7=
¢l |0 R
kde G je kovarian¢ni matice pro vektor nahodnych efektl y a R je kovarianéni

matice pro vektor rezidui €. Rozptyl hodnot vektoru y je potom mozné vypocitat

jako:
V =ZGZ™+R.

Prvni ast pravé strany vzorce pocita prispévek nahodnych efektl do celkového
rozptylu, zatimco druha &ast predstavuje pfispévek rezidui. Rozptyl V je pak
mozné modelovat stanovenim designové matice nahodnych efektd Z a
specifikovanim kovarianénich struktur pro G a R. Obecné se predpoklada
konstantni rozptyl a nezavislost rezidualnich chyb, takze matice R je diagonailni

matici R=a? 1.

Odhady matic G a R nejsou tak jednoduché jako je tomu u obecnych linearnich

modell. Zde totiz vedle vektoru fixnich efektd B navic nezname vektor
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nahodnych efektl y, proto neni vhodné pouzit metodu nejmensich ¢tverca, ale
zobecnénou metodu nejmensich ¢tvercu ,generalized least squares® (GLS), kdy

minimalizujeme:

(y — XB)'V(y — XB)

to ovSem predpoklada, Ze zname hodnotu V a tim také hodnoty matic G a R.
Pokud tyto informace nemame k dispozici je tfeba pouzit odhadnuté GLS, do
jehoz vypoctu viozime pfiméfeny odhad V. Cilem je najit odpovidajici odhad G
aR.

Ve vétsSiné pfipadld je vyuzito metod na zakladé maximalni vérohodnosti,
vyuzivajici predpokladu, ze hodnoty vektord y a € maji normalni rozdéleni.
Velkou vyhodou téchto metod je schopnost pracovat s nevyvazenym datovym
souborem, kdy nékteré hodnoty neni mozné ziskat napf. v dusledku mortality.

Maximalizujici funkci pouzitou v téchto modelech je mozné napsat jako:
1 1 Tyy-1
|R(G,R):—§|og\v\—§|og\x \Y x\

Odhady parametru fixnich a nahodnych efektu jsou pak vypocitany z rovnice,

ktera je v maticovém tvaru definovana jako:

[XTRlx XTR*Z }{B}:{XTRW}
ZTRIX ZTR'Z+61|p| |Z'RYy

po upravé je mozné tuto rovnici napsat jako:

B =& VIX Xy

p=GZV 7 (y-Xp)

Pokud matice G a R jsou znamé, pak Aje nejlepsi linearni nestranny odhad
(BLUE — Best Linear Unbiased Estimator) a 7je nejlepsi linearni nestranna

pfedpovéd (BLUP — Best Linear Unbiased Prediction). Slovo ,nejlepsi“ zde

znamena minimalni pramérny Ctverec rezidui.
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Kovarian¢ni matice mezi odhady a skuteCnymi hodnotami parametrd

(B - B.7—7) je definovana jako:

XTRX X"Rz |
Z'R*X Z'R'z+G™

Matice G a R jsou ovSem vétSinou neznamé a jsou odhadnuty pomoci vySe
uvedenych metod. Tyto odhady (G, R ) jsou potom pouzity v pfedchozim vyrazu

k ziskani odhadu kovarianéni matice C:

o[ XTRPX XTR™Z .
| ZTRIX Z'RIZ+ G

Pro vyjadfeni vhodnosti modelu pro analyzovany datovy soubor je vyuZivana
statistika x°. Tato statistika vzdy srovnava dva kovarianéni modely, které jsou si
navzajem specificky odlisné. Algoritmus pak zpracuje kazdy model samostatné
vramci iteraci a nasledné odecte odpovidajici hodnoty -2 log likelihood
ziskanych v kazdém modelu. REML pocita tuto hodnotu za ucelem rozhodnuti,
zda stavajici parametry v modelu je tfeba dale upravovat. Algoritmus upravuje
model tak dlouho, dokud se nedostane na hrani¢ni hodnoty kovarianénich

parametru.

Slechtitelské hodnoty jedinct jsou ziskany z vektoru nahodnych efektl pomoci
metody BLUP. Odhady Slechtitelskych hodnot byly provedeny pomoci
specialniho softwaru ASRemlI® (Gilmour et al., 2002), ktery je uZivatelsky velice
pfijemny diky jednoduchému vlozZeni rodokmenu a pfip. dalSich kovariancnich

struktur do modelu.

V ramci tohoto projektu byly méfeny dva znaky a to celkova vyska a
prumér ve vycetni tloustce, proto bylo tfeba pouzit model pro hodnoceni vice
znaka (Olsson; Ericsson, 2002). Je tfeba predpokladat smiSeny model

s kovarian¢nimi ¢leny:

y=XB+2Zy+ce
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kde:

Y=Y =y, Y2y ],
x:é)xi,

1
b—b =[bs, bs,....by 7],
z:é) Zi,

1

u—u =Jug, u,....unJ,
e—>e =[e;,e,....en |

i =1 azn, kde n je poCet znakl. Vypocet rozptylu je pak pocitan jako:

u G®I 0
Var =

e 0 R®I
kde G = {Uuiuj} je rozptyl/kovariance efektu rodi€u, R = {Ueiej} je
rozptyl/kovariance rezidui. Tyto hodnoty byly vypocteny pravé pomoci metody
REML s vyuzitim programu ASReml (Gilmour et al., 2002). Aditivni geneticky
rozptyl je pak pocitan jako &x =46;, pak Ajp je S$lechtitelskd hodnota
rodiCovského stromu p pro znak i. Fenotypovy rozptyl je pocitan jako

6s =26% +67. Odhad rozptylu prostfedi (zahrnujici efekty neaditivnich
genetickych ucinki) je vypocten jako &7 =6, —6x . Obdobné jako rozptyly

jsou vypocCitavany kovariance jako S, =46 Gpp, =264, t e, »

Uy 7

Gee, =Opp, —Oan,- Korelace aditivnich genetickych UCinku by ziskany

vypoctem:
6AiAj

t’Aij - 2 ~2
\[OACa,
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2

T vy . . o2
Heritabilita v uz8im smyslu byla vypoétena jako h? = 6—’;.

P

Takto ziskané Slechtitelské hodnoty byly viozeny do selekCniho indexu
kombinujiciho Slechtitelské hodnoty jednotlivych znakl s jejich ekonomickymi

vahami. Pro tento ucel byl pouZit index vyvinuty Hazelem (1943):
H=wA, +W,A, +..+ WA,

kde H je hodnota selekCniho indexu, A je odhad Slechtitelské hodnoty pro
jednotlivé znaky, w je ekonomicka vaha znaku, i je po€et hodnocenych znakd.
V tomto pfipadé je ekonomickou hodnotou podil znaku na tvorbé celkového

objemu. Rozptyl selekcniho indexu byl pak pocitan jako:
Var(H) = w’c?, +Wiol, +...+ W ol

JelikoZ pracujeme s materialem do urcité miry jiz pfibuznym, bylo tfeba
navrhnout metodu, ktera umoZznuje selektovat i pfibuzné jedince a zaroven
optimalizovat genetické pfispévky selektovanych genotypl. Efektivita tohoto
modelu byla porovnana s konzervativnéjSim postupem zaloZenym na kombinaci

vyvazene zpétné selekce a selekce v potomstvech.

Jako zakladni model byl vybran model pojmenovany jako BESBAFO
(Ruotsalainen; Lindgren, 1998), ktery je zalozen na kombinaci selekce
rodiCovskych stromu0 a nejlepSich jedinct v potomstvech. Z grafu €. 1 je patrné,
ze selekce rodiCovskych stromU je do ur€ité hodnoty selekéni intenzity
efektivnéjSi nez selekce nejlepsich jedincd v potomstvech. Tato vyhoda se
ovSem srostouci intenzitou klesa a vyhodu ziskava naopak selekce
v potomstvech. Proto je vhodné na zakladé testovani selekCnich intenzit najit
bod, kde se tyto trendy méni. Po tento bod pak selektovat pouze rodiCovske
stromy a dale pak jiz nejlepSi jedince z potomstev. Pro vilastni selekci je nutné

potomstva usporadat podle jejich primérné hodnoty.
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Graf &. 1: prilmérna Slechtitelska hodnota ziskana zpétnou selekci a selekci v potomstvech

Predicted breeding value, ca
>
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Plus tree ranking, % from top

zdroj: Routsalainen, 1998

Metoda je postavena na odhadu odezvy na selekci za ruznych

selekcnich intenzit podle vzorecku:

nr

Jn@+(n=1t)

kde i je selekéni intenzita rodi¢l, n je velikost potomstev, r je korelaéni

Rs =io,h?

koeficient mezi Slechtitelskymi hodnotami a t je korelacni koeficient mezi

fenotypovymi hodnotami. Nasledné byl vypocitan odhad genetického zisku jako:

1
GZ =2RS 1—E

kde m je pocet rodiCovskych stromu. Stejné tak je mozné vypocitat geneticky

zisk v pfipadé selekce nejlepsich jedincu v potomstvech jako:

G:,,,=621+Rf +R,,
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kde:

G = ih’o,

| — selekéni intenzita

h? — heritabilita v uz§im smyslu

0, — smérodatna odchylka fenotypovych hodnot

(\/1‘71 J(lr’f*o’SJ
e

kde i; je selek&ni intenzita mezi potomstvy

R; =1,

kde i je intenzité selekce nejlepSich jedincl v ramci potomstev. Pro tuto selekci
byl pouzit software GAINPRED_ADVANCED2002 pracujici v rozhrani MS
Excel, ktery vyvinul prof. Lindgren ve Svédsku a je volné dostupny na webové

strance: http://www-genfys.slu.se/staff/dagl/Breed Home Page/ .

V pfipadé smrku ztepilého vétSina semennych sadu je zalozena jako semenné
sady klonové, proto je tfeba vyselektované jedince naklonovat ve vhodnych
proporcich. K tomuto ucelu byla zvolena metoda ,Linear Deployment® vyvinuta
prof. Lindgrenem, ktera pfi navrhu poctu ramet jednotlivych klond zohlednuje
jejich Slechtitelskou hodnotu. Metoda je postavena na modelu, ktery Ize napsat

jako:

G :Zpigi _Czpiz

kde G je oCekavany geneticka hodnota osiva ze semenného sadu, g; je odhad

Slechtitelské hodnoty i-tého jedince, ¢ je penalizujici konstanta, ktera urCuje
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vahu kladenou na genetickou diverzitu a p; je proporce i-tého klonu za

podminek:
0<p;<1 a > p =1

K dosazeni maximalni hodnoty G, tedy maxima oCekavané genetické hodnoty

osiva ze semenného sadu, je tfeba vyreSit parcialni derivaci SG a optimalni

prispévek i-tého klonu p; je pak mozné ziskat za podminky 2;5 =0 vypoctem:

_ gi _gk:
pi = e + Py

kde px je geneticky prispévek k-tého klonu, g; a gk jsou odhady Slechtitelskych
hodnot i-tého a k-tého klonu. Z tohoto vypoctu je patrné, Ze velikost genetického
prispévku i-tého klonu p; je linearné zavisla na velikosti jeho Slechtitelske
hodnoty gi.. Slechtitelskd hodnota g, odpovidajici nulovému genetickému
prispévku patfi poslednimu jedinci selektovanému vramci vyvazené
kombinované selekce. Efektivni velikost populace je pak ziskana na zakladé

vypoctu:

\

kde p; je geneticky pfispévek i-tého klonu. Jako nastroj pro vypocet optimalniho

genetického pfFispévku tedy poctu ramet v semenném sadu na zakladé

konceptu .Linear Deployment® byl pouzit software
LINEAR_DEPLOYMENT2006 pracujici vrozhrani MS Excel a je volné
dostupny na weboveé strance: http://www-

genfys.slu.se/staff/dagl/Breed Home Page/ .
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Jako alternativa byl pouzit postup, ktery vhodné kombinuje selekci na bazi
,Group Merit Selection® s naslednym optimalnim vyuZzitim selektovanych jedincu
na zakladé ,Linear Deployment®, ktery navic umozfiuje vyuziti pFibuznych
jedincu, coz puvodni algoritmus nedovoluje. Model je postaven na feSeni

konvexniho kvadratického problému ve tvaru:
.1
min ExTQox +c'x+cf

kde c jsou linearni ¢leny optimalizacniho problému, Q je pozitivné semi-definitni
matice, coz je pfedpokladem feSeni konvexniho optimalizacniho problému.
V naSem pfipadé je tfeba, aby matice pfibuznosti tuto podminku splfovala
(dikaz je prezentovan v pfipravovaném c¢lanku Funda et al. viz pfiloha &. 3).

