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Abstrakt

Tato bakalaiska prace se zabyva zakladnimi metodami krajinné genetiky. Krajinna genetika je
spojeny obor populacni genetiky a krajinné ekologie. Vyuziva geoinformativni a statistické metody
a metody svych matetskych bort. Zde se metody genetické Casti oboru Krajinné genetiky, metody
populaéni genetiky, fesit nebudou. Prace je vénovana metoddm zjist'ujici hranice populace a metody
pro zjisténi spojeni mezi studovanymi populacemi. Zmiilovana je také historie, jak krajinné
genetiky, tak geoinformativnich metod a paradigma danych obort, k lepsi orientaci a kontextu.

V neposledni fad¢€ jsou u vétSiny metod jmenovany Geoinformativni systémy (GIS), pocitacové

programy, které tyto metody dokdzi vyuzit a aplikovat na potifebné projekty.

Kli¢ova slova: GIS, Krajinna genetika, Krajinna ekologie, Konektivita, Least-cost path,

Circuit theory

Abstract

This Bachelor thesis shows elementary methods used in landscape genetics. Landscape genetics is a
combine field of population genetics and landscape ecology. This field of study uses geoinformatic
and statistic methods and methods of its mother fields. Here, the genetic methods from population
genetics, will not be shown. This thesis is concern by the methods that are applied in study of the
population boundaries and connectivity between populations. History and paradigm of both
landscape genetics and Geoninformatic methods are also mentioned, for easier understanding of
context. Lastly, most methods here are listed with Geoinformatic systems (GIS), which are

computer programs, capable of using these methods and apply them on needed projects.

Keywords: GIS, Landscape Genetics, Landscape Ecology, Connectivity, Least-cost path,



Circuit theory

Obsah
L VO e 5
2. Krajinna @ENETIKA .....ocviiiiiiiiiiie e 6
2.1, Paradi@ma ODOTU ......ocueiiiiiiiiiiiie e 6
2.2, HISEOTIE ODOTU ...ttt bbb bbb 6
2.3. Rozdily mezi Krajinnou genetikou a Populacni genetikou..........c.ccoveviiiiiiiiiiiciiciiicsee 7
2.4. Metodologie Krajinné enetiKY .........ccceiiiiiiiiiiiieiieiiiie e 7
2.4.1 GENEICKA CASE ...uviiiiiiiiiiitici s 8
2.4.2 Korelace genetickych modeli s krajinnymi v1astnostmi ..........ccceevveiiicniniinieciiccieee, 8
3. GEOINFOTMATIKA ...t et 9
3.2. Paradigma Geoinformatiky ..........cccoviiiiiiiiiiiiiii i 9
3.1. Historie GeOoINTOrMAtIKY ......c.eiiiiiiiiiiiiiice i 10
3.1.1. Open Geospatial CONSOTTIUINN ......c.uvevireiriietesre et sne e 10
3.3. Mapy a statiStiCkA data........c.ooiiiiiiiie e 10
3.3.1. Prvni korelace map a StatiStiKy .......ccovvverieiiiiiiiieiie e 11
3.3.2. TVOIDA NP 1ttt et r e e ne e 11
3.4. Statistické metody ke zjiSténi prostorovych modeli............ccovviviiiiiiiiii, 11
3.4.1. Bayesian CluStering aSsi@NMENT ..........cverreeiuirririeriieeisiee st 12
3.4.2. Monmonier @ Wombling MeEtOAY .........ccerveriiiiiieiiiiisieesieee e 12
3.4.3 Vybran€ GIS Programy .......ccccceieeiiiiiiiiiieiii e 13
L A 111 02 VS L 2 PSR PP 14
4.1. 1Z01aCe VZAAIENOST .......veeieeiiiieiee et 14
4.2. Least-CoSt PAtH .....cciiiiiieii 14
L TR 014 1T ) Q€21 01 PO ST PPN 15
4.4. Isolation by resistance — CircUit TREOTY .......cocvviiiiiiieiii e 15
4.5 Programy zamé&fujici se na KoneKtivitl........ccocveiiiiiiiiiiii 16
4.5.1 Connectivity analysis tOOLKit (CAT) ....cvoiriiiiiiieee e 16
4.5.2 CITCUILSCAPE PTOJECL. .. reeureiureeririareesireareesire e ree s e e reessneesmeeasr e e s reeasn e e nne e s e e nne e anneenneeeneennnas 16
S.ZLAVET .ot 17
LT UL ] 3 1o PP PSP PR 18
RETEIEIICE ...ttt 22

GIS PrOZramY ....ccoooiiiiiieiii e 24



Uvod

Geoinformativni ptistupy v krajinné genetice jsou korelaci nékolika riznych oblasti védy, které se

teprve v dnesni dob¢ zacali rozvijet. Rychly vyvoj pocitacové techniky dovolil nejen praci s vétSim

vvvvvv

situaci a tim rychlejsi vyvoj novych metod.

