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Abstrakt

Starobylé vymladkové lesy (SVL) predstavuji vyznamnou soucast kulturniho i ptirod-
niho dédictvi tradi¢nitho vymladkového lesntho hospodareni. Klicovym prvkem téchto
ekosystému jsou starobylé vymladkové polykormony (SVP), jejichz klonalni ptvod
muZe sahat hluboko do minulosti. SVP tak mohou uchovavat plivodni genofond dtevin,
ktery se na lokalité vyskytoval jesté pred obdobim moderniho lesnictvi. Cilem studie
bylo ovérit, zda lze SVP spolehlivé identifikovat pouze na zakladé morfologickych
znakt. Na dvou lokalitach v Ceské republice bylo geneticky analyzovano 69 vizualné
urcenych SVP. Vizualni identifikace byla tspésna pouze ve 36,2 % piipadl. Pravdépo-
dobnost monoklonalntho plivodu vyrazné klesala s rostouci velikosti polykormonu.
Vysledky potvrzuji, Ze pro spravné rozhodovani o péci, obnové a ochrané starobylych
vymladkovych lestl je nezbytné genetické ovéreni klondlni struktury s cilem zamezit
vymizeni jakéhokoliv klonu nevy¢islitelné prirodni i kulturni hodnoty.

Klicova slova: starobylé vymladkové lesy, klonalita, shluk kment, polykormon, dub zimni,
Quercus petraea

Abstract

Ancient coppice woodlands (ACWs) are considered to be both cultural and natural treasures
of traditional forest management practised for millennia. Ancient coppice stools (ACSs) are
the most important elements of ancient coppice woodlands. Their clonal origin, that dates
far back into the past, makes them invaluable sources of the original gene pool that existed
prior to rational forest management with seeds often transported over long distances. We
tested if it was possible to visually identify ACSs in two ACWs in the Czech Republic. All the
stems from the visually identified putative ACSs were separated into genetically identical
clones. The visual identification of ancient coppice stools within ancient coppice wood-
lands seems to be simple, but the genetic identification was only a 36.2% success. The
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larger the putative ACS, the less likely it is that it originates from a single clone. Based on
this result we recommend an analysis of the ancient woodland to establish the presence of
clones. Information related to the occurrence and size of genetically identical clones can be
used to make proper decisions about thinning, rejuvenation and conservation.

Keywords: ancient coppice woodlands, clonality, stem cluster, polycormons, sessile oak,
Quercus petraea

uvoD

Vegetativni rozmnozovani je vlastnost (schopnost regenerace), kterd umoznuje stromtim
prekondvat stres a/nebo naruSeni v jejich specifickém prirozeném prostredi. Klondlni
skupiny stroml (polykormony, ramety) se ¢asto vyskytuji na horni hranici lesa v hordch
(Senfeldr, Madéra, 2011), v ekosystémech s Castymi pozary (Kemperman, Barnes, 1976; de
Woody et al., 2008), v ekosystémech nachylnych k zadplavam (Chong et al., 2013), na suchych
stanovistich (Gavinet et al, 2020) nebo na okraji prirozeného aredlu rozsifeni druhu
(Jankowska-Wroblewska et al., 2013). Jednou z nejznadméjsich prirozenych klonalnich skupin
strom je ,Pando Forest“ v Utahu, kterd vznikla diky schopnosti osikovce (Populus tremuloides)
vytvaret korenové vymladky (Ally et al.,, 2008; de Woody et al., 2008). Rtizni autoti vsak zminuji
klonalitu i u mnoha dalsich druhti stromt (Koop, 1987; Matula et al., 2012), naptiklad u euka-
lypth (Eucalyptus spp.) (Bradbury et al,, 2021), dubtli (Quercus spp.) (Bakker et al., 2001; Logli,
Joffre, 2001; Salomon et al., 2013; Gavinet et al., 2020), lip (Tilia spp.) (Logan et al., 2015, 2018),
kastanovniku (Castanea sativa) (Jarman et al., 2019), topolt (Populus spp.) (van Loo et al., 2008;
Dering et al., 2015), bieku (Sorbus torminalis) (Jankowska-Wroblewska et al.,, 2013; Madéra
et al,, 2012), treSné (Prunus avium) (Vaughan et al., 2007), buku lesntho (Fagus sylvatica) (Little,
2017; Sebesta et al., 2017), javoru babyky (Acer campestre) (de Haar et al., 2024) a dalsich.