Mnozina feSeni je pak definovana omezujicimi podminkami:

|ﬁS£XTQkX+Za x <ul k=0,....m-1,j=0,...... n-1

kde:

I°- specifikuje spodni hranici omezujici podminky
u® — specifikuje horni hranici omezujici podminky
I* — specifikuje spodni hranici proménné

u* — specifikuje horni hranici proménné

V naSem pfipadé tuto obecnou specifikaci kvadratické optimalizace je mozné

prevést na objektivni funkci definovanou jako:

N
max > X P,

A=l

kde Xa je Slechtitelska hodnota, pa optimalni zastoupeni jedince v produkéni

populaci (semenném sadu), N pocet jedincu v rodokmenu. Tato objektivni

61



funkce je optimalizovana vramci mnoziny feSeni urCené omezujicimi

podminkami:

N N 1
C <
AZlBZ; noPaPe =5
kde Cag je koeficient pribuznosti mezi jedinci A a B, Nemin je minimalni
pozadovana efektivni velikost populace, pa a ps pfredstavuji optimalni

zastoupeni jedincu, které jsou omezeny podminkami:

N

0<p,<l a > p,=L1.

Anl
Jelikoz uvazujeme jiz urcity stupen pfibuznosti mezi selektovanymi jedinci, je
tfeba upravit objektivni funkci o koeficient inbreedingové deprese. VloZenim
tohoto koeficientu do algoritmu pokryjeme dusledky pfibuzenského kfizeni,
jehoz vysledkem mohou byt hlucha semene predstavujici produkéni ztraty
semenného sadu pfip. snizena vitalita semenackld pochazejicich z inbredniho

osiva. Vysledna objektivni funkce je pak definovana jako:

N N
maXZ[XApA _ZDA,BpApBXA]

A=l B=1
kde Dag je koeficient inbreedingové deprese jehoZ hodnota zavisi na
pfibuzenském vztahu mezi jedinci A a B.

DalsSim hodnocenym hlediskem pfi odhadu genetického zisku je jeho rozptyl,
tedy kriterium vypovidajici jak daleko je mozné se odchylit od predikované

hodnoty. Z tohoto divodu byly Slechtitelské hodnoty modifikovany do tvaru:
SC = X — cSE(X)

kde SC je modifikovana Slechtitelska hodnota jako selekéni kriterium, X je
Slechtitelskd hodnota, SE je jeji rozptyl a ¢ je konstanta penalizujici

Slechtitelskou hodnotu jeji chybou a je omezena v intervalu:

0<c<w
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Hodnota konstanty c¢ urCuje vahu kladenou na velikost rozptylu kolem
predikovaného odhadu genetického zisku, tzn. jak dalece se muze liSit
realizovany geneticky zisk od zisku odhadovaného. Objektivni funkce je v tomto

pfipadé modifikovana do tvaru:

N _
max Y, KcSE(XA)Pa
A=l
respektive:

N
max > SC P

A=1
Objektivni funkce je opét ohraniCena omezujicimi podminkami totoznymi
s pfedchozimi modely. Vysledné pfispévky ziskané ztohoto modelu byly
pfifazeny originalnim hodnotdm s cilem vypocitat primérnou Slechtitelskou

hodnotu a jeji rozptyl, ktery je pocitan jako:

N N N-1 N
Var(ZXApA) = Zvar(xA)p,ZA + 22 ZCOV(XA’XB)pApB
A=1 A=l

A=1B=A+l

kde Var(Xa) je rozptyl odhadu Slechtitelské hodnoty a Cov(Xa, Xg) je kovariance

mezi pfibuznymi jedinci (Falconer; Mackay, 1996).
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6 Vysledky

Ovérovaci vysadby Skalice, Mostice a Lhotky byly pfedem vybrany pro
fenotypova méfeni a nasledné statistické vyhodnoceni. Hodnocenymi znaky
byly celkova vyska, primér kmene ve vyCetni vySce a tvarnost kmene. Na
zakladé statistické vyhodnoceni pomoci metody REML — BLUP byly odhadnuty
Slechtitelské hodnoty a jejich stfedni chyby odhadu. Dale byly vypocitany
ekonomické vahy jednotlivych znakl tak, aby vyjadfily podil na celkové
objemové produkci. Vahy byly stanoveny 0,36 pro tloustku a 0,64 pro vysku.
Z téchto hodnot byly pak sestaveny selekéni indexy jak pro vlastni Slechtitelské
hodnoty, tak pro fenotypové. Z téchto hodnot byly ziskany fenotypové a aditivni
genetické rozptyly, na jejichz zakladé byla stanovena heritabilita v uzSim
smyslu. Takto vytvofené indexy byly standardizovany do normalniho rozdéleni
s prumérem 100 a rozptylem 1. Heritabilita vypoc¢tena z puvodnich hodnot
dosahla hodnoty 15 %.

Tyto hodnoty (aditivni geneticky rozptyl, fenotypovy rozptyl, heritabilita)
byly pouzity jako vstupni data pro stanoveni poctu selektovanych rodica,
pfipadné nejlepSich jedinch v potomstvech v ramci vyvazené selekce. Ta byla
stanovena na zakladé nejlepSiho selekéniho scénare, ktery byl urCen na
zakladé vysledku selekénich scénafld s ruznymi selekénimi intenzitami.
K tomuto ucelu byl vyuZit software GAINPRED_ADVANCED2002. Na zakladé
testovani riznych selekCnich intenzit bylo zjisténo jako nejlepsi feSeni selekce
11 rodi€u a zbytek jedincl byl selektovan jiz v potomstvech viz. graf. 1 a pfiloha
¢. 3. Hodnocena potomstva byla uspofadana podle svych primérnych hodnot a
u nejlepSich 11 potomstev byli vybrani rodi¢e a u dalSich pak nejlepsi jedinci.
Nasledné byl vypocCitan optimalni pocCet ramet vyselektovanych klonu

do semenného sadu pomoci ,Linear deployment” metody.
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Graf 1: Vyvoj primérné Slechtitelské hodnoty na zakladé selekce rodiCovskych stromi ve

srovnani se selekci nejlepsich jedincu v potomstvech
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Takto vyselektovani jedinci byli vioZzeni do programu stanovujiciho jejich
optimalni zastoupeni v semennych sadech LINEAR_DEPLOYMENT-2006,
ktery byl vyvinut prof. Lindgrenem ve Svédsku. Pro tento postup byly
selektovany dvé populace o efektivnich velikostech 20 a 40. Princip programu
je zalozen na navrhu zastoupeni genotypl pfimoumeérnych jejich Slechtitelskym
hodnotam, pfi€emz prubéh pfimé umeérnosti je zavisly na minimalni pozadované
Slechtitelské hodnoté v selektovaném souboru jedinct. Jako alternativni postup
jsme zvolili program zalozeny na kvadratické optimalizaci. Tento program
poskytl naprosto totozné vystupy jako program predchozi a z toho ddvodu mohl
byt kompletné nahrazen optimalizacnim programem. Vyhodou optimalizacniho
programu je moznost selektovat i pfibuzné jedince, pro které navrhuje jejich

optimalni zastoupeni.
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Graf 2: Vyvoj pramérné Slechtitelské hodnoty v modelech bez inbreedingové deprese a

s inbreedingovou depresi pfi vstupni hodnoté efektivni velikosti populace 20
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Celkové byly srovnany ctyfi modely:

- 1) vyvazena selekce nepfibuznych jedincd v ramci generaci potomstev a
rodiCovskych stroml s naslednym navrhem zastoupeni selektovanych jedincl

pomoci konceptu “Linear deployment”

- 2) optimalizace zastfeSujici selekci na bazi ,Group merit selection® tedy
umoznujici selekci pfibuznych jedincu s nasledny navrhem zastoupeni jedincl

pomoci konceptu ,Linear deployment®
- 3) stejny jako model 1, ktery navic zahrnuje efekt inbreedingové deprese
- 4) stejny jako model 2, ktery navic zahrnuje efekt inbreedingové deprese.

Z vysledkll je patrna jasna vyhoda optimalizace vyuzivajici kompletniho
rodokmenu nad vyvazenou selekci vyuZzivajici z kazdého slektovaného
potomstva bud nejlepsiho jedince z potomstva nebo rodi€e. Tento trend plati
jak pro model bez inbreedingové deprese tak i pro model ktery ji zvazuje.
Vysledky jsou udany jako pramér selektované skupiny vychazejici z normalniho
rozdeleni s pumérem 100 a rozptylem 1, je proto mozné po odecteni celkového

priméru (tedy 100) od pruméru selektované skupiny ziskat selekéni diferencial.
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Zgrafll €. 2 a €3 je mozné odecCist pfislusné primérné hodnoty skupin
genotypl selektovanych jednotlivymi postupy. Pro vstupni efektivni velikost
populace 20 dosahuje prumér selektované skupiny od 102,75 do 102,48
v pfipadé vyvazené selekce a od 103,09 do 102,95 pro selekci vyuzivajici
kompletniho rodokmenu. V pfipadé modell zvaZzujicich inbreedingovou depresi
se prumér selektované skupiny v zavislosti na zméné efektivni velikosti
populace neméni a dosahuji 100,48 v pfipadé vyvazené selekce a 101,81

v pfipadé selekce vyuzivajici kompletniho rodokmenu.