V této praci bych prezentoval dilezité metody k urceni populaci, konektivity mezi populacemi a
prezentoval programy, které jednotlivé metody pouzivaji. Geneticka ¢ast bude spise jen piikladem
pouziti danych metod a tedy ¢ast populacni genetiky, coz je dilezita ¢ast krajinné genetiky, bude jen
zminéna.

vvvvvv

vvvvvv

a vétsiho poctu danych vlastnosti zkoumaného problému.

Snazsi uzivatelsky pfistup k témto programtiim dovolil i moznost vyuziti pro Sirokou vefejnost a

n¢které funkce GIS programu je mozné najit napiiklad ve virtudlnich mapach, globech.



2. Krajinna genetika

2.1. Paradigma oboru

Konkrétnéji je obor definovany jako vyzkum, ktery ,, explicitné kvantifikuje efekty krajinné
kompozice, konfigurace a kvality ¢asti studované plochy na geneticky tok a prostorovou
genetickou variaci. “ (Storfer et al. 2007) Cilem spojeni téchto dvou biologickych podobori,
krajinné ekologie a populacni genetiky, je vyuzit metody a paradigma genetiky na Grovni
krajiny a jedince. Zaméieno hlavné na fragmentaci uzemi, coz je jeden z problémi nejen
krajinné genetiky, ale také ochrany zivotniho prostfedi. Dale také na geneticky tok a migraci

populaci, ale i na selekci a geneticky drift.

Najit nejen nejpravdépodobnéjsi redlnou spojitost, ale také propojeni nejvice efektivni,

dokaze prave krajinna genetika lépe neZ jiné obory (Joshi et al. 2013; Razgour et al. 2014)

Obor piedevsim porovna geneticka data s geografickym prostiedim, zjistuje cesty mezi
fragmentovanymi stanovisti a jejich vyuZiti pro nejvhodné&js$i metody ochrany ptirody.
Schopnost disperze danych organismil a to jak v terestrickych krajinach, tak 1 v motskych

biotopech (Saha et al. 2015).

Z pohledu populacni genetiky jsou pfedmétem vyzkumu genetického toku v krajinné genetice
neutralni geny a z nich nelze zjistit adaptivni zménu k danému prostiedi nebo k zméné
podnebi. Diky tvorbé obsahlych datovych soubort se vSak objevil novy smér, ktery praveé

studuje adaptivni geny, krajinna genomika (Landscape genomics). (Friedline et al. 2015)

2.2. Historie oboru

Néznaky prace krajinné genetiky mohou byti nalezeny v praci Alfreda Russela Wallace
(1823-1913) v jeho vytvoteni Wallacovi hranice oddé€lujici Australskou faunu od Asijské.
Genetika se nachazi prakticky v kazdé ekologické praci, pracujici s oddé€lenymi populacemi.
Samotny obor krajinné genetiky se oddélil od krajinné ekologie ve chvili, kdy metody

k oznaceni jedincii genetickymi ,,markery* (snadno identifikovatelné zndmé ¢asti DNA), byly
dostate¢né adekvatni a spojily se tak obory populacni genetiky a krajinné ekologie (Stéphanie

Manel et al. 2003)



2.3. Rozdily mezi Krajinnou genetikou a Populaéni
genetikou.

Rozdil mezi Krajinou genetikou a genetikou populacni je hlavné ve vyuziti krajinnych prvki
a u krajinné genetiky kladeni vétsiho diirazu na geografickou podstatu mista pivodu
zkoumaného organismu a jeho ekologii. Naptiklad feka je jednoznacna bariera zabranujici
pohyb velkého mnozstvi druhti a v§ak zvifata schopna letu ji tak nevnimaji.(Razgour et al.

2014). Tato bariera snadno vysvétli genetickou rozdilnost mezi populacemi na obou biezich.

V krajinné genetice je hlavni trovni zkoumani jedinec a populace jsou, az sekundérnim
predmétem. Ziskavaji se totiz samoziejmé geneticka data z jednotlivct a populace se poté

druhotné urcuji na zakladé ptibuznosti.

Na rozdil od popula¢ni genetiky dokaze Krajinna genetika pracovat i se diskrétnimi

populacemi a pracuje také s jemnéjSimi prostorovymi i casovymi meéftitky.(Stéphanie Manel et

vvvvvv

2.4. Metodologie Krajinné genetiky

Krajinna genetika vyuziva metodologické postupy z obou mateiskych obort, krajinné
ekologie i populacni genetiky. Dale také prebira nékteré techniky z prostorové statistiky.
Zakladni jednotkou studie jsou jedinci, jejichz geograficka lokace je znama, popiipadé se da
pouzitim alelickych frekvenci pracovat i s populacemi. Po ziskani vzorkt jsou pouzity

statistické metody korelujici jejich genetické data s geografickymi prvky oblasti.

Pokud jsou jedinci soustfedéni do relativné ucelenych celki, je mozné pouzit assignment test
(Paetkau, D,1995), ktery oznaci jedince jako nedavného migranta dvou populaci. Metoda
potiebuje frekvenci alel v populacich a védét populaci, ze které byli jedinci ziskani.