Moderni lidé vyuzivali schopnost stroml vytvaret vymladky z korenli nebo patezl jiz
od pocatkl své existence v neolitu (Kaplan et al,, 2009; Szabd, 2009; Klein Goldewijk et al,
2011). Ve stredni Evropé bylo vymladkové lesnictvi hojné rozsirené ve stredovéku (Szabd
et al,, 2015), ale od 19. stoleti se od néj postupné upoustélo (Mtllerova et al, 2014; Madéra
etal,2017a) a od druhé svétové valky je témér zapomenuto (Slach et al., 2021). Pred 150ti lety
pritom byly vymladkové lesy béznou soucasti venkovské krajiny.

V soucasné dobé v Ceské republice existuji pouze fragmenty lest, historicky obhospo-
darovanych parezenim (Slach et al, 2021). Vymladkové porosty, které jsou dlouhodobé
obhospodarovany pafezenim, jsou povazovany za starobylé vymladkové lesy (SVL, Bucek et al.,
2017), které néasleduji koncept starobylého lesa zavedeny ve Spojeném kralovstvi (Goldberg
et al., 2007). Za starobylé lesy jsou povazovany vsechny lesy vétsi nez dva hektary, u kterych
se predpokladd, Ze od roku 1600 tvorily kontinudlni lesni biotop (Rackham, 1971; Peterken,
1977). Pro ucely inventarizace SVL v Ceské republice je definovali Bucek et al. (2017) jako lesni
porosty vymladkového plivodu s nepretrzitym dlouhodobym vyvojem doprovazenym zacho-
vanim typickych prirodnich a historickych prvkil starobylych vymladkovych lest.

Starobylé vymladkové polykormony (SVP) se skladaji z vicekmennych stromi (polykor-
mont), jejichZ mohutné zékladny jsou vysledkem staleti trvajictho kdceni a opétovného riistu
(Rackham, 2008). Jedné se o nejvyznamnéjsi prirodni prvky SVL. SVP, jejichZ star{ mize dosa-
hovat az 3000 let (Vrska et al, 2016; Little, 2017; Piggot, 1989; Rackham, 1986), jsou cennymi
pozistatky ptivodniho genofondu listnatych druhti drevin z obdobi pred zavedenim raciondl-
niho hospodareni v lesich, kdy se semena hospodarskych druh@ dievin ¢asto transportovala
i na velké vzdalenosti (Bucek et al., 2017).

Obecné plati, Ze ¢im vétsi je vzdalenost mezi kmeny polykormonu, tim starsi je polykormon
(Vrskaetal,2016).Zd4 se, Ze starobylost lokalit, kde se SVP vyskytuji, 1ze urcit a porovnat na zéklade
velikosti nékolika nejvétsich polykormont (Madéra et al., 2017b). Obvod polykormonu u baze, ¢i
primeér pomyslné kruZnice tvorené jednotlivymi kmeny polykormonu, je ptimo umérny délce
doby, po kterou byl strom vymladkovan (Piggot, 1989; Vrska et al., 2016; Ally et al.,, 2008).
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Vyskyt a velikost predpoklddanych SVP se obvykle hodnoti pouze vizudlné a existuje jen malo
studii, které se zamérily na zkoumadni klonality mezi jednotlivymi kmeny v polykormonech.
Obecné lze klonalni ptvod strom? testovat pomoci genomickych dat (Bradbury et al, 2021),
nejcastéji pomoci mikrosatelitl (De Woody et al., 2008; Bakker et al., 2001). Klonalita strom byla
studovana prevazné za ucelem umoznéni stanoveni prostorové genetické struktury populace
(Dering et al., 2015) a pouze maly pocet studif se vénoval genetické strukture vlastnich polykor-
mond. Little (2017) proved! studii SVP buku lesniho ve Spojeném kralovstvi, aby ziskal data pro
odhad véku polykormont. Salamon et al. (2013) zkoumali klonalitu SVP u dubu pyrenejského
(Quercus pyrenaica), aby studovali dynamiku ristu jednotlivych kment. Podobné Gavinet et al.
(2020) identifikovali klonalni strukturu dubu cesminového (Quercus ilex) ve svém experimentu
se suchem a prorezavanim. Pouze posledni priklad, studie publikovana Bakkerem et al. (2001),
se zamérila na stari SVP dubu zimniho (Quercus petraea) a dubu letniho (Q. robur).