Graf 3: Vyvoj pramérné Slechtitelské hodnoty v modelech bez inbreedingové deprese a

s inbreedingovou depresi pfi vstupni hodnoté efektivni velikosti populace 40
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V pfipadé scénarl se vstupni efektivni velikosti populace 40 dosahuje pramér
selektované skupiny od 102,56 do 102,18 v pfipadé vyvazené selekce a od
102,92 do 102,68 pro selekci vyuzivajici kompletniho rodokmenu. V pfipadé
modell zvazujicich inbreedingovou depresi se prumér selektované skupiny
v zavislosti na zméné efektivni velikosti populace neméni a dosahuji 101,15
v pfipadé vyvazené selekce a 101,81 v pripadé selekce vyuzivajici kompletniho

rodokmenu.
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Graf 4: Vyvoj prumérné Slechtitelské hodnoty a zastoupeni rodi¢l respektive potomkl mezi
selektovanymi genotypy v modelech hodnoticich riziko selekce vzhledem k chybam odhadu

Slechtitelskych hodnot pfi efektivni velikosti populace 20
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Dalsim hlediskem, které bylo hodnoceno v selekCnich postupech byla chyba
odhadu Slechtitelskych hodnot. Podle postupu popsaném v metodice byl
hodnocen opét primér selektované skupiny a navic konfiden¢ni interval daného
priméru a vyvoj poctu selektovanych genotypl a jejich rozdéleni mezi potomky
a rodi¢e. Z grafu €.4 je mozné odecist primér selektované skupiny pro model
nezahrnujici inbreedingovou depresi s efektivni velikosti populace 20 mezi
102,02 a 102,61 se smérodatnou odchylkou od 0,1 do 0,22, ktera slouZi jako
zaklad pro vypocCet konfidenéniho intervalu, v zavislosti na velikosti ,risk
penalty“. Hodnota ,risk penalty“ se pohybuje od 0,2 do 30. Jelikoz vystup
programu je ve formé& procentualniho zastoupeni jednotlivych genotypu, pro
prozentaci v grafech jsem tato procentualni zastoupeni pfevedl do pfipadové
studie se 400 jedinci na hektar semenného sadu, tedy pro spon 5 x 5§ m.
Celkovy pocet genotypu pro tento model se pohyboval v rozmezi 60 a 31
genotypu, pficemz pocet rodi€ovskych jedinct stoupal se stoupajici hodnotou
sk penalty od 10 do 36. Naopak pocet jedincl z potomstev se stoupajici

hodnotou ,risk penalty“ klesal a to ze 44 na 0.
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Graf 5: Vyvoj prumérné Slechtitelské hodnoty a zastoupeni rodi€l respektive potomkl mezi
selektovanymi genotypy v modelech hodnoticich riziko selekce vzhledem k chybam odhadu
Slechtitelskych hodnot a zaroven zohlednuje efekt inbreedingové deprese pfi efektivni velikosti

populace 20

102 200

M 180
101 +
/ 180 .
m Podet
100

140 genotypdi-
potomci

120
100

Podst
genotypu-
rodia

98 ~

Pocet genotypil

28 A

—+— Prim.Sl=ch.
hodnota

a0

87 + &0
40

Priimérna slechtitelska hodnota

96 - % N B B N B N
20

95 - T T T T T T T 0
02 085 075 1 1,8 2 25 3 & 8 10 16 20 2B 30

Risk penalty

Graf €. 5 prezentuje vysledky pro model s efektivni velikosti populace 20 navic
zahrnuijici efekt inbreedingové deprese. V tomto pfipadé se prumér selektované
skupiny pohybuje mezi 97,62 a 101,67 a pfislusné smérodatné odchylky mezi
0,076 a 0,097. Celkovy pocet selektovanych genotypll se pohybuje v rozmezi
192 a 47. Z tohoto poctu se zastoupeni rodi€ovskych jedinct pohybuje od 10 do
56 a pocet jedincu z potomstev od 182 do 0 opét v zavislosti na hodnoté ,risk

penalty®.
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Graf 6: Vyvoj prumérné Slechtitelské hodnoty a zastoupeni rodi€l respektive potomkl mezi
selektovanymi genotypy v modelech hodnoticich riziko selekce vzhledem k chybam odhadu

Slechtitelskych hodnot pfi efektivni velikosti populace 40
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Graf €. 6 prezentuje vysledky pro stejnou situaci jako graf ¢.4 ovSem efektivni
velikost selektované populace dosahuje hodnoty 40. V tomto pfipadé se primér
selektované skupiny pohybuje mezi 101,07 a 101,85 a pfislusné smérodatné
odchylky mezi 0,0726 a 0,1644. Celkovy pocet selektovanych genotypu se
pohybuje v rozmezi 107 a 57. Ztohoto poCtu se zastoupeni rodiCovskych
jedinct pohybuje od 16 do 59 a pocet jedinct z potomstev od 90 do O opét

v zavislosti na hodnoté ,risk penalty*.

Graf €. 7 prezentuje vysledky pro model s efektivni velikosti populace 40 navic
zahrnuijici efekt inbreedingové deprese. V tomto pfipadé se primeér selektované
skupiny pohybuje mezi 97,74 a 101,45 a pfislusné smérodatné odchylky mezi
0,073 a 0,097. Celkovy pocet selektovanych genotypl se pohybuje v rozmezi
193 a 56. Z tohoto poctu se zastoupeni rodi¢ovskych jedinct pohybuje od 10 do
58 a pocet jedincu z potomstev od 183 do 0 opét v zavislosti na hodnoté ,risk
penalty®.
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Graf 7: Vyvoj prumérné Slechtitelské hodnoty a zastoupeni rodi€l respektive potomkl mezi
selektovanymi genotypy v modelech hodnoticich riziko selekce vzhledem k chybam odhadu

Slechtitelskych hodnot a zaroven zohlednuje efekt inbreedingové deprese pfi efektivni velikosti
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7 Diskuze

Slechtitelské programy s lesnimi dfevinami jsou zaloZeny na opakujicich
se Slechtitelskych cyklech sloZzenych ze selekce jedinct vhodnych jako rodice
generace nasleduijici, jejich vzajemného kfiZzeni a nasledného testovani jejich
potomstev v polnich ovéfovacich vysadbach pfipadné v laboratornich
podminkach. Jako nejefektivnéjSi selekci se v souCasné dobé zda byt selekce
indexova. Tato selekce je provadéna pomoci selek&nich indext jako selek&nich
kriterii, které jsou zalozeny na kombinaci hodnot primérd potomstev a hodnot
samotnych jedincl. Témto hodnotam jsou pfifazeny urcité vahy, jejichz velikost
urCuje duraz kladeny jednotlivych faktorim. Metoda REML — BLUP je dnes
nejpouzivanéjSi metodou pro odhad Slechtitelskych hodnot, které predstavuji

nejlepsi linearni odhad selekéniho indexu.

DalSim zpfesnénim selekce pomoci selekénich indexd je tvorba
vicekriterialnich selekénich indexu, které kombinuji indexy jednotlivych
hodnocenych znakul do jediného selekéniho kriteria, pfi¢emz kazdému znaku je
pfifazena jeho ekonomicka vaha. Zde je ovSem problém s tvorbou
ekonomickych vah, jelikoz je velice obtizné predpovidat vyvoj trendd a
preferenci v pilafském resp. difevozpracujicim primyslu v rozmezi doby obmyti
tedy zhruba kolem 100 let. V naSem pfipadé jsme vyuzili Cisté produkcénich vah,
tedy jakym pomérem se jednotlivé znaky (celkova vySka a primér kmene ve
vyCetni vySce) podileji na celkové objemové produkci. Tento postup je sice
vhodny spiSe pro rychle rostouci dfeviny urCené k tvorbé biomasy nicméné
tvorba ekonomickych vah pro selekéni indexy je velice komplikovanym
problémem a je to téma samostatné dizertadni prace kolegy ve Svédsku (pers.
comm. Mats Berlin). Efektivitu selekce pomoci vicekriterialnich selekénich
indext do zna&né miry ovliviiuji i genetické korelace mezi hodnocenymi znaky.
Slabé nebo negativni korelace vedou k podstatnému snizeni genetického zisku.
V nasem pfipadé oba selektované znaky (celkova vySka a primér ve vycetni
vysce) jsou vysoce korelované. Koeficient korelace aditivnich genetickych
ucinkd je v naSem pripadé 0,82, coz mélo pouze nepatrny vliv na redukci
genetického zisku. Kvalitativni znak, kterym byl v naSem pfipadé pfimost
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kmene, byl feSen metodou prahové hodnoty, kdy jedinci hodnoceni hufe nez
Cislem 2 ze Ctyfbodové stupnice byly vylou€eny v ramci pfedselekce a do hlavni

selekce se jiz nevkladali.

Dlouhodobé Slechtitelské programy s lesnimi dfevinami jsou v sou¢asné
dobé provadény pfevazné na zakladé vyvazenych selekénich postupd s cilem
udrzovat maximalni genetickou diverzitu v selektovanych populacich. Ta ma
slouzit jako jeden z potencionalnich zdroju genetického zisku v dalSich
generacich selekce (Namkoong, 1988). Mnoha studiemi je v8ak jiz dokazano,
Ze urcCity stupen nevyvazenosti v selekCnich postupech generuje dodateCny
geneticky zisk. V soucasné dobé jiz existuje nékolik konceptl jak optimalizovat
nevyvazenou selekci tak, abychom dosahli kompromisu mezi genetickym
ziskem a genetickou diverzitou. Mezi takové koncepty je mozné zaradit ,Group
Merit Selection“ (Lindgren; Mullin, 1997), ,Linear deployment® (Lindgren, 1986)
prip. ,Integer linear programming“ (Andersson et al., 1999). Tyto koncepty sami
o sobé vSak neposkytuji komplexni feSeni, ale pfedstavuji pouhé nastroje, které
usnadni Slechtiteli rozhodnuti o viastni selekci. Hlavni odpovédnost za efektivitu
Slechtitelského programu nese tedy Slechtitel a jeho kompetentnost provést

kvalifikované rozhodnuti (Lindgren, 2005).

V mnoha pfipadech vyvazené selekce predstavuji nadmérné plytvani
finanénimi prostfedky a to hlavné v podobé rozsahlych testd potomstev.
Dochazi pfitom k selekci pouze vramci potomstev nikoliv k selekci mezi
potomstvy. Ovéfovaci testy pak zahrnuiji i jedince z méné kvalitnich potomstev,
ktefi by nemuseli byt vibec testovani, pficemz duaraz by mél byt kladen hlavné
na nejlepSi jedince z nejkvalitnéjSich potomstev pfipadné rodicovské stromy
(Ruotsalainen, 1998). Nevyvazenost zastoupeni selektovanych jednotek
(potomstvo, genotyp) vedouci k vy$Sim genetickym ziskim oproti klasické
vyvazené selekci je vzdy zalozena na hodnoté priméru potomstva pfipadné

selekéniho indexu genotypu.

Této efektivity nevyvazeného =zastoupeni testovaného materialu je
mozné dosahnout pouze v pokrocilych generacich Slechtitelskych programd,

kdy jiz mame dostupné informace z ovéfovacich vysadeb v podobé odhadu
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Slechtitelskych hodnot a je mozné tyto parametry vyuzit jako kriterium pro
nevyvazenou selekci pomoci konceptu ,Linear deploymentu®. Lindgren a
Matheson (1986) odhadli dodate¢ny geneticky zisk osiva ze semenného sadu
borovice lesni ve Svédsku generovaného diky nevyvazenému zastoupeni
selektovanych genotypu v zavislosti na jejich Slechtitelské hodnoté kolem 4.5%
oproti genetickému zisku v semenném sadu srovnomérnym zastoupenim
selektovanych jedincl. Vysledky téchto studii jsou ovdem pouze teoretické a
nezahrnuiji biologické aspekty v podobé fenologie raseni pfip. disproporce mezi
pfitomnosti samcCich a samiCich gamet v dobé kveteni a jejich proménlivost
v jednotlivych letech. Tyto aspekty mohou celkovy efekt ,Linear deploymentu®
zastfit a dodateCni geneticky zisk tak bude zanedbatelny nebo vibec Zadny.
Jako vhodné feSeni se nabizi selektivni sbér osiva v semenném sadu
s naslednou genetickou analyzou smésného vzorku. Na jeho zakladé je mozné
vytvofit optimalni skladbu osiva vzhledem k jeho genetické hodnoté a genetické
diverzité (Funda et al., ¢lanek umistén mezi pfilohami). Jednim z dalSich
problémU tohoto konceptu je prfedpoklad nepfibuznosti selektovanych jedinca.
To snizuje celkovy potencial tvorby genetického zisku z divodu vyuziti pouze
Casti aditivniho genetického rozptylu. Pfedpoklad nepfibuznosti pak muze
zpusobit problémy v pokro€ilych generacich Slechtitelskych programu, kde se

pfibuznost mezi Slechténymi jedinci zvySuje.