(Stephanie Manel, Gaggiotti, & Waples, 2005; Holderegger & Di Giulio, 2010)

Prace krajinné genetiky mé nékolik specifickych kroki, které se samoziejmé 1isi v urcitych
detailech podle ekologie zkoumaného organismu a to hlavné v testech pouZzivanych pro
zjisténi velikosti oblasti populace, ziskavani genetickych dat a rozdilného hodnoceni

propustnosti krajiny.



2.4.1 Geneticka ¢ast

Obecné jednim z prvnich dilezitych bodl prace v krajinné genetice je ziskani genetickych
dat, které spolehlivé oznaci jedince vné populace. To jsou praveé metody piebrané z populacni
genetiky, jako je vyuziti genetickych markert, ¢asti mitochondrialni DNA, mRNA a dalSich
Siroce vyuzivanych genetickych prostiedkil ke zjiSténi piibuznosti mezi jedinci, a jestli plati
pro zkoumanou populaci jedno z obecnych prostorovych rozlozeni, naptiklad Matapopulace
(Populace stejného druhu, oddélené prostorove, ale spojené migranty), izolace podle
vzdalenosti (geneticka rozdilnost z ditvodu veliké vzdalenosti mezi populacemi), cline
(gradient morphologické ¢i fyziologické zmény skupiny pod¢l urcitych linii, ¢i ekotontl.) a

dalsi.

2.4.2 Korelace genetickych modell s krajinnymi viastnostmi

Hlavnim metodickym krokem v krajinné genetice je porovndni genetickych dat s
geografickymi. Je velice dlilezité hodnotit krajinu podle pfedem vybranych parametrti.
Naptiklad nejcastéjsim hodnocenim je moznost vyuziti ¢asti krajiny pro spojeni populaci. Ve
chvili, kdy nejen piemyslime o typech habitati, ale také o jejich moznou zménu v Case.
Pfinese ptisnéjsi hodnoceni krajiny samoziejmé presnéjsi vysledky (Gustafson 1998; Li and

Wu 2004; McGarigal 2002).

To plati nejen pro typy barier, ale i pro jiné habitaty, které mohou pro urcité organismy byt
prostupné jen z casti. Tedy pokryti danych oblasti, jejich nadmoiska vyska, historie habitatu,
velikost habitatu a vzdalenost od okraju, teplotni rozdily mezi jednotlivymi habitaty a

podobné.(Marrotte, Gonzalez, and Millien 2014)

2.4.2.1 Mantel test a partial Mantel test

Jedna se o jednoduchy statisticky test porovnéavajici dvé matice stejné hodnoty, ktery v roce
1967 odhalil Nathan Mantel. Partial Mantel test dokaZe porovnat tfi a vice hodnot.(Mantel
1967)

Geneticka data a data krajinné ekologie jsou porovnany partial Mantel testem, ktery zvyrazni
krajinné prvky, které vysvétluji genetické vzdalenosti danych populaci. Predpoklada se, ze
vzdalenost geneticka je ptimo umérna se vzdalenosti geografickou. Tato metoda byla

napadena jako neadekvatni, kvili neidentifikovatelnosti chyby prvniho typu (Raufaste and
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Rousset 2001). To vsak bylo vyfeseno. (Castellano and Balletto 2002)

Je vsak stale doporuceno vyuzit vice rozdilnych statistickych metod k pfesnéjsimu vysledku.

(Balkenhol, Waits, and Dezzani 2009)

2.4.2.2 CCA a GLS a FRAGSTAT

Canonical correspondence analysis (CCA) se pouziva ke zjisténi vztahu mezi krajinnymi
prvky a genetickou diverzitou, coz Mantel test nedokaze. Muze tedy testovat, které prvky

genetickou diverzitu nejvice ovlivituji. (Angers et al. 1999)

Genetic landscape shape (GLS) (Ilustrace 1.) je interpolacné€ zalozend geografickd metoda
pouzivana ke generovani tii rozmérné genetické ,.krajiny” pomoci Alleles in space programu
(AIS) (MILLER 2005). Tato analyza pfinasi vizualni perspektivu prostorového genetického
rozmisténi skrz krajinu. Jednd se o grafické znazornéni, ve kterém graf tvoti 3D model
pfipominajici krajinu, jejiz vrcholy zvyraznuji vyssi genetickou vzdalenost a iidoli naopak
niz8i. (x- a y- osy reprezentuji zemepisnou Sitku a délku, kde z- osa reprezentuje genetické

vzdalenosti.)

FRAGSTAT (v2) (McGarigal 2002) je obsahly pocitacovy program pravé pouzivani k analyze

prostorovych vzorci pro kategorické mapy.

3. Geoinformatika

3.2. Paradigma Geoinformatiky

Geoinformatika je rozsahly obor, ktery vyuziva a vytvaii informatické metody k fesSeni
problém1l v oborech jakym je geografie, biogeografie a kartografie. Ziskava data o
prostorovych informacich, jejich rozmisténi, velikost, kvalitu, klasifikaci, ale také jejich
uchovani, propojeni a pohyb. Tento typ prace ma uplatnéni v Sirokém spektru obord i mimo
pfirodni v&dy, jakym je naptiklad planovani infrastruktury, programy pro navigacni systémy,
planovani transportu zboZi nebo naptiklad modelovani sily hlasitosti silnice na

okoli.(Pamanikabud and Tansatcha 2009)

Dilezitou soucasti Geoinformatiky jsou geoinfromativni systémy, které prave pracuji se

ziskanymi geografickymi daty a analyzuji je. Vybrané programy budou popsany v této praci.