Proto jsme se v naSem vyzkumu snazili preklenout nedostatek studii zkoumanim klonalni
struktury starobylych vymladkovych polykormont ve dvou starobylych vymladkovych lesnich
porostech v Ceské republice (Narodni park Podyjia Obora Moravsky Krumlov). SVP jsou zajimavé
jako cennd soucdst prirodni i kulturni historie vymladkovych lest, jsou dokladem prvni tech-
niky hospodareni v lesich vyuzivané ¢lovékem. Hlavnim cilem préce je prokdzat, zda vizualné
identifikované (domnélé) vymladkové polykormony jsou tvoreny jednim geneticky identickym
klonem (jsou monoklonalniho ptivodu), jsou slozeny z vice klont (polyklonéalni ptivod), nebo
zda se jedna pouze o ndhodné seskupeni geneticky unikatnich jedinct téhoz druhu.

MATERIAL A METODY

Studijni oblast
Pro studii jsme vybrali dvé lokality s vysokou koncentraci domnélych SVP. Prvni lokalita se
nachdazi v Narodnim parku Podyji (PNP) pobliZ obce Popice, druhd v obofe Moravsky Krumlov
(MK) pobliZ obce Vedrovice (Obr. 1). Obé lokality se nachéazeji v Jihomoravském kraji, kde se
na zakladé mapy potencidlniho rozsireni SVL ocekava jejich nejvyssi koncentrace v ramci
Ceské republiky (Madéra et al., 2017a). Oba vybrané porosty jsou starobylé dubové vymlad-
kové lesy, kde dominuji SVP dubu zimniho.
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1: Mapa umisténi zkoumanych lokalit SVL
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Sbér dat

SVP byly vizualné identifikovany jako skupiny stromd, které tvoti kruhy kment izolované od
okolnich skupin. Celkem bylo zméreno 69 domnélych SVP, z toho 32 z MK a 37 z PNP. Poloha
kazdého kmene v rdmci domnélého SVP byla geodeticky zaznamenéna v lokdlnim souradni-
covém systému, aby mohla byt posléze vytvorena mapa polykormonu. Mapy byly vykresleny
v meéritku 1:50, naskenovany a plocha zmérena pomoci freewaru Image]. K méreni obvodu
domnélého SVP na urovni baze kmene a vzdalenosti mezi dvéma nejvzdalenéjSimi kmeny
bylo pouzito padsmo. Z kazdého kmene byly odebrany vzorky mladych list a uloZzeny v silik-
agelu. Vzorky a jednotlivé kmeny polykormonu byly oznaceny stejnym jedine¢nym kddem,
aby bylo moZzné pozdéji popsat prostorovou strukturu detekovanych geneticky identickych
klontL.

Podle vysledki testi klonality byly nasledné mapy prekresleny tak, aby obsahovaly pouze
kmeny jednotlivého klonu. Takovy polykormon nazyvame skute¢nym SVP. Plocha a obvod
skutecnych SVP, stejné jako vzdalenost mezi dvéma nejvzddlenéjsimi kmeny, byly znovu
zmeéreny, tentokrat pomoci freewaru Image]J.

Test klonality
DNA byla extrahovdna z 20 mg lyofilizovanych listi odebranych z jednotlivych kment
zkoumanych polykormonti pomoci sady DNeasy® Plant Mini Kit (Qiagen, Hilden, Némecko)
podle pokyn@ vyrobce. Pro zajisténi optimalni homogenizace vzork® byl pouzit pristroj
FastPrep®-24 (MP Biomedicals, LLC, Santa Ana, CA, USA). Kvalita a koncentrace extraho-
vané DNA byla stanovena pomoci spektrofotometru MaestroNano Pro (MaestroGen, Las
Vegas, NV, USA).