Dalsim zdrojem dodateCného genetického zisku je selekce pfibuznych
jedincu, coz je pfipad ,Group Merit Selection“. Zde je tfeba mit Slechtitelskou
populaci zmapovanou rodokmenem jiz od pocateCni faze Slechtitelského
programu. Vyhodou selekce pfFibuznych jedincu je skuteCnost, Ze je zaloZena
na zakladé hodnoceni kumulovaného selekéniho kriteria selektované skupiny
namisto individualniho hodnoceni samotnych jedinci a navic zvazuje
genetickou pfibuznost mezi selektovanymi jedinci. Princip je zaloZzen na hledani
kompromisu mezi genetickym ziskem a genetickou diverzitou. Chovatelé skotu
v téchto pfipadech &asto vyuzivaji inbreedingovych koeficientl k vyjadfeni
genetické diverzity (Wray; Goddard, 1994) zatimco v pfipadé Slechténi lesnich
dfevin je geneticka diverzita mnohem ¢astéji vyjadfovana pomoci ,Status

number® (Lindgren, 1996), ktery pfedstavuje jednu z forem vyjadfeni efektivni
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velikosti populace, je pro selekeni postupy lépe uchopitelnym kritériem. Studie
prezentujici tento selekéni postup ukazuji jasnou vyhodu selekce vyuzivajici
rodokmenu nad selekci vyvazenou, tedy selekci stejného poctu potomku
z kazdého potomstva (Lindgren; Mullin, 1997) a efektivita této selekce stoupa
se stoupajici komplexnosti rodokmenu (Zheng et al., 1997). Algoritmus pouzity
v selekci pomoci ,Group merit selection® je zaloZzen na penalizaci
Slechtitelskych hodnot jedincu koeficienty pfibuznosti mezi selektovanymi
jedinci. Tyto koeficienty jsou pfenasobeny penaltou zohledrujici faktory jako
konzervace neutralnich alel, poCet Slechtitelskych generaci, velikost populace,
efekt inbreedingové deprese (Lindgren; Mullin, 1997). Cilem je vytvofit
kompromis mezi dlouhodobym genetickym ziskem a genetickou diverzitou
(Rosvall, 1999). Tento algoritmu ma ovSem znacné rezervy ve své efektivnosti.
Pfedpoklada totiz stejné zastoupeni selektovanych jedinci v selektované
populaci. To znamena, Ze kazdy selektovany genotyp bude zastoupen

v semenném sadu stejnym poctem ramet.

V naSem pfipadé jsme oba vySe uvedené efekty (,Linear deployment® a
,Group merit selection“) zkombinovali v jednom kroku a ziskali tak optimalni
zastoupeni selektovanych genotypld nejen vzhledem Kk jejich S$lechtitelské
hodnoté, ale také v zavislosti na mife pfibuznosti mezi selektovanymi jedinci.
Jelikoz efekt konceptu ,Linear deployment” je vSeobecné znam, jako standardni
model byla vybrana pravé selekce nejlepsSich jedincl z nejlepSich potomstev a
to bud rodiCovské stromy nebo nejlepSi jedince z potomstev v zavislosti na
vysledku experimentu se selekéni intenzitou (Ruotsalainen; Lindgren, 1998).
Takto vyseektovany soubor jedincl byl podroben ,Linear deploymentu® za
ucelem ziskani optimalniho zastoupeni selektovanych jedincd v semenném
sadu. Tento zakladni model v grafech oznaceny jako ,lindep“ byl porovnavan se
selekci zaloZzené na bazi kvadratické optimalizace vyuzivajici kompletniho
rodokmenu testované populace. Tento alternativni model je v grafech oznacen
jako ,opt‘. Zgrafi €. 2 a & 3 je patrna vétSi efektivnhost optimalizace nad
vyvazenou selekci po celé oblasti testovani, pfiCemz efekt optimalizace se
s pfibyvajici efektivni velikosti populace zvySuje. Toto je zplUsobeno

intenzivnéjSim vyCerpanim potencialu tvorby genetického zisku v pfipadé
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vyvazené selekce, ktera vyuziva jen cast celkového aditivniho genetického
rozptylu oproti selekci pomoci optimalizace vyuzivajici kompletniho rodokmenu.
Na druhou stranu efektivita optimalizace je vykoupena vétSim pocet genotypu
zahrnutych do selektované populace, coz muize mit za nasledek provozni
problémy s manipulaci a evidenci jednotlivych klonl. Z grafu ¢. 4 je mozné
sledovat vyvoj poctu selektovanych jedincu pro efektivni velikost populace 20,
kdy pocty jedinct dosahuji az 60 oproti 20 jedincum selektovanym ve vyvazené

selekci.

Vyhodou optimalizacniho postupu pouzitého v tomto projektu je oproti
vSéem srovnavanym postupum jeho deterministicky charakter, tedy moznost
ovliviovat citlivost vzhledem ke skute€nému optimu, zatimco vSechny ostatni
postupy jsou zalozeny na bazi heuristického algoritmu, kdy neni mozné ziskat
pfedstavu o tom, jak daleko jsme od skuteCcného optima. Kvadraticka
optimalizace byla jiz s uspéchem pouzita v chovu zvifat k ur€eni optimalnich
genetickych prispévkl pro navrh kfizeni (Villanueva et al., 2006), ovSem

v pfripadé Slechténi lesnich dfevin tomu tak zatim nebylo.

Pokud je do selektované skupiny vnasena pfibuznost je tfeba pfi selekci
jedincu zohlednit efekt inbreedingové deprese. Inbreedingova deprese
v pfipadé smrku ztepilého muze vyustit ve snizenou produkci osiva, pfip. ve
shizenou vitalitu semenacku, coz jsou samoziejmé nezadouci efekty (Skrappa,
1996). V naSem pfipadé byly efekty inbreedingové deprese feSeny vlioZzenim
kvadratického ¢lenu v podobé matice koeficientd inbreedingové deprese
odrazejicich stupen prfibuznosti mezi selektovanymi jedinci. Koeficienty byly
odecteny z vysledk( vyzkumu sledujici efekt selfingu (Skrgppa, 1996). Pro
selfing byl stanoven koeficient inbreedingové deprese 0,37 pro vztah rodi¢ —
potomek 0,19 a pro vztah mezi sourozenci v ramci polosesterského potomstva
0,08. Tyto koeficienty jsou pouze vysledkem konkrétni studie a jsou do urcité
miry ovlivnény jednak stavem genetické konstituce hodnocenych potomstev
vzhledem k poctu recesivnich alel jak na urovni potomstvech tak i na urovni
jedincl a jednak stafim hodnoceného materialu. | pfesto toto odvozeni povazuiji
za postacujici jako kriterium pro zahrnuti efektu inbreedingové deprese do

selekéniho modelu. V grafech €. 2 a & 3 je opét patrna vySsSi efektivnost
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selekce pomoci optimalizace oproti vyvazené selekci, pficemz efekt se zvySuje
se snizujici se efektivni velikosti populace. Zajimavym zjiSténim je stabilita
vyvoje prumérné Slechtitelské hodnoty vzhledem k efektivni velikosti populace.
V tomto pfipadé vlozZeni inbreedingové deprese sice zpusobilo obecné pokles
primérné Slechtitelské hodnoty a to z divodu posunuti selekce smérem
k vyvaZzené selekci ovSem jeji hodnota zUstala stejna po celou sledovanou
oblast efektivni velikosti populace. Toto je zpusobeno strukturou rodokmenu,
ktery je velice jednoduchy a optimaliza¢ni algoritmus ma dostatek prostoru pro
udrzeni stejné Slechtitelské hodnoty pro celou oblast sledované efektivni

velikosti populace.

Dalsim hodnocenym kriteriem v selek&nich postupech byly chyby odhadu
Slechtitelskych hodnot. Chyby odhadu Slechtitelskych hodnot je mozné ovlivnit
jiz pfi zakladani ovéfovacich vysadeb vhodnym navrhem zaloZeni, vybérem
vhodnych lokalit a volbou dostate€ného mnozstvi potomku zastupujicich
jednotliva potomstva pfip. zalozit vysadby s klonovymi replikacemi jedincu
obsazenych vtestech potomstev, které odhady Slechtitelskych hodnot
podstatné zpfesni (Lu; White, 2004). Pokud jiZ nemame moznost ovlivnit tyto
faktory pfi vlastnim zakladani testovacich vysadeb, je mozné tyto chyby odhadu
korigovat napf. metodou ,postblocking®, ktera je vhodna pouze pro urcita
schémata a to hlavné pro vysadby zaloZzené metodou jednostromovych parcel
(Ericsson, 1997). Cilem tohoto konceptu je pfiblizit skutené realizovany
geneticky zisk co nejblize zisku odhadovanému a minimalizovat tak ztraty
zpusobené chybnym odhadem oproti skute€nému projevu. V nasem pfipadé
jsme vstupovali do selekce penalizaci Slechtitelské hodnoty jeji chybou, které
byla pfifazena urcita vaha zde nazvana ,Risk penalty®. Tato vaha vyjadfuje miru
rizika, které jsme ochotni podstoupit pfi provozni realizaci genetického zisku. Se
zvySujici se hodnotou ,Risk penalty® klesa mira rizika odchyleni se od
predikované primérné Slechtitelské hodnoty pfi provozni realizaci. Vysledky
tohoto postupu jsou graficky znazornény v grafech €. 4 a & 6. Prumérna
Slechtitelska hodnoty vykazuje jasny klesajici trend se stoupajici hodnotou ,Risk
penalty“. Ztohoto trendu lze odvodit, Ze se stoupajici penalizaci klesa

zastoupeni jedincu s vysokou Slechtitelskou hodnotou ale relativné vysokou
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chybou odhadu a jsou nahrazeny jedinci se Slechtitelskymi hodnotami nizSimi
ovSem také s relativné mensimi chybami odhadu. Pro vSechny soubory
selektovanych jedincu byly vypocteny konfidencni intervaly, které byly pocitany
na hladiné vyznamnosti 0.05 a slouzily jako hodnotici kriterium. Z graft €. 4 a ¢.
6 je patrné, Ze se stoupajici hodnotou ,Risk penalty“ klesa rozsah konfidencnich
intervalll. Rozsah konfidencnich intervall klesa i s rostouci efektivni velikosti
populaci. V grafu €. 6 je mozné pozorovat konfidenéni intervaly pro efektivni
velikost populace 40, které jsou pouhym zlomkem konfiden&nich intervall pro
efektivni velikost populace 20 zobrazenych vgrafu €. 4. Toto zuzeni
konfidencnich intervall je zpisobeno selekci vétSiho poctu genotypl v pfipadé
vySsSi efektivni velikosti populace. DalSim aspektem hodnocenym v tomto
modelu byl vyvoj poctu selektovanych genotypl a jejich skladba vzhledem
k postaveni v rodokmenu to vSe opét v zavislosti na hodnoté ,Risk penalty®. Zde
byl testovan modelovy pfiklad pro semenny sad smrku se sponem 5 x 5 m
(spon obvykly ve Svédskych semennych sadech se smrkem ztepilym) tedy 400
jedincu na hektar. Pocty selektovanych jedincu klesaji s rostouci hodnotou
,Risk penalty“ a to z 60 na 30 u efektivni velikosti populace 20 a ze 100 na 60 u
efektivni velikosti populace 40. Také pomér mezi rodiCovskymi jedinci a
potomky se meéni v zavislosti na hodnoté ,Risk penalty®, pficemz s jejim
narustem klesa zastoupeni potomku ve prospéch rodi¢ovskych stromu. Tento
efekt je zplsoben hlavné mnohem mensi chybou odhadu Slechtitelskych hodnot
rodiCovskych jedincu vzhledem k chybam odhadd Slechtitelskych hodnot
potomku. Z tohoto divodu klesa i celkovy pocet selektovanych jedincu kdy je
selekce koncentrovana pouze do nejkvalitnéjSich rodiCovskych stromul s nizkou
chybou odhadu jejich Slechtitelskych hodnot. Z vysledku je mozné odvodit jako
nejlepSi varianty selekce s hodnotou ,Risk penalty” 0,2 a 1 jelikoz i spodni
hranice konfiden¢nich intervalQ, které zde predstavuji hodnotici kriterium, jsou
nejvysSSi. Neni tedy nutné zachazet se selekci do schémat s vySSi hodnotou
,Risk penalty“, kde bychom zbytec¢né pfisSli o Cast genetického zisku, a
selektovat tak jedince nejen mezi rodi€ovskymi stromy ale i v potomstvech.