3.1. Historie Geoinformatiky

Historie tohoto oboru zasahuje hloub¢ji do minulosti, nezli krajinna genetika. Diivodem je
hlavné, ze mezi Geoinformatické prace patii 1 relativné jednoduché prostorové analyzy,
nevyzadujici obsahlé datové soubory a vykonné pocitace. Mezi takové prace patii i jedna

z prvnich epidemiologickych praci Charlese Picqueta 1832, ktery vytvofil mapu oznacujici

koncentracni mista timrti zptisobenych cholerou v Patizi.

Ve dvacatém stoleti se obor vice rozvinul, diky moznosti prokladat spole¢né¢ mapy a vytvaret

vice vrstva dila, uptesiujici dané prace a dovolujici snadné porovnani map.

Prvni Geoinformativni program (GIS) (Tomilnson 1962) byl vytvofen v Kanadé pod nazvem
CGIS a mapoval informace o vegetaci, klimatu, divoké zvéti a pade k hodnoceni kvality
venkovské Kanady. Tento typ systému vyuziva ur¢ité¢ metody, které budou popsané v této
praci.

3.1.1. Open Geospatial Consortium

Open Geospatial Consortium (OGC) je dobrovolna organizace spojenych skupin uzivatelt
pouzivajici GIS programy, urcujici standarty praveé v distribuci, vyuziti, vyvoji, sdileni dat a
metod. GeoTools (Coyne and Henson 1995) je program schopny uskutecnit tato nova
specifika, kterda OGC vytvofi, obsahuje totiz specifické prostorové, ¢asové a atributové filtry
pro OGC potieby. Ma také rozhrani pro prostorové a datové soubory, dokéze pracovat jak s

rastrovymi tak s vektorovymi obrazy.

GeoServer (Giannecchini and Aime 2013) poskytuje snazsi ptistup k uzivatelskym datim,
moznosti sdilet, zpracovat a editovat geograficka prostorova data. Nyni dokéaze spojit nové

informace i pro virtualni globusy, napiiklad Google Earth, NASA World Wind ¢i internetové
mapy.

3.3. Mapy a statisticka data

Diivodem vytvoreni prvniho Geoinformativniho systému bylo vyuziti schopnosti pocitact k

uskladnéni, tfidéni a porovnani statistickych a geografickych dat.

Obecné mapy urcuji rozmisténi konkrétnich mist oddélené hranicemi. VéEtSinou maji rozdilna
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méfitka, av§ak maji pfifazené geografické nebo arbitrarni souradnice na okrajich. Dfive byly
samoziejm¢ zobrazeny na papiru, tudiz zde byla Sance na urcité neptesnosti, které vétSinou

byly opraveny pfi transformaci dat do pocitact. (Tomlinson 1962)

Statisticka data se daji vlozit do stejného systému jako geografické mapy s tim, ze jsou u nich
dané okrajové geografické soutradnice, ¢i jiné oznaceni, kterym by bylo mozné zaradit tyto

dva sety dat dohromady.(Tomlinson 1962)

3.3.1. Prvni korelace map a statistiky

Jednoznacné prvni ukonem je statistické posouzeni vSech dat v jakékoliv dané oblasti ¢i
méftitku. Timto by se daly urcit procentualni hodnoty jednotlivych faktorti nebo métenych
aspektii. Tato data by se dale mohla porovnat za pouziti poméru vSech danych faktord a jejich
vhodnosti, k uréeni celkové vhodnosti dané oblasti. Pomér jednotlivych oblasti by poté mohl
snadno urcit vhodnost celkové studované plochy. Timto jednoduchym postupem by se mohli

porovnévat i oblasti s velkymi rozméry. (Tomlinson 1962)

Dal$im moznym utkonem je ohrani€eni oblasti s ur¢itymi vlastnostmi, které jsou ve
studovaném vzorku dostupné. Tento postup by mohl také ukazat, pokud to dana vlastnost
dovoluje, oblasti splnujici potiebnou charakteristiku jen ¢astecné. To samé plati, pokud
bychom hledali vice vlastnosti na jednou, urcité oblasti by pak sdélili, jaké vlastnosti jim

chybi. (Tomilnson 1962)

3.3.2. Tvorba map

Utelem MapGuide Open Source (Argus Technologies, 1995), Mapnik (Artem Pavlenko,
2005), MapServer (Stephen Lime, 1994) je tvorba internetovych map a geografickych
prostorovych aplikaci a jejich mozné sdileni. VyuZivaji také standarty vydané od OGC.

FalconView (Georgia Tech Research Institute, 1994) je také program pracujici s mapami,
jedna se vSak hlavné€ o mapy satelitnich snimk, letecké mapy a vySkové mapy. Tento

program je hlavné urCen pro vojenské/letecké ucely.