Ke genetické identifikaci klondlniho ptivodu polykormon® dubu zimniho bylo pouZito
12 mikrosatelitovych - Simple Sequence Repeats (SSR) markert.. Markery QrZAG11, QrZAG20,
QrZAG65, QrZAG87, QrZAG96, QrZAG112 byly vyvinuty pro dub letni (Kampfer et al, 1998),
QpZAG15, QpZAG104, QpZAG110 pro dub zimni (Steinkellner et al., 1997), MSQ4, MsQ13 pro
dub velkoplody (Quercus macrocarpa) (Dow et al., 1995) a mikrosatelit GOT066 byl odvozen
z kodujici oblasti genomu (Expressed Sequence Tags) dubu letniho (Durand et al, 2010).
Amplifikace 12 SSR markert probihajici pomoci polymerazovych retézovych reakci (PCR) byly
pro zefektivnéni DNA analyz sestaveny podle velikosti lokusti do dvou multiplexd (1. multi-
plex obsahoval markery MsQ13, QpZAG104, QrZAG65, QrZAG87, QrZAG96 a QrzAG112;
2. multiplex markery GOT066, MSQ4, QpZAG15, QpZAG110, QrZAG11, QrZAG20).

Celkovy reakéni objem vzorku DNA byl pro amplifikaci markert jednotlivych multiplex
15l a obsahoval 1l templatové DNA (5-68 ng/ul), 1,5 ul 10x PCR pufru (bez Mg), 2 mM
MgCl,, 0,37 U DNA polymerazy Platinum® Taq (Invitrogen, Carlsbad, CA, USA), 0,067 mM
smési dNTP (Takara Bio Inc., Otsu, Shiga, Japonsko) a kombinaci forward a reverse primer®
znacenych fluorescenénimi barvivy (FAM, VIC, PET a NED). Koncentrace primert pro
lokusy MsQ13, QrZAG96, QrZAG112 byly 0,05 uM, pro lokusy QrZAG87, QpZAG104 0,1 uM,
pro lokusy MSQ4, QpZAG15 0,15 uM, pro lokusy GOT066, QrZAG11, QrZAG20, QpZAG110
0,2 UM a pro lokus QrZAG65 0,25 uM. Teplotn{ profily PCR byly pro oba multiplexy shodné
nastaveny takto: pocatecni denaturace po dobu 5 minut pri 94 °C, nasledovana 35 cykly se
sttidanim teplot 94 °C po dobu 455, 59 °C po dobu 455, 72 °C po dobu 55 a finaln{ prodluzo-
vani retézce po dobu 15 minut pfi 72 °C. Amplifikace byla provedena v termalnim cykleru
Veriti (Applied Biosystems, Foster City, CA, USA). Pred fragmentac¢ni analyzou bylo k 1 uL PCR
produktu priddano 11 yL formamidu HiDi™ (Applied Biosystems) a 0,4 ul velikostniho stan-
dardu GeneScan™ 600LIZ® (Applied Biosystems). Kapilarni elektroforéza byla provedena
na genetickém analyzatoru ABI 3500 (Applied Biosystems, Foster City, CA, USA). Velikost alel
byla stanovena pomoci softwaru GeneMapper® 4.1 (Applied Biosystems, Foster City, CA,
USA) s manualnim nastavenim cteni velikosti alel (Guichoux et al., 2011). Zpracovana data
byla podrobena statistické analyze pomoci SW GenAlEx 6.503 (Peakall, Smouse, 2006, 2012).
Genetické ovéren{ klonalni identity analyzovanych vzorkl z polykormont bylo provedeno
na zakladé parového porovnani multilokusovych genotypt (Multilocus Matches Analysis for
Codominant Data).
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Analyza dat