Tento vysledem je platny pro obé testované efektivni velikosti populaci.
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Poslednim testovanym modelem byla kombinace konceptu ,Risk penalty*
s viozenim efektu inbreedingové deprese. Vysledky tohoto modelu jsou
prezentovany v grafech €. 5 a €. 7 pro efektivni velikosti populaci 20 a 40.
V tomto pfipadé ma vyvoj prumérné Slechtitelské hodnoty v zavislosti na
hodnoté ,Risk penalty” pfesné opacny trend, tedy se zvysSujici se hodnotou
,Risk penalty“ se zvySuje primérna Slechtitelska hodnota selektované skupiny.
Tento prubéh je dusledkem selekce jedincl i v podprimérnych potomstvech
z duvodu minimalizace efektu inbreedingové deprese, ktera pravé vede
k selekci menSiho poctu jedincl zvice potomstev a sméfuje tak spiSe
k vyvazeneé selekci. Se zvySujici se penalizaci se selekce opét koncentruje do
kvalitnéjSich potomstev a pozdéji pouze do rodiCovské generace. Tim stoupa
prumérna Slechtitelska hodnota selektované skupiny. Vlozeni inbreedingové
deprese spolu s ,Risk penalty® do modelu je opét vykoupeno navySenim poctu
selektovanych jedinct oproti modelu neuvazujici inbreedingovou depresi a to
v pocate€nich fazich dokonce vice nez trojnasobné z 60 na 190. To mulze
zpusobit provozni problémy s manipulaci a evidenci jednotlivych genotypu at iz
pfi odbéru roubu ze selektovanych jedinct tak pfi vlastnim zakladani
semenného sadu. Selekce velkého mnozstvi jedincd na druhou stranu
podstatnym zpUsobem snizi konfidenéni interval kolem odhadu primérné
Slechtitelské hodnoty skupiny selektovanych jedincl. PFi srovnani vyvoje
primérnych Slechtitelskych hodnot modell bez efektl inbreedingové deprese a
modell zahrnujicich tento efekt je patrné, Ze modely s inbreedingovou depresi
nikdy nedosahnout hodnot modeld bez inbreedingové deprese. Toto je
zpusobeno hlavné dopadem inbreedingové deprese, ktery sméfuje do mnohem
vyvazengjsi selekce jedincu z vétSiho poctu potomstev a to i méné kvalitnich.
Ty pak snizuji celkovy pramér Slechtitelské hodnoty skupiny selektovanych
jedincu. Problém, ktery mize nastat po takto provedené selekci, je najit vhodny
navrh rozmisténi ramet jednotlivych klonu v pfipadé jedincu s riznym stupném
pfibuznosti. Z tohoto pohledu se jevi selekce zahrnujici efekt inbreedingové
deprese mnohem vhodné&jSim FfeSenim zohlediujici naslednou optimalizaci
navrhu semenného sadu. Je mozné predpokladat mnohem komplexnégjsi
rodokmen v dalSich Slechtitelskych generacich a tim model s inbreedingovou
depresi bude nabyvat postupem generaci vétsiho vyznamu vzhledem
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k efektivnimu zakladani budoucich semennych sadu. Navic efekt inbreedingové
deprese by se mohl v budoucich generacich projevit snizenou fruktifikaci, diky
které by se mohl celkovy Slechtitelsky program do zna¢né miry zredukovat pfip.

uplné ukoncit.

Stejnym principem je mozné zakladat Slechtitelské populace pfip. tyto
populace pfimo propojit s populacemi produkénimi (semennymi sady). V tomto
pfipadé bychom vSak méli byt mnohem obezietnéjSi z hlediska efektivni
velikosti populace. Méli bychom postupovat mnohem konzervativnéji nez
v pfipadé Cisté produkénich populaci, kde jde pouze o zprostfedkovani
kratkodobého genetického zisku do lesnického provozu. V pfipadé
Slechtitelskych populaci jde hlavné o udrZeni dostate¢né Sirokého aditivniho
genetického rozptylu, ktery je zdrojem budoucich genetickych zisku. Zde do
rozhodovaciho procesu vstupuji dalSi faktory jako napf. predpokladana
Zivotnost Slechtitelského programu, pocCet uvazovanych generaci, délka
generacniho cyklu pfip. mozZznost obohaceni ,genepoolu“ dodate€nym vnesenim
materialu z dalSich zdroju. Mimo tyto provozni faktory samoziejmé vstupuji do
reprodukéniho procesu i biologické faktory jako napf. synchronizace kveteni
jedincu v populaci, pohlavni asymetrie (produkce rozdilného mnozstvi samicich
a samcich gamet), pozitivni asortativni kfizeni. Podobné jako u semennych
sadu, pfi vkladani pfibuznych jedinct do Slechtitelské populace, je tfeba pfi
selekci jedincu brat v potaz efekt inbreedingové deprese, ktera v nékterych
pfipadech muze vyustit ve snizenou fruktifikaci. Tim by byly moznosti
Slechtitelského programu do znaéné miry redukovany menSi frekvenci
kombinaci kfizeni, coz by v disledku vedlo k intenzivnimu snizovani genetické
diverzity a nasledné celkové efektivité Slechtitelského programu. PFi zvazeni

vSech téchto faktoru.
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8 Zaver

SoucCasné dlouhodobé Slechtitelské programy jsou zalozeny na
maximalni konzervaci genovych zdrojl, pfi€emz dochazi k neefektivnimu drzeni
i méné Kkvalitnich genotypl ve Slechtitelskych programech. To prodrazuje
Slechtitelské programy o testovani téchto méné kvalitnich jedincl. Tyto naklady
by naopak méli byt vloZzeny do rozsahlejSiho testovani pravé téch nejlepsSich
jedincu. Pro tvorbu Slechtitelskych populaci je dnes nejastéji vyuzivanou
metodou vyvazena selekce, kdy z kazdého potomstva se selektuje nejlepsi
jedinec pfip. nékolik nejlepSich jedincl. V nékterych progresivnéjSich
programech se vyuzZiva nevyvazeného zastoupeni jednotlivych selektovanych
potomstev (Lindgren; Mullin, 1997)(Andersson et al., 1999). Pro tvorbu
produkénich populaci se vyuziva nevyvazeného zastoupeni selektovanych
genotypl v zavislosti na jejich genetické kvalité (Lindgren; Matheson, 1986).
Tato nevyvazenost zastoupeni generuje ve svém dusledku dodate€ny geneticky
zisk (Zheng et al.,, 1997). Koncepty ,Group merit selection® a ,Linear
deployment® navrhujici nevyvazeného zastoupeni selektovanych jednotek
(potomstva, jedinci) jsou principy velice efektivni ovSem efektivnéjSi by byla
jejich kombinace. Divodem je v pfipadé ,Linear deploymentu“ neschopnost
optimalizovat zastoupené pro pfibuzné jedince a v pfipadé ,Group merit
selection® chybi navrh zastoupeni jednotlivych selektovanych genotypu
odrazejicich jejich genetickou hodnotu. Kvadraticka optimalizace je velice
efektivnim feSenim, které kombinuje oba tyto koncepty a tim dosahne
absolutniho optima v ramci omezujicich podminek. Navic umoZznuje zahrnout i
dalsi faktory do modelu, které by byly v obou predeSlych zpusobech velice
problematické. Celkové vyhody kvadratické optimalizace lze shrnout do

nékolika bodu:
- Umoznuje selektovat v celém rodokmenu a to i pfes nékolik generaci

- Velice jednodu$e Ize vnést faktor pfibuznosti do selekéniho modelu

pomoci kvadratického ¢lenu
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- Navrhne optimalni geneticky pfispévek i v pfipadé selekce
pfibuznych jedincl tak, aby se minimalizoval dopad inbreedingové

deprese

- Umoznuje manipulovat s citlivosti vzhledem k dosazeni skutecného

optima; vzdy vime, jak daleko jsme od skuteCného optima
- Je velice flexibilni k vneseni dalSich omezujicich podminek

Pfinosem kvadratické optimalizace ve Slechténi lesnich dfevin je navrh
skutecné optimalnich proporci jednotlivych selektovanych genotypl v jak
Slechtitelskych tak produkénich populacich. Navic umozni velice efektivné
vyuzit vlozeni pfFibuznosti do selektovaného souboru a zvazovani i jejiho
negativniho dopadu v budoucich generacich v podobé inbreedingové deprese.
To je dulezité hlavné v pokrocilych generacich Slechtitelskych programu, kdy
chceme skutecné efektivné navrhovat Slechtitelské cykly vhodnym
kompromisem mezi konzervativni vyvazenou selekci nepfibuznych jedinci a
naopak selekci maximalizujici geneticky zisk bez ohledu na ztratu genetické
diverzity (vede k selekci pfibuznych jedinct z nejlepSich potomstev). K tomuto
uCelu je kvadraticka optimalizace velice uZzZiteChym nastrojem Slechtitele,
pficemz vlastni efektivita Slechtitelskych programl opét zavisi na kvalité
rozhodnuti Slechtitele. Vneseni pfibuznosti a jejiho negativniho dopadu je
v dlouhodobych Slechtitelskych programech nevyhnutelnym aspektem jejich

celkové optimalizace.
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9 Summary

Long term breeding programmes are establlished on repetitive breeding
cycles which consist of the selection of superior genotypes, their mating and
testing in progeny trials or in controlled conditions (frost hardness evaluation).
Recent breeding programmes in forest tree breeding are managed very
conservatively to save high genetic diversity for a long time and keep even
those inferior genotypes in breeding schemes. There is a prefered balanced
within family selection on the basis of selection indices. Selection using
selection index as the selection criterion is the most efective selection except
the case with low heritability. In this case, phenotypic selection is prefered. The
selection index is a complex criterion composed from the family mean and
individual value which are multiplied by their weight determining an emphasis
given to each member of the selection index. The most used selection index in
forest tree breeding is breeding value which is computed as the best linear
estimate of the selection index. Considering more traits as selection criterions, it
is possible to extimate breeding values of each trait estimate in multivariate
analyses which includes genetic correlations and covariances of traits in. These
breeding values can be included in the complex selection index in which they
are multiplied by their economic value. Economic values reflect important of the
traits in the future trends of the wood market. The suitable economic weights
make a selection on the basis of the complex selection index which is very

effective.