3.4. Statistické metody ke zjisténi prostorovych modeli

Po zjisténi genetické ptibuznosti mezi jedinci a jejich prostorové rozloZeni, se pouziji metody

ke tvorbé grafickych obrazli zndzornujici celkovou populaci, jeji hranice, hustotu a dalsi
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vlastnosti. Ty samy o sob¢€ uz dokazi urcit nékteré evolucni, genetické ¢i ekologické
fenomény, nybrz v krajinné genetice se zde nekonci a jedna se o dulezity krok ke kon¢enému

srovnani s geografickym pozadim.

3.4.1. Bayesian clustering assignment

Jak uzZ yjméno napovida, jednd se o metodu, kterd vychazi z assignment testu. Bayesian
clustering testy (Wilson and Rannala 2003) dokazi identifikovat populace jen s minimalnim
ptedpokladem o pozici jejich hranic. Nejprve jsou jedinci pfidéleni do ndhodné se mnozicich
skupin, coz minimalizuje Hardy—Weinberg (HW) a gametic disequilibrium (GD) a vede ke
tvorbé subpopulaci. Podle této metody je mozno zjistit nejpravdépodobnéjsi populaci, do

které patii jakykoliv jedinec ze vzorkované oblasti.

Tato metoda je vSak omezena na sexudlné se rozmnoZuji organismy a GD miZe byt
zpusobena 1 dal$imi procesy, jakymi jsou naptiklad inbreeding, bottleneck efekt, mala velikost

populace apod.

3.4.2. Monmonier a Wombling metody

Cil Monmonier algorithmu (BARBUJANI 2000; Monmonier 1973) je zvyraznit geneticka
data na geografické map¢ a identifikovat hranice. Jedinci jsou lokalizovani na mapé podle
jejich relativnich geografickych pozic. Pomoci Delaunay triangulace (Delaunay 1934) jsou
vSechny blizké pozice spojeny a vytvori se propojena sit’ vech jedinct.. Spocitaji se genetické
vzdalenosti mezi sousednimi jedinci a jsou pifidéleny ke kazdému spojeni. Monmonier’s
maximum — difference algoritmus je poté pouZzit na ur¢eni hranic. Spojeni s pfidélenou
nejvetsi genetickou vzdalenosti je vybrano a slouZi jako zacatek rostouci hranice kolmo na
jeho okraj. Okraj pfimo ptilehly k rostouci hranici s nejvétsi genetickou vzdalenosti je vybran
k zvétSeni hranice. Tyto dva kroky jsou opakovany, dokud se nepotkaji dvé hranice nebo okraj

zkoumané oblasti. (Ilustrace 2.)

Womble approach lokalizuje hranice podle povrchu frekvence alel. Podle nich se spocitaji
gradienty pro kazdou alelu a tyto gradienty jsou poté zprimérovany pro vSechny alely a
vytvoii novy pokryv, ktery identifikuje hranice. (BARBUJANI and SOKAL 1989).

Systematicka funkce, ktera vytvofi danou miiZku, pottebuje Ctyfi zdkladni parametry. Prvnim

12



je rozliSeni daného povrchu, druhym je uzivatelem definovana §itka pouzitych ptimek, coz je
typicky median disperze druhu (pokud je znam). Ty to dva parametry vytvoii Systematickou
funkci pro kazdy pixel. Tfetim parametrem je percentil pro Systematickou funkci (p), ktery
vytvoii body na mistech, kde jsou mozné hranice a to podle toho, jestli systematicka funkce je
vEtsi nez dany percentil. Poslednim parametrem je significance level a pro kazdy bod na
miizce je testovano, jestli sleduje binomial distribution [B(n,p)], kde n je pocet vSech

testovanych alel. Podle toho 1ze zjistit hranice, které jsou diilezité podle velikosti significance

level. (Ilustrace 3.)
3.4.3 Vybrané GIS programy

Geoinformativnich programi je n¢kolik druhd, at’ uz jsou zdarma nebo placené, napsané
v Java ¢i Phyton jazyce. Programy pracujici jen s mapami, ¢i programy pouzivajici je nékteré
z konkrétnich metod zminénych v této praci; v neposledni fad¢ také vétsi programy schopné

vétSiho mnozstvi tkont, jak s rastrovymi tak vektorovymi daty.

PostGis (Refractions Research, 2001) pfidava nové funkce k PostgreSQL objekt-relace
databazi (hybridni databaze zalozen4 jak na objektech, coZ jsou v tomto piipadé urcité
kombinace funkci, proménnych a datovych struktur, tak podporuje rozsifovani modelu

uzivatelskymi metodami.) (PostgreSQL Global Development Group, 1996)

Tento program obsahuje moznosti tvorby bodi, polygont, linii a dal$i geometrickych typt.
Lze s nim tvofit prostorové predpovedi, interakce mezi geometrickymi Gtvary a prostoroveé
ukony pro zjisténi oblasti, perimetru, vzdalenosti a délky. Podporuje i rastrova data a dokaze

zjistit vlastnosti oblasti. Naptiklad rozdil, symetrické rozdily, spojeni a ptekazky (buffers).