Porovnani morfometrickych charakteristik SVP
Pro vyhodnoceni rozdild ve strukture domnélych a skuteénych SVP byla provedena explo-
ratorni analyza dat, véetné testovani normality rozdéleni jednotlivych prediktorti pomoci
Shapiro-Wilkova testu. Vzhledem k tomu, Ze vétSina proménnych nevykazovala normdlni
rozdéleni, a rezidua linedrnitho smiSeného modelu (LMM) nebyla normdlné rozloZena ani
po logaritmické transformaci zavislé proménné, byl zvolen generalizovany linedrni smiSeny
model (GLMM). Tento model umozriuje specifikaci vhodného rozdéleni zavislé proménné;
v tomto pripadé bylo pouZito Gamma rozdéleni s log-link funkci, které je vhodné pro mode-
lovani kladné vymezenych a pravostranné Sikmych dat. Do modelu byl zahrnut ndhodny
efekt lokality za ucelem zohlednéni potencialni prostorové zavislosti. Vyznamnost ndhodného
efektu byla testovdna porovnanim modelti pomoci likelihood-ratio testu. Vzhledem k tomu,
ze ndhodny efekt nebyl statisticky vyznamny (p > 0,05), byl z findlntho modelu odstranén
a analyza byla provedena s fixnimi efekty. VeSkeré statistické analyzy byly provedeny ve stati-
stickém prostredi R (R Core Team, 2022) s vyuzitim balicku Ime4 pro modelovani smisenych
efektli. Vizualizace vysledkd, véetné krabicovych grafli, byly vytvoreny pomoci balicku ggplot2.

Vyhodnoceni pravdépodobnosti klonalniho pdvodu SVP
Pro vyhodnoceni vlivu charakteristik SVP na pravdépodobnost Ze SVP bude monoklonalniho
ptvodu jsme pouzili zobecnéné linedrni modely (GLM) s binomickym rozdélenim chyb a logi-
tovou link funkci. Byly vytvoreny ¢tyTi samostatné modely, kazdy s pouzitim jiné vysvétlujici
proménné: (i) celkovy pocet kment, (ii) plocha SVP (m?), (iii) obvod SVP (m) a (iv) nejdelsi
vzdalenost mezi kmeny v SVP (m). Zavisld proménna byla binomické (0;1) a udavala, zda SVP
predstavuje jeden klon, ¢i nikoli.

Predikce modelu byly nejprve vypocitany na spojité Skale linedrniho prediktoru a nasledné
byly prevedeny na pravdépodobnosti logistickou funkci. Intervaly spolehlivosti (95%) byly
odhadnuty ze smérodatné odchylky predikovanych hodnot a poté byly obdobné transformovany
na pravdépodobnostni Skalu. Logistické kiivky byly zobrazeny se stinovanymi 95% intervaly
spolehlivosti. VeSkeré analyzy a vizualizace byly provedeny v prostiedi R (R Core Team, 2022)
s pouzitim funkce glm () pro parametrizaci modell logistické regrese.

VYSLEDKY

Porovnani morfometrickych charakteristik domnélych a skute¢nych SVP
Celkem bylo vizualneé identifikovano 69 SVP. Nejvétsi plocha predpokladaného SVP byla 32,47 m?
(pramérné 8,38 m?, SD 6,90), s obvodem 29,6 m (primérné 12,49 m, SD 5,23), nejvyssi pocet
zivych kment byl 24 (primeérneé 9,68, SD 4,92) a maximaln{ vzdalenost mezi dvéma nejvzdale-
néjsimi kmeny v domnélém SVP byla 8,0 m (primeérné 4,38 m, SD 1,82) (Tab. I, Obr. 2 a 3).

Po testovani klonality 668 jednotlivych kment byla vétsina domnélych SVP rozdélena
do dvou nebo vice mensich jednotek — skutecnych SVP. Identifikovali jsme 117 monoklonal-
nich skuteénych SVP (celkem 601 stromt klonalniho ptivodu), nejvétsi plocha byla 16,96 m?
(prameér 2,10 m?, SD 2,98), nejvétsi obvod 16,9m (prumér 5,62m, SD 3,38), nejvyssi pocet
zivych kment 24 (pramér 5,13, SD 3,60) a nejveétsi vzdalenost mezi dvéma nejvzdalenéjsimi
kmeny 7,5m (pramér 2,25m, SD 1,35). Nakonec jsme identifikovali 67 geneticky unikatnich
strom (Tab. I, Obr. 2 a 3). Zaznamenali jsme nésledujici ptipady:

1) vSechny kmeny v domnélém SVP patri ke geneticky identickému klonu (36,2 %),

ii) vSechny kmeny v domnélém SVP patii ke geneticky identickému klonu s vyjimkou jednoho
nebo vice geneticky unikatnich kment (pravdépodobné generativniho ptivodu, 20,2 %),

iii) domnély SVP obsahuje vice nez 1 geneticky identicky klon (az 5; 20,2 %),

iv) domnély SVP obsahuje vice nez 1 geneticky identicky klon (az 5) a jeden nebo vice geneticky
unikatnich kment (pravdépodobné generativniho ptivodu, 21,9 %),

v) vSechny kmeny v domnélém SVP jsou geneticky unikatni (1,5 %).