Unbalanced selection schemes seem to be more effective then balanced
ones at all. There are a few approaches to optimize unbalanced selection which
produce a trade-off between genetic gain and genetic diversity. The main ones
can be named ,Linear deployment® (Lindgren, 1986), ,Group merit
selection®(Lindgren, Mullin, 1997), ,Integer linear programming® (Andersson et
al., 1999). These approaches can be used as helpfull tools to select the best
subset of genotypes but final efficiency depends on the competence of forest
tree breeders (Lindgren, 2005).

Quadratic optimization is very often used in animal breeding to optimize

genetic contribution into breeding stock. The advantage of quadratic
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optimization consist of the deterministic character of algorithm instead of
heuristic ones which is used in the algorithms named above. The deterministic
character of the algorithm enables to determine sensitivity to reach of total
optimum. We used quadratic optimization to finding the best subset of
genotypes and their optimal proportion in seed orchard or breeding population
according to the desired minimal genetic diversity. We compared balanced
within family selection designed according to Ruotsalainen (1998) with selection
using whole pedigree. The results of the base model shows the effect of
selection of relative genotypes which is more effective for all situations (Zheng
et al., 1997).

On the other hand, when the relative genotypes are selected, the effect
of inbreeding depresion becomes more important. It is necessary to put
coeficients of inbreeding depresion into the selection model. There is an option
to solve inbreeding depression in selection procedure through including of
quadratic term into the optimization. Quadratic term is based on matrix of
coefficients which mean a reduction in performance of measured trait. These
coefficitents should be obtained from studies evaluating performace of families
coming from mating of relative parents and selfing. The selection procedure
considering the inbreeding depression should minimize consequences of
relative crossing which results in reduction of flowering and performace. Other
advantage of such selection consists of better optimization of seed orchard
design which enables minimization of inbreeding. Quadratic optimization seem
to be very efficient tools for management of both breeding and production
populations and its using in forest tree breeding should reasonably solve an
optimal manipulation with relative individuals in long term breeding

programmes.
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11 Pfilohy

Priloha €.1: rozmisténi lokalit vybéru ,Slechtitelskych stromu*

N ‘5"‘"

¢ Pedk:
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Pfiloha €.2: charakteristika sleketovanych stromud vzhledem k lokalité

Lokalita Prdmérné hodnoty
pocet Vék k — -
Cisl i ovéfovanych | roku | vysek v vycevt}'nch obJemo
o Nazev Nadmorska stromi 1980 m tloustek v kmer;u
vyska v m tm vm
SLP Kostelec n.C.l.
1| Dolanka 280 2 85 36.9 56 3.8
2 [ Jevanské udoli 360 39 146 40.9 74 7.1
3| Pod Aldasinem 380 3 97 37.3 68.7 5.4
4 | Komorce 370 13 125 38.5 64.5 5.2
LZ Konopisté
Udoli Cakovického
5| potoka 330 17 172 44.3 91.6| 11.3
6| Siberna 340 3 153 41 82.7 8.5
7 | Komorni Hradek 400 9 147 40.1 80.8 8.4
LZ Kacov
8 | Cesky Sternberk 385 8| 148 41.8 82.5 8.6
9 [ Stard Hut 430 4 128 36.5 62.8 4.8
10 | Hodkovské udoli 425 26 127 37.2 60.9 4.5
11| Roztéz 385 9 145 39.1 79 7.7

Zdroj: Zd'arska, 1990
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Pfiloha €.3: odhady genetickych ziskl ze selekce v potomstvech (forward) a
v generaci rodi€ovskych stromu (backward) pfi rdznych selekénich intentach

selint
selint (n/146) | backward | forward (n/146) backward | forward
1 117.18 114.99 26 109.58 110.62
2 116.17 114.42 27 109.44 110.55
3 115.4 113.98 28 109.32 110.47
4 114.79 113.62 29 109.19 110.4
5 114.29 113.33 30 109.07 110.33
6 113.85 113.08 31 108.95 110.26
7 113.47 112.86 32 108.83 110.2
8 113.12 112.66 33 108.72 110.13
9 112.81 112.48 34 108.61 110.07
10 112.53 112.32 35 108.5 110
11 112.26 112.17 36 108.39 109.94
12 112.01 112.02 37 108.28 109.88
13 111.78 111.89 38 108.18 109.82
14 111.56 111.77 39 108.08 109.79
15 111.36 111.65 40 107.98 109.71
16 111.16 111.53 41 107.88 109.65
17 110.97 111.43 42 107.78 109.59
18 110.79 111.32 43 107.69 109.54
19 110.62 111.23 44 107.59 109.48
20 110.46 111.13 45 107.5 109.43
21 110.3 111.04 46 107.41 109.38
22 110.14 110.95 47 107.32 109.33
23 110 110.87 48 107.23 109.28
24 109.85 110.78 49 107.14 109.22
25 109.71 110.7 50 107.06 109.17
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Priloha ¢€.4: Clanek Funda et al.; verze pfipravena k oponentskému Fizeni
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Abstract

Genetic gain and diversity of seed orchards’ crops are determined by the number of parents
selected and their breeding value, pollination efficiency, and gene flow. Gain and diversity
can be manipulated: 1) at establishment by varying clonal size (e.g., linear deployment), 2)
during orchard development by genetic thinning, or 3) by selective harvest. Clonal fertility
is known to vary within and among years thus yearly crops are unique and therefore should
be treated individually. Here we present an optimization protocol that allows maximizing
crops’ genetic gain at any preset/desired genetic diversity level. This is accomplished
through the selection of a subset of the seed-cone crop that meets both optimization
parameters; namely, maximum gain and the desired diversity. The optimization algorithm
allows maximizing the genetic gain within the biological limit set by each clone’s seed-
cone production (i.e., multiple levels of gain maximization can be attained at various
diversity levels). It uses effective population size as a proxy to genetic diversity and is
extended to account for relatedness among orchard’s parents. The model was demonstrated
using three years reproductive output data from a western larch (Larix occidentalis Nutt)
seed orchard and was tested under various scenarios including actual (variable) male and
female reproductive output and male reproductive output assumed to be equal to that of
female or as a function of clone size. The developed algorithm has proven effective in
creating custom seedlots with different gain and diversity levels and also provided the
capacity to derive the genetic property of a composite seedlot encompassing the remaining

“unused” seed-cones from a number of years.

Keywords: Seed orchard, optimization, genetic gain and diversity, western larch.
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Introduction

Seed orchards are the main delivery vehicle for coniferous species’ genetic improvement
programs where balancing gain and diversity is a main concern. The level of genetic gain
(genetic worth) of a seed orchard’s crop depends primarily on the genetic superiority of the
selected parents, their actual gametic contribution to the resultant seed crop, and the level of
gene flow (pollen contamination) from extraneous pollen sources and their respective
genetic quality (Stoehr et al. 1998; Lindgren et al. 2004). The genetic diversity of a seed
crop is greatly influenced by the magnitude of parental fertility variation (unequal parental
contribution to the resulting seed crops) (Xie et al. 1994; Kjer 1996; Burczyk and
Chalupka 1997) as well as by the level of kinship among the orchard’s parental population
(Lindgren and Mullin 1998). Theoretically, maximum genetic diversity is attained when all
genotypes contribute equally to the seed crop while maximum gain depends on the

proportionate contribution of high breeding value parents.

The reproductive choreography — the time, duration and extent of reproductive activity of
orchard’s parents — is of great importance because it affects the magnitude and direction of
gene exchange among parents within the seed orchard as well as extraneous gene flow and
ultimately the genetic composition of the resulting seed crop (El-Kassaby et al. 1984; El-
Kassaby and Ritland 1986; Matziris 1994, Burczyk and Chalupka 1997). Variation in
gametic contribution among orchard’s parents may lead to over-representation of the most
productive genotypes (Kjaer 1996) and accumulation of co-ancestry and thus leading to
loss of genetic diversity (Lindgren et al. 1996). Fertility variation among orchards’ parents
should therefore be taken into consideration when genetic gain and diversity are estimated
(Kang and El-Kassaby 2002).

In reality, fertility variation is very common in seed orchards and is caused by: 1- unequal
parental representation during orchards’ establishment (e.g., linear deployment where
parents are linearly presented in the orchard population proportional to their breeding
values) (Lindgren and Matheson 1986), 2- mortality during orchards’ development (El-
Kassaby and Cook 1994), and 3- simple differences in parental reproductive output (Sitka
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spruce: El-Kassaby and Reynolds (1990); Douglas-fir: El-Kassaby and Askew (1991) and
El-Kassaby et al. (1990); loblolly pine: Askew (1988); radiata pine: Griffin (1982);
Japanese red pine (Kang 2000) and black pine (Kang et al. (2004)). Parental gametic
contributions can be estimated using different methods ranging from low-cost/low-accuracy
to relatively high-cost/high-accuracy. The former includes phenotypic assessment of
reproductive strobili output variability and seed production (Woods 2005), while the latter
utilize variation revealed at isozymes or DNA markers (Roberds et al. 1991; Xie and
Knowles 1992; Moriguchi 2004; Slavov 2005).

Genetic gain (response) and diversity of seed orchards’ crops can be manipulated at orchard
establishment by varying parental representation following linear deployment (Lindgren
and Matheson 1986), during genetic thinning of existing orchards (i.e., reverse
proportionate removal of low breeding value parents) (Bondesson and Lindgren 1993), or
by practicing selective seed-cone harvest (i.e., seed-cones are collected from parents with
higher breeding values) (Lindgren and El-Kassaby 1989; Kang et al. 2001). Seed crops’
genetic diversity is at maximum under equal parental gametic output; however, the
magnitude of female and male fertility variation, their direction as well as the strength of
their correlation strongly affect these practices (Kang and El-Kassaby 2002). Most seed
orchards’ fertility variation studies have shown that male and female reproductive output is
either weakly correlated (Nikkanen and Velling 1987; Caron and Powell 1989; Kjer 1996;
Kang 2000) or independent (Savolainen et al. 1993; Kang and Lindgren 1998, 1999; Kang
et al. 2004). Therefore, the common practice of estimating the genetic diversity based on
one gender alone (e.g., seed production) is often inaccurate (Kang and Lindgren 1999).

The above-mentioned review implies that genetic gain and diversity of a seed orchard’s
crop are unique within any given year, thus orchard’s reproductive output assessment and
their manipulation are better done on a yearly basis. Furthermore, seed utilization is also
variable among years, thus providing an opportunity for maximizing gain through selective
harvest. The objective of this study is to develop a model which maximizes the genetic
value of a selected portion of an existing orchard crop, through the optimization of parental
contributions. Three different models are tested: a- equal male and female fertilities (i.e.,
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presence of a perfect correlation between female and male reproductive output (see
Lindgren et al. 2004; Prescher et al. 2006)); b- male contribution is proportional to the
parental representation in the orchard (number of ramets per clone); and c- actual
reproductive output data (Stoehr et al. 2004). Further, an extension to the model was made
to include relatedness among clones, a situation likely to occur in advanced generations’
seed orchards. The model is unique as it combines the above mentioned elements in a
single-optimization step and leads to optimum clonal proportions, considering all variables;
namely, male and female reproductive outputs, parental breeding values, presence of co-

ancestry, and the desired level of genetic diversity.
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Materials and methods
Seed orchard and fertility assessment

Total male and female reproductive output records were collected over three consecutive
years (2004 — 2006) in a western larch (Larix occidentalis Nutt) seed orchard (57 clones)
and were used to illustrate the presented method. The orchard’s parental population were
selected from natural stands within south-eastern British Columbia. All parents were
assumed to be unrelated and non-inbred. The orchard is located near Vernon, B.C., Canada
(Kalamalka Forestry Centre: altitude 480 m, latitude 50°14'N, longitude 119°16'E) and was
established in 1989 prior to any genetic evaluation of the parental population. However,
the genetic constitution of the orchard’s population maintained a dynamic state as a result
of replacing low breeding value parents by higher-ranking ones based on subsequent
progeny test evaluation. The orchard’s parental breeding values (height at age 60) were
predicted based on two series of 10-year-old progeny test trials located within the parental
natural range (East Kootenay, B.C.). Maternal (female) and paternal (male) contributions
to the orchard’s total crop were estimated based on the number of seed-cones and volume
of pollen-cones produced by each ramet within every clone, respectively, following the
methods by Woods (2005).