GRASS GIS (GRASS Development Team, 1984) je program, ktery dokaZe spravovat a
zobrazit mnoho druhti dat, jak data rastrova, tak i data vektorovych siti. Tvofit prostorové
modely, graficky znazornit modely a zpracovat obrazy. M4 mnoho moZnosti transformace dat,

vektorové na rastrové a podobné.

Integrované jsou 1 analyzy vztahu mezi body: Delaunay triangulace (Delaunay 1934),
topograficka analyza, Thiessenovy polygony (Voronoi, 1908). Dale také Cost-path analyza a

Slope-aspect analyza.

Samotny program ma jeste Sirsi spektrum aplikaci a také moznost spojeni s R statistickym

programem.
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QGIS Program (QGIS Development Team, 2002) ma integrované vlastnosti GRASS GIS a
vice. Vytvafi nékolika vrstvé mapy jak rastrové, tak vektorové. Dokaze pracovat s mnoha

uzivatelskymi pluginy a knihovnami.

4. Konektivita

Dilezitou funkci GIS programi v Krajinné genetice, ale i v ochrané€ Zivotného prostiedi, je
zjisténi propojeni jednotlivych populaci, nalez koridori migraci, vyznaceni barier a uréeni

mén¢ prichozich oblasti. Konektivita populaci je dilezitd k presnéjsimu modelu dané krajiny

vvvvvv

4.1. Izolace vzdalenosti

Isolace vzdalenosti (WRIGHT 1943) je jeden z nejjednodussich modeli k ustanoveni divodu
genetickych rozdilt, vypocita genetickou distribuci v dané oblasti za pomoci F-statistického

vzorecku:
FST=Var (qST)/qT(1-qT)

(Rozdil v distribuci (Var), frekvence alel vné populace (qT), frekvence alel v subpopulaci

(qST). (FST) lokalni geneticka rozdilnost.)

Modely izolace vzdalenosti predpokladaji homogenitu, coz vétSina redlnych populaci nema a
ignoruji efekty hranic oblasti. Pokud se mira migraci a hustota populaci li$i skrz studovany

prostor, mohou tyto modely trpét neptesnosti.(Slatkin 1985) (Ilustrace 5., 6., 7.)

4.2. Least-Cost path

Ptesnéjsi metoda Least-cost path dokaze, ur€enim Urovni propustnosti krajiny, pouzit
algoritmy, které vypocitaji spojeni mezi dvéma oblastmi (populacemi) a najdou cestu
nejmensich ztrat, nebo Iépe feceno cestu pro dany organismus nejvyhodnéjsi.(Adriaensen et

al. 2003; Singleton and Gaines 2002)

Tyto koridory samoziejmé nejsou nejrychlejsim spojenim mezi dvéma body, nemusi byt ani
realné, i kdyz se predpoklada, ze z veliké €asti jsou. Jedna se prosté o matematicky

vypocitané cesty, podle nami nastavenych parametrti. K tomu je zapotiebi védéet jak moc je
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dany organismus ovlivnén ur¢itymi vlastnostmi a podle toho tyto parametry nastavit.
Naptiklad jezci (Driezen et al. 2007) nebo vétsi masozravi savcei (Singleton and Gaines 2002)
maji jiné hodnoceni pro odlisné ¢asti krajiny.

Tento postup nahrazuje zékladni Euclideanovu vzdalenost i v modelech izolace vzdalenosti.

(Ilustrace 5., 6., 7.)

4.3. Odpor krajiny

Pravé relativné jednoduchy postup zminény v kapitole 3.3.1 se dé aplikovat v krajinné

ekologii na hypotézy Landscape resistance (Krajinna odolnost/Odpor krajiny). (McRae 2006)

Obecné je krajina heterogenni, slozena z vice mensich oblasti s odliSnymi vlastnostmi, mezi
nimiz je i uroven vhodnosti/propustnosti pro rizné organismy. Tyto oblasti jsou vice méné
propojeny ur¢itymi koridory, které jsou nejvyhodnéjsi pro cestovani mezi oblastmi a oddéleny
barierami, které naopak zabraniuji prichodu mezi oblastmi jimi obklopenymi. Zajisté pro
kazdy organismus jsou tyto udaje odliSné a prave to se za pouziti korelace statistickych a

geografickych map da urcit.

Samotna propustnost krajiny zavisi na velkém mnozstvi faktord, mezi nimi je naptiklad sklon
stoupani, druh vegetace, ptidy, dostupnost vody, vzdalenost od civilizace a dalsi vice ¢i méné

dulezité vlastnosti oblasti.(Cushman et al. 2013) (Tlustrace 4.)

4.4. Isolation by resistance — Circuit Theory

Least-cost path modely nedokaZzi urcit podrobnou sit” koridorti a hledaji jen ty nejvyhodné;si,

cozZ praveé metoda ,,izolace odporem* dokaze.