142



Jsou domnélé starobylé vymladkové polykormony skutecné starobylé?

I: Seznam okuldrné vymezenych domnélych starobylych vymladkovych polykormonil a jejich morfometrickych
charakteristik

KO0 Lokalita F1o¢haSVP Obvod SV Cglokcoe‘iy ZII’\(;;EI Potet | HO Nggzell%i\g?\l/%ﬁ
(m?) () kmen kment Klond klont (m)
1P01  Podyji 9,19 13,60 11,00 9,00 1,00 0,00 4,75
1P02  Podyji 2,19 6,55 4,00 4,00 1,00 0,00 2,50
1P03  Podyji 7,80 10,95 9,00 8,00 2,00 2,00 4,35
1P04  Podyji 6,27 9,55 9,00 9,00 1,00 0,00 4,00
1PO5  Podyji 5,08 11,10 12,00 11,00 2,00 1,00 4,60
1P06  Podyji 25,79 20,90 20,00 18,00 3,00 1,00 7,30
1P07  Podyji 3,15 7,48 13,00 13,00 1,00 0,00 2,40
1P08  Podyji 3,04 8,30 7,00 6,00 1,00 0,00 3,15
1P09  Podyji 5,49 11,60 14,00 14,00 2,00 0,00 4,25
1P10  Podyji 3,27 7,80 9,00 9,00 1,00 0,00 2,85
1P11  Podyji 3,90 8,70 8,00 8,00 1,00 0,00 2,90
1P12  Krumlov 1,87 6,60 6,00 5,00 1,00 0,00 2,25
1P13  Krumlov 22,30 19,55 13,00 13,00 3,00 0,00 7,70
1P14  Krumlov 3,32 13,10 7,00 7,00 1,00 2,00 4,50
1P15  Krumlov 15,17 17,00 10,00 9,00 3,00 0,00 6,25
1P16  Krumlov 1,84 6,22 5,00 5,00 1,00 1,00 2,40
1P17  Krumlov 3,41 7,25 6,00 6,00 0,00 6,00 2,25
1P18  Krumlov 8,86 12,50 9,00 9,00 3,00 0,00 4,90
2P02  Podyji 7,88 14,50 10,00 6,00 1,00 3,00 5,30
2P03  Podyji 3,78 7,80 7,00 6,00 1,00 0,00 3,00
2P04  Podyji 20,58 20,60 13,00 9,00 2,00 2,00 6,90
2P05  Podyji 5,72 11,80 12,00 10,00 2,00 1,00 4,20
2P06  Podyji 13,94 19,00 25,00 24,00 3,00 0,00 6,50
2P07  Podyji 16,96 16,90 26,00 24,00 1,00 0,00 7,50
2P08  Podyji 3,38 7,30 11,00 11,00 1,00 0,00 2,85
2P09  Podyji 8,76 12,50 13,00 10,00 3,00 1,00 4,90
2P10  Podyji 5,20 10,65 12,00 11,00 1,00 0,00 4,50
2P11  Podyji 8,14 12,10 14,00 9,00 1,00 0,00 3,75
2P12  Krumlov 4,49 15,60 9,00 7,00 2,00 1,00 5,50
2P13  Krumlov 14,66 21,60 29,00 20,00 4,00 1,00 7,75
2P14  Krumlov 9,76 19,85 16,00 10,00 3,00 0,00 3,40
2P15  Krumlov 10,98 14,90 11,00 7,00 1,00 1,00 5,25
2P16  Krumlov 1,90 6,00 7,00 6,00 2,00 0,00 2,00
2P17  Krumlov 2,73 8,20 10,00 5,00 1,00 3,00 2,25
2P18  Krumlov 11,59 15,00 15,00 9,00 1,00 6,00 5,85
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KO0 Lokalita PIOChaSVP Obvod SVP C;g(cc:e‘t,y ;3;31 Pocet | HO b Nggze}%ﬁ??\}%“