Pearson’s product-moment correlation coefficients were calculated for male and female
fertilities within and among years after excluding some parents due to changes in the
orchard’s population structure over time and in some cases due to large differences in the
parental representation (i.e., very small number of ramets per clone). Correlation analysis
was based on 27 parents (with the average of 35.6 ramets per clone) that were present over

the three study years.
Model development

Let N be the number of parents (clones) in a seed orchard with corresponding breeding

values provided in a vector X, thus the average breeding value (genetic response) is:

103



104

N
AG=) Xp (1)
=1

where p; denotes the contribution of clone i to the orchard crop, and 0 < p; < 1, and
iiipi=1.

Genetic diversity of a seed orchard crop can be expressed as the effective number of
parents (effective population size, Ng). Ng describes what proportion of parents is involved
in the production of the seed crop and, provided that individuals in the orchard are
unrelated and non-inbred, it is defined solely by their gametic contribution (Kang and
Lindgren 1999):

1

Ng = ST

(2)
Considering related and/or inbred individuals, we used the concept of group co-ancestry

(©)as a measure to calculate the effective number of parents. Group co-ancestry can be
calculated as the average co-ancestry of all pairs of population members including
individuals with themselves (Cockerham 1967), where co-ancestry is the probability that
any two alleles sampled at random (one from each individual) are identical copies of an
ancestral allele (i.e., that they are identical by descent, Malécot 1948). Group co-ancestry
is related to the effective population size as:

1

0=—
2N,

(3)

where Ng is the status number (Lindgren et al. 1996). Status number is a measure of
effective population size that is based on current relatedness among seed orchard parents
and it can also describe the accumulated genetic drift from the reference population to
which the concepts of inbreeding and co-ancestry refer (Lindgren and Mullin 1998). When
individuals in a seed orchard are unrelated and non-inbred, the status number is equivalent

to the actual (census) number of parents.
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The objective in a given seed orchard is to maximize genetic gain in the orchard’s crop
(i.e., the maximization of the function given in Eq. 1). Obviously, the maximum would be
reached if seed from only one or a few parents with the highest breeding values were
collected. However, in such a case, Ng of the resulting mixture would be unreasonably low
and the seed crop could not be utilized due to its genetic vulnerability. Therefore, the
minimum level of Ng was set as a constraint. The constraint was derived from Eqgs. 2 and 3

as follows:

1 . ) Z ) 1 {.4}
== = Ngmin === P = — .
Tiap Emin = Ng min

where Ng min stands for the minimum desired effective population size. This value is

provided as an input to the optimization.

We find it crucial to consider in detail the actual seed orchard reproductive output in a
given year, due to its significant variation. We therefore split the gametic contribution of
clone i into respective female (f;) and male () contributions:

n=55") ©

where XL, m. = 1. Male gametic contributions are estimated per each clone based on

respective male fertility.

Let s be a fraction of the total amount of seed crop collected in a given year (reflecting the
actual seed need and the minimum desired level of diversity in such a subset), where
0 < = = 1 (value of 1 represent situation where the entire seed crop is selected). This new
optimized seedlot is then supplied to the operational reforestation program. We therefore
set the upper bound of the female gametic contribution (i.e., cone harvest) of clone i as the

total amount of seed collected from the same clone (denoted as g;) relative to the total

amount of seed available in the entire orchard in a given year (X2, g,):
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. 8y .
D=f=m m('l, ) (6)
5 Zii1 i
This study is conducted on first generation seed orchard data, thus all parents were assumed
unrelated and non-inbred. However, since differences in fertility among individuals
increase relatedness and inbreeding (Gilpin and Soulé 1986; Lindgren et al. 1996), then
advanced generation seed orchards are expected to harbour related and inbred clones.

Let us assume N parents contributing to the resulting gametic pool (seed orchard crop).
Selecting alleles randomly from the gametic pool, with replacement, the probability that the
first allele originates from genotype i is ri, and the probability that the second originates
from genotype j is r;. The likelihood that these two alleles are identical by descent is cj;,
which is the co-ancestry between genotypes i and j. The probability that a pair of alleles
sampled from the gamete pool is identical by descent (IBD) is given by adding over all
possible probabilities (Lindgren and Mullin 1998), thus

N
=1

N
@ = ZZT‘T‘ ci;  (7)
i=1;

1
4

Let us assume that all individuals are known starting from the founder population. Matrix
C can then be calculated recursively from a given pedigree (e.g., Emik and Terrill 1949).
The proof that C is a positive definite matrix with diagonal elements lower than 1, which is
a prerequisite for its inclusion to the optimization in the current study, is presented in
Appendix 1. Thus, when relatedness among individuals in a population is taken into

consideration, a constraint to the objective function (Eqg. 4) can be replaced by:

If male contributions differ from those of females, Eqg. 8 can be adjusted correspondingly

(using Eq. 5):
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N

N
1 1 . 1 ;
0= — === E (m; + 1) E (m; +f)cy; = (9)
2*"""'5' min 2 =1 : )

=1 ’ "‘""_‘-' min

Optimization

Mathematical programming model was developed based on equations derived in the
previous section. We used the optimization software MOSEK®™ ApS (Anonymous 2002) to
search for optimum solutions. Throughout the study, we used the default optimality level,
meaning that the solutions presented here and the actual optima can be considered identical.

The objective function is defined by Eqg. 1, and it was subjected to two constraints: (1) Eq. 4

or 8 or 9 (based on assumptions made) and (2) %, p; = 1.

To assess the vulnerability of various assumptions that are often used in similar studies (e.g.
Kang et al. 2001; Kang et al. 2003; Lindgren et al. 2004; Prescher et al. 2006), we
compared three models. In the first model (Model (a)), both the male and female
contributions were assumed equal (i.e., perfect correlation between male and female
reproductive outputs) based on the actual female seed-cone count. In this case, the male
component cancels out and p; equals to the seed production of the i clone. Note that this
model is mathematically identical to the concept of “genetic thinning” implemented by
Bondesson and Lindgren (1993), extending the theory of linear deployment (Lindgren and
Matheson 1986). Next, under Model (b), male contributions were considered to be a
function of the clonal size (the total number of ramets per clone) while the female
contributions were based on the seed-cone count. Finally, under Model (c), actual
estimates of male and female gametic contribution obtained from the orchard’s fertility

assessment were used.

Ne min Was set either equal to the original value of the entire seed orchard crop (Scenario 1),
or Ne min Was set to a value of 10 (Scenario II; minimum effective population size that is

required to capture the majority of genetic diversity; e.g. Yanchuk 2001; Woods 2005).
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The latter scenario was extended by including relatedness among several clones in a
hypothetical advanced generation seed orchard with the aim of demonstrating the
difference between the resulting optimum clonal contributions (and the decline in the
effective population size) when relatedness is present. Since no breeding value estimates
are currently available for hypothetical advanced generation seed orchard clones, the
original first generation values were assigned to the orchard’s parents for simplicity. Two
examples with the total number of 44, 40, and 47 parents were tested (the seed orchard’s
census numbers in 2004, 2005, and 2006, respectively), 30 of which were related (various
levels of co-ancestry) and the remaining ones were unrelated. The first example consisted
of 26 half-sibs and 5 full-sibs (moderate relatedness) while the second consisted of 13 half-

sibs, 7 full-sibs and 15 parent-offspring (strong relatedness).
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Results
Correlation

With the exception of female (2005 - 2006), all correlation coefficients between male,
female, and male-female fertilities over the three years were positive and significant (Table
1). Correlations between male fertility (Table 1, above diagonal) were, on average, slightly
higher than those observed for female fertility (Table 1, below diagonal). These values
imply that yearly male and female reproductive output is similar; however, close
observation of the data on the individual ramet level indicated the presence of greater
variability (data not shown). In fact, the clonal total reproductive output is the main factor
affecting the genetic constitution and quality of the seedlots and not the clonal size (i.e.,
number of ramets/clone). Male-female reproductive output correlation varied among years
(Table 1), indicating that yearly crops are unique and should be evaluated on a year-by-year
basis. If clonal male reproductive output assessment (pollen-cone and/or pollen
production) is an indication of reproductive success, then it is appropriate to consider male
contribution as well during genetic gain and diversity calculations.

Generally, the genetic gain estimates of the entire orchard’s crops (100% sampling) are
either under- or over-estimated if only the female component is considered (i.e., assuming
perfect and positive correlation between male and female gametic contribution) (Fig 1).
Additionally, when selective seed-cone is implemented (<100% seed crop, see optimization
below), the average genetic gain of the three models (Models (a), (b) and (c)) produced
different estimates which are mainly caused by including Model (b) in the comparisons
(Fig. 1). Close inspection indicated that the observed genetic gain differences are caused
by the relatively higher production of pollen from high and low breeding value parents,

respectively.
Optimization

In this illustration, optimization was performed after excluding a 10% increment from the

crop with the lowest breeding value within the constant of the preset diversity in a stepwise
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manner (Figs. 1 and 2). In Scenario I, which holds Ng constant and equal to that of the
entire crop (100% sampling), the resulting Ng of Model (b) (male reproductive output set as
a function of clone size) was the highest among the three models used (range: 27.26 — 33.84
for 2004 — 2006 (Fig. 1)). However, this approach is unrealistic because it assumes male
reproductive output equality among ramets within clones which inflates Ne. Using Kang
and Lindgren’s (1998; 1999) method for estimating male fertility variation among clones
(the concept of sibling coefficient), Model (b) produced estimates of 1.23, 1.24, and 1.51
while Model (c) produced estimates of 2.50, 2.36 and 2.84 for 2004, 2005 and 2006,
respectively. These estimates are high and are indicative of extensive male reproductive
output variability. As expected, the three models within Scenario | produced steady
increase in genetic gain estimates as seed from lower breeding value clones were excluded
(Fig. 1). Optimization results from Models (a) and (c) produced comparable genetic gain
estimates, at least for this orchard, indicating that Model (a) represents a good

approximation of the actual male reproductive output.

Scenario 11 allows sacrificing some genetic diversity for appreciable increase in gain (Fig.
2). Under Scenario |, genetic gain increase was limited by the stringent genetic diversity
constraint (equal to that of the entire seed crop). However, the diversity constraint of
Scenario Il which was more relaxed (Ng = 10) allowed the capture of greater gain (Figs. 1
and 2). For example, while both scenarios start with the same genetic gain estimates (i.e.,
that of the entire crop), the maximum genetic gain that could be attained through Scenario
Il is higher depending on which model is used as well as the proportion of seed selected
(Fig. 1 and 2). It is noteworthy to state that the stringent diversity constraint under Scenario
| amplified the differences among the three models used; namely, between Model (b) on
one side and Models (a) and (c) on the other. However, when diversity constraint is relaxed
under Scenario Il, these differences were reduced, indicating that the optimization is
effective in capturing higher gain regardless of which reproductive output model is used,
notwithstanding the slight differences shown by Model (a) (Fig. 2). The steeper gains
attained by Model (a) relative to Models (b) and (c) is the fact that genetic gain calculation

for the former is restricted to the subset of clones from which seed is selected while
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ignoring male contribution from the remaining clones (Fig. 2). It is important to note that
Ne of 10 is attained with fewer seed parents in Scenario 11 under Models (b) and (c) due to
the inclusion of all pollen contributors into account. That means the genetic diversity
reduction associated with focusing on fewer females is counteracted by the inclusion of
many parents as males. For instance, for 2006 crop, seed from as few as seven parents
would secure the attainment of Ng = 10 when 20% of the crop was selected; thus
demonstrating the benefits of including male reproductive output in the genetic diversity

calculations.