Model, ktery uptfesniuje miru heterogenity v krajin€ tim, Ze vyuziva pozitivni korelaci mezi
genetickou rozdilnosti a sily odporu vzdalenosti, tedy podobnosti mezi elektrickym obvodem
a siti koridort spojujici populace. Sila odporu vzdélenosti je vypocitand pomoci vztahu
efektivniho odporu v elektrickych sitich a pravdépodobnosti ndhodnych cest (Random walk

times)(Doyle and Snell 2006).

Dva paralelné spojené rezistory maji mensi efektivni odpor nezli jeden, podobné bude mit
mensi odpor §irsi vodivy material nez uzky, ob¢ tyto vlastnosti sdili geneticky tok v krajiné.

(H. MCRAE et al. 2008; McRae and Beier 2007; Urban and Keitt 2001) (Ilustrace 5. , 6., 7.)
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4.5 Programy zameérujici se na konektivitu

Jak uz bylo feceno, konektivita populaci je velice dilezitym tématem jak v biologii, tak

v OZP, proto bylo vyvinuto n&kolik programi pracujici konkrétné s timto problémem.

4.5.1 Connectivity analysis toolkit (CAT)

Program CAT (2010), ktery se soustfedi na modelovani konektivity mezi jednotlivymi
populacemi za pomoci ,,Centrality* v analyze siti. Tato metoda ohodnocuje cesty mezi vSemi
moznymi parovymi kombinacemi vSech bodi a urc¢i tak nakolik jaky bod ovliviiuje geneticky

tok. Timto postupem vzniké gradient postupné kvality habitatli. (Bodin and Ernesto 2008)

4.5.2 Circuitscape project

Také se jedna o konkrétné zaméfeny program, ktery se zabyva tvorbou cest mezi jednotlivymi
body za pomoci teorie obvodu (Circuit theory) (H. MCRAE et al. 2008). Je potieba mit nejen
geneticka data, ale také ohodnocend izemi, zndmou heterogenitu a vlastné vse, co z téchto dat

lze ziskat krom piesné¢ znamé konektivity.

Cirucitscape projekt (Brad McRae, Viral Shah, Tanmay Mohapatra, 2008) dokaZe ptecist dva
typy dat. Sit’ spojenych uzll rezistory nebo rastrovanou mapou, kde maji jednotlivé rastry
ptfidanou hodnotu odporu. Program také dovoluje urcit cile a zdroje genetického/elektrického

toku.
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5. Zaver

vvvvvv

geoinformativnich metod v Krajinné genetice, ale i obecn& v OZP a Biologii, proto jsem ji
v praci vénoval cely usek, ktery popisoval jeji vyvoj. Divodem je ¢im dal vyssi

potieba zjisténi efektivniho modelu k tvorbé Chranénych krajinnych oblasti a zkoumani
genetického driftu, speciace a evoluce obecné. Zjisténi tohoto propojeni ukazuje jak moc
,»malé“ zasazeni do habitatu postavenim cesty, ni¢i pfirozené propojeni a tim ublizuje

populacim vice, nezli hypoteticka vétsi stavba, ktera tuto cestu neblokuje.

Dale jsem zminil nékteré metody ke zjisténi velikosti populace (Womble method,
Monmonier) a odkazoval se nejen na metodicky zaloZené ¢lanky, ale i1 ¢lanky vyuzivajici

dané metody.

Programy, které¢ jsem zde popisoval, nejsou jediné, ale jedna se o reprezentativni vybeér, jehoz
seznam bude v oddilu Reference a to i s odkazy na oficidlni webové stranky. Ilustrace jsou
prevzaty z danych zdroju s tim, ze jejich popis je volny pteklad z originalu, ke snaz§imu

pristupu.
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Hustrace 1: Priklad Genetické krajiny
GLS interpolace zaloZena na 50x50 siti a distance weighting value (vaZena hodnota vzdalenosti) (a) 0.2.
Vysky grafického povrchu odpovidaji genetickym vzdalenostem. Ilustrace pievzata z (Alda et al. 2013).

Ilustrace 2: Priklad kalkulace bariery za
pouziti Monmonier’s algoritmu.
Jakmile je triangulace mezi populacemi
(pIné kruhy) vytvofena (pevné linky), jsou
okraje spojeny s parovym vzdalenostnim
méfenim, podle zvoleného typu zjisténi
vzdalenosti (genetické, morfologické,
apod.) Nejvyssi naméfend vzdalenost (95 na
ilustraci) je spojena s triangulaci a vzata
jako startovni okraj prvni pocitané bariery.
Bariera je vzdy rozsifena skrz okraj
s vypocitanou nejvyssi vzdalenosti, 75
namisto 45, 78 namisto 65, 56 namisto 40
atd. Postup se opakuje, dokud nove se
tvorici hranice dosahne hranici triangulace,
nebo se uzavie sama na sebe a vytvoii tak
kruh kolem populace. Pro vice barier, které
jsou tvofeny jedna po druhé
v hierarchickém poradi podle
uzivatelského nastaveni, proces kon¢i ve
chvili, kde je dosazena pfedem vytvoiena
bariera (bariera 2 na ilustraci). Startovni
okraj mize byt, bud’ na kraji triangulace,
nebo vevniti (bariera 2). V prvnim piipadé
se roz§ifeni kona jen jednim smérem;
v druhém se rozsifuje vice sméry, jak
znazornuji Sipky. Ilustrace ptevzata z
18 (Manni, Guerard, and Heyer 2004)
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Iustrace 3:Priklad hypotetického pouZiti
Womble approch.

Data (Bilé a tmavé kruhy) se skladaji z
alelickych frekvenci (naptiklad na jednom
lokusu). Jsou vypocitany v rozdilnych
lokalitach (nejméné 20 jedinct pro kazdou
lokalitu). Alelické frekvence byly zménény
interpolaci (neni ukdzand) a na
interpolovany povrch byl poté pouzit
Womble approch. Casteény derivat
alelickych frekvenci je vypodéitan (na kazdy
bod v mfizce) a rozsah vysledného sklonu
je umérny k délce usecek na ilustraci.
Ukézany jsou jen rozsahy o vyznamnosti
5 %. Smér sklonu je ukdzan smérem
tse¢ek. Cislo jedna ukazuje tsecky, které
by mohly byt spojeny genetickou
nesouvislosti mezi zelenymi a bylimi
lokalitami (velika tsec¢ka), protoze jejich
smér se neméni o >30°- Cislo 3 odpovida
Sumu na pozadi. Ilustrace pievzata z
(Stéphanie Manel et al. 2003)

Hustrace 4: Piiklad hodnoceni
propustnosti krajiny.

Souhrnna mapa odporu s hodnotami u
ruznych vlastnosti krajiny. Svétlejsi barvy
maji mens§i hodnotu odporu (tj. jednodusi
pohyb mezi obsazenymi oblastmi) a tmavsi
barvy maji vyssi hodnotu odporu. Ilustrace
prevzata z (SPEAR et al. 2010)
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Mustrace 5: Porovnani LCP, IBD a Circuit theory.
Oblast nebo mapa habitatu pro hypoteticky druh s vhodnym habitatem ukazany Sedive. Predpoklada, ze
druh je nepretrzité distribuovan skrz habitat a ma limitovanou schopnost disperze. Body indikuji lokace 21
vzorkt jednotlivct nebo lokalni populace. Dva bézné vzdalenosti modely mezi pary vzorkt jsou ukazany.
Euclideanova vzdalenost (pevna linie), a vzdalenosti zalozené na cené z least cost path (pterusovana linie).
Detail ukazujici habitat reprezentovany jako sit’ uzli spojenych se sousednimi rezistory. Diagonalni spojeni
nebo spojeni mezi nesousednimi uzly mohou byt tak zapojené. Podle odporu vypocitana vzdalenost
s pouzitim této sité, by obsahla v§echny mozné cesty spojujici pary vzorku. Ilustrace ptevzata z (McRae
2006)
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Tlustrace 6: Porovnani metod u populace mahagonu (Swietenia macrophylla)
Circuit theory ptekonava standartni modely genetického odliSeni mezi populacemi mahagonu. Mapy regionu
ilustruji, jak parové izolace jsou méteny u konkrétnich modelti mezi dvéma priklady populaci. (Nuevo Becal a
Tonosi), scatterplotové grafy ukazuji vykony modelt pro vS§echny pary populaci. Modely srovnavané jsou jedno-
dimensionalni IBD (A), které pfedpokladaji, ze habitaty jsou poskladany v linearni fad¢; dvoudimensionalni IBD
(B), které predpokladaji, ze genetické odliseni, se lisi ve vzdalenosti, méfenou podél jedné optimalni cesty; IBR
(D), které predpoklada vyssi geneticky tok a méné genetické odlisnosti s vét§im poctem cest a Sir§im
habitatovym spojeni mezi populacemi. (D) Habitat modelovany jako vodivy povrch. Prazdné kruhy indikuji
porovnani obsahujici Tonosi; plné kruhy indikuji porovnan mezi zbylymi sedmi populacemi. Linearni regresni
piimky obsahujici vSechny populace. Ilustrace pievzata z (McRae and Beier 2007)
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Ilustrace 7: Porovnani metod u populace
rosomaka. (Gulo gulo)
Circuit theory pfekonava standartni modely
genetické odli$nosti mezi populacemi
rosomaka. Mapy regionu ilustruji, jak
parové izolace jsou méfeny u
konkurenénich modeld mezi dvéma
priklady populaci rosomaka (Idaho a
Manitoba). Modely porovnany jsou
dvoudimensionalni IBD (A), LCP (B) a
IBR (C). Prazdné kruhy indikuji parové
porovnani véetn¢ Idaho. Linedrni regresni
ptimky obsahuji vSechny populace.
[lustrace pfevzata z (McRae and Beier
2007)
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GIS Programy

Geotools — www.geotools.org/

GRASSGIS - https://grass.osgeo.org/

QGIS — www.qgis.org

PostGis — postgis.net/

Circuitscape — www.circuitscape.org/

CAT - http://Iwww.klamathconservation.org/science_blog/software/
Geoserver — geoserver.org/

MapGuide Open Source — https://mapguide.osgeo.org
Mapnik — mapnik.org/

MapServer — mapserver.org/

FalconView — https://www.falconview.org/
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