Relatedness among the orchard’s parents drastically affected the genetic gain and diversity
(Fig. 3). As expected, the higher was the genetic relatedness among parents the greater was
the reduction in the expected diversity estimates (Ng). This reduction was also associated
with the crop proportion selected by the optimization (Fig. 3). Conversely, the genetic gain
estimates increased with the decrease in the crop proportion selected (i.e., the inclusion of
seed from fewer parents); however, the genetic gain estimates were similar under the three

genetic relatedness (Fig. 3).
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Discussion

Efforts have been made to simultaneously optimize the genetic gain and diversity of seed
orchards’ crops (Son et al. 2003; Lindgren et al. 2004). These efforts include linear
deployment of parents proportionate to their breeding value in newly established orchards
(Lindgren and Mathesson 1986) or the application of genetic rouging/thinning of lower
value parents from established orchards in a manner that approximate linear deployment
(Bondesson and Lindgren 1993). It is interesting to note that the expected increase in gain
and diversity under linear deployment can only be attained if parents’ reproductive output
proportions mimic their deployment representation. Prescher et al. (2008) point out,
however, that the implementation of genetic thinning is somewhat constrained by the
orchard’s existing parental population and its structure (i.e., number of ramets/clone) and
that, in some cases, any additional thinning would not result into higher gain and
undoubtedly would lead to reduced diversity. The commonly observed parental imbalance
among orchard’s parents (Eriksson et al. 1973; Griffin et al. 1982; Askew 1988; El-
Kassaby et al. 1989; El-Kassaby and Reynolds 1990; El-Kassaby and Cook 1994; Bila et al.
1998; Kjer and Wellendorf 1998; Bilir et al. 2002; Kang et al. 2004; Kang et al. 2005)
which was dubbed as the 20/80 rule (Anonymous 1976: asserting that 80% of the seed-cone
crop is produced by as little as 20% of the parents), coupled with the observed fertility
variation over the orchard’s developmental stage, environmental conditions and
management practices (Lindgren et al. 2004) lead to the conclusion that the genetic
composition of any orchard’s crop is genetically unique. The observed among years’
reproductive output correlations and their variation over time in the present study are
consistent with Kang’s (2000) findings in a Japanese red pine seed orchard where
correlation between years substantially varied (ranging from 0.096 to 0.947 and 0.161 to
0.893 for female and male strobili production, respectively). This scenario demonstrates
that reproductive output assessments made on existing orchard for any particular year or
even over multiple years are unreliable in predicting the genetic composition of future seed

crops.
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Another option to balance genetic gain and diversity is the practicing of selective seed-cone
harvesting where seeds are collected from higher breeding values clones (Lindgren and EI-
Kassaby 1989; Kang et al. 2001). This approach has a positive impact on the level of
genetic gain of the resulting seed crops due to the fact that seed collection was restricted to
high breeding value clones, diversity is also expected to increase since no control is
imposed on pollen donors; however, the genetic gain may be negatively affected if
contamination from background pollen sources is substantial. Bila et al. (1999) and Kang
and El-Kassaby (2002) suggested keeping the female contribution equal to maximize the
genetic diversity. This specific case of selective seed harvesting is an option that
considerably reduces relatedness in the orchard crop and thus effectively maintains high
genetic diversity; however, it leaves substantial amounts of seed to be left unused and also
faces some constraints set by the least fertile clones, thus it seems to be inappropriate in
some situations (Kang et al. 2003). The optimization approach developed in this study
offers a situation whereby a specific year’s cone crop can be stratified by selecting certain
proportions of seeds and thus creating new optimal mixtures from the original crop. These
created seedlots are expected to be optimal in terms of maximum possible genetic gain at a

specified minimum desired level of genetic diversity.

To demonstrate the conceptual idea of the developed optimization mode and its features,
we used data from one western larch seed orchard. Scenarios | and Il have been chosen to
highlight the fact that in orchards with large parental population, meeting preset minimum
Ne requirements is easily achieved even when selective harvest is utilized for capturing
higher gains. Figs. 1 & 2 show multiple models corresponding to various combinations of
maximized genetic gain at a given Ng. It should be pointed out that while the optimization
produces various proportional contributions on the female parents (i.e., the amount of seed
from a particular clone entering the seedlot); the male component is also simultaneously
considered. Furthermore, although the proposed approach results in the utilization of only
a subset of the seed crop based on a preset selection criterion, the unused portion of the
seed crop is still usable and its properties in terms of the genetic gain and diversity are

known. For instance, in 2006, the remaining seed after selective seed harvest attained
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Ne min Of 10 in nearly all possible portions (Fig. 4). If seed selection is done to attain high
genetic gain differential relative to the original crop, then the remaining seed portion will
be substantial and its genetic diversity will be high due to its large number of contributing

female and male parents.

As to the comparison among the three approaches tested in the present study, there seems to
be a substantial difference between Model (a) on one side and Models (b) and (c) on the
other (see Fig. 2 for details). Notwithstanding the significant male-female reproductive
output correlation, it appears that consideration of the male and female gametic
contribution into the optimization is relevant for obtaining more reliable estimates of
genetic gain and diversity. The observed small differences between Models (b) and (c) in
2005 and 2006 may suggests that estimating pollen production solely based on clone size
seems to be sufficient and relatively accurate for these two years; however, this approach
can be misleading in other years such as 2004 (Fig. 2). Moreover, the estimates of genetic

diversity will nearly always be overestimated.

Most studies concerned with estimating genetic gain and diversity of seed orchards’ crops
have been limited to first generations seed orchards. However, it has recently become
obvious that omitting genetic relatedness among clones is no longer sustainable in seed
orchards management and that an improvement of the theory of handling advanced
generation material is needed (Prescher 2007). For instance, in a teak stand Bila et al.
(1998) demonstrated rapid increase in group co-ancestry over 10 generations when the
population size and fertility variation (as observed in the stand) were kept constant over
generations. The steepest increase in group co-ancestry was observed with male-female
fertilities variation while reduced variation was observed under equal fertility yielding
effective population size decline to only ca 6 and 12% of the original population size,

respectively.

We expect that this optimization approach will be particularly advantageous in situations
where seed crops exceed need, which offers an opportunity to create seedlots with various

gain levels to matching specific sites productivity. In the former instance, the increase in
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the genetic response is secured by using seed produced from the higher breeding value
clones while the latter would offer a tool to more extensive site management. The surplus
unused seed can still be utilized if it meets the established minimum genetic diversity and
in situations where mixing of surpluses from multiple years is possible. In these cases, the
same optimization protocol could be used to design crops with desired genetic gain and
diversity. We believe that the optimization protocol is suitable for maximizing the genetic
gain at any preset diversity considering the level of relatedness between clones. As
presented in Fig. 3, even a moderate level of relatedness may have a considerable effect on
the genetic constitution (gain and diversity) of the resulting seed crops. This situation
should be therefore taken into consideration specifically in advanced generation orchards
where the build-up of co-ancestry is expected. Finally, this optimization could extend the
lifespan of older orchards through the formation of seed crops with genetic gain exceeding

orchards’ averages.
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Appendix
Theorem 1: Any matrix C, composed based on any pedigree, is a positive definite matrix

with diagonal elements lower than 1.

Proof: Let us show this attribute using mathematical induction over the dimension of the

matrix C. Offspring will be added gradually.

1. The upper-left submatrix of the matrix C corresponding to the parental generation
has 1 on diagonal and O off diagonal. It is thus positive definite and its diagonal
elements are less than 1.

2. Suppose we know that the upper-left submatrix of order “d x d” of the matrix C is
positive definite and its diagonal elements are lower than 1. Let us denote this
submatrix as D and a submatrix, which has one more row and one more column

(thus it is of order “d+1 x d+17), as Q. An individual i appears, the parents of which

are g and h.

(@) The new diagonal element is

11 11
Qa+1a41=35 F3Dgn <5 +5=1.

(b) The matrix Q is unambiguously derived from the matrix D. The derivation can

be expressed as follows:
Q= MTDM + A,

where
1. 1
M=(I ‘ Et}g+§0hjl:

I is the identity matrix, i.e., it has 1 on diagonal and 0 off diagonal;
d; is a column vector, the j element of which is 1 and all other elements are 0;

A is a null matrix except for the last diagonal element which equals
116



117

1 1 1 1 1
ﬁd+1,ﬂ'+l = §+ Eng’h - E{Dgg + ZDth + Dh,h} = E_E{Dg@- + Dth:}.

Diagonal elements of the matrix D are lower than 1, thus Az+14+1 = 0. Now we

will prove the positive definiteness of the matrix Q. Let us consider a non-zero

column vector 1 = {f} where & is a vector consisting of d elements and c is a

number.
e Ifc=0thenf&=0and
nfQn=¢"D¢>0.
e |[fc=0then
n"Qn=n"(M'DM+4)n
=n"MTDMn +c?Bgiy a4
= Bas1a41 >0
The matrix Q is therefore positive definite.

Using mathematical induction we have proved that C is a positive definite matrix with

diagonal elements lower than 1.

Q.E.D
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Table 1. Pearson’s correlation coefficients between female (below diagonal), male (above

diagonal), and between male and female fertilities (diagonal). (N= 27, r critical value =
0.330 (.= 0.05) and 0.453 (o = 0.01)) (™not significant, *significant, **highly significant).

Year 2004 2005 2006

2004 0.62** 0.50** 0.60**
2005 0.36*  0.48** 0.77**
2006 0.83** 0.28"™  0.62**
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Figure 1. Genetic gain estimates for western larch seed orchard over three years (2004 - 2006) after a stepwise exclusion of low

breeding value seed following Scenario | (effective population size equals to that of the original seed crop). Curves represent

results from the three different models applied (a- male and female reproductive equality, b- male as a function of clone size, and

c- actual data).
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Figure 2. Genetic gain (left axes, solid markers) and corresponding effective population sizes (right axes, open markers) in a
western larch seed orchard over three years (2004 - 2006) after a stepwise exclusion of low breeding value of seed following
Scenario Il (minimum effective population size of 10). The three pairs of curves in each year represent results from the three

different models applied (a- male and female reproductive equality, b- male as a function of clone size, and c- actual data).
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Figure 3. Genetic gain (left axes, solid markers) and corresponding effective population size (right axes, open markers) in a

western larch seed orchard over three years (2004 - 2006) after a stepwise selection following Model (c). The three pairs of

curves represent no, moderate and strong relatedness among clones as specified in the Materials and Methods (hypothetical

scenario).
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Figure 4. Genetic gain (left axis, solid markers) and corresponding effective population sizes (right axis, open markers) of the

2006 unused seed generated from the optimization in a western larch seed orchard following Scenario Il. The three pairs of

curves represent results from the three different models applied (a- male and female reproductive equality, b- male as a function

of clone size, and c- actual data).
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