(m?) () kmentt kmend Klond klond (m)
3P01  Podyji 32,47 20,60 14,00 12,00 5,00 0,00 8,00
3P03  Podyji 19,38 15,60 17,00 16,00 2,00 0,00 6,10
3P04  Podyji 4,18 6,90 9,00 9,00 1,00 0,00 3,80
3P05  Podyji 16,76 13,10 22,00 21,00 1,00 1,00 6,90
3P06  Podyji 7,95 11,80 13,00 12,00 2,00 2,00 4,50
3P07  Podyji 16,10 18,40 21,00 16,00 3,00 1,00 7,40
3P08  Podyji 25,48 23,25 24,00 23,00 4,00 15,00 1,00
3P09  Krumlov 8,53 12,35 8,00 6,00 1,00 0,00 3,85
3P10  Krumlov 7,20 9,80 7,00 7,00 1,00 2,00 3,50
3P11  Krumlov 0,39 4,90 6,00 5,00 1,00 0,00 1,50
3P12  Krumlov 24,90 21,80 16,00 13,00 3,00 1,00 8,00
3P13  Krumlov 322 8,50 6,00 6,00 2,00 1,00 3,00
3P14  Krumlov 6,57 13,40 12,00 10,00 1,00 1,00 5,30
3P15  Krumlov 3,84 5,80 8,00 5,00 1,00 0,00 2,88
3P16  Krumlov 4,39 10,50 5,00 5,00 1,00 1,00 3,85
3P17  Krumlov 1,61 8,90 7,00 5,00 1,00 1,00 3,45
4P01  Podyji 2,78 7,50 8,00 7,00 2,00 1,00 2,60
4P02  Podyji 10,25 13,50 15,00 14,00 1,00 0,00 4,85
4P03  Podyji 7,67 12,15 13,00 12,00 1,00 0,00 3,75
4P04  Podyji 11,15 14,80 18,00 13,00 2,00 0,00 5,30
4P05  Podyji 5,98 9,50 11,00 10,00 1,00 0,00 3,75
4P08  Podyji 4,46 11,33 7,00 7,00 1,00 2,00 4,65
4P09  Podyji 3,01 8,10 8,00 7,00 1,00 0,00 2,40
4P10  Podyji 2,22 6,10 6,00 5,00 1,00 0,00 2,00
4P11  Podyji 9,07 29,60 20,00 18,00 4,00 1,00 5,30
4P12  Krumlov 6,87 14,40 8,00 5,00 1,00 1,00 4,10
4P13  Krumlov 5,73 12,60 8,00 8,00 2,00 0,00 5,50
4P14  Krumlov 10,04 16,80 9,00 9,00 2,00 0,00 6,25
4P15  Krumlov 15,09 18,10 14,00 10,00 4,00 0,00 6,80
4P16  Krumlov 5,07 11,00 7,00 6,00 2,00 0,00 4,20
4P17  Krumlov 2,44 7,80 6,00 4,00 1,00 0,00 2,40
4P18  Krumlov 0,93 471 4,00 4,00 1,00 0,00 1,40
4P19  Krumlov 8,07 18,05 11,00 6,00 1,00 3,00 6,80
4P20  Krumlov 1,72 6,90 6,00 5,00 1,00 0,00 2,35
Préimeér 8,38 12,49 11,39 9,68 4,38
SD 6,90 5,23 5,54 4,92 1,82

Tucné maximalni hodnoty. SD = smérodatna odchylka.
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II: Seznam geneticky identickych skutecnych SVP a jejich morfometrickych charakteristik

Kod SVP Lokalita PIOC(II;‘*Z)SVP Obvod SVP (m) Poi‘;;?;gm Nr?cel;l Sﬁ%ﬁ?é@%ﬂ
1P01 Podyji 9,19 13,60 9,00 4,75
1P02 Podyji 2,19 6,55 4,00 2,50
1P03a Podyji 1,04 2,50 4,00 1,75
1P03b Podyji 0,20 4,50 2,00 1,00
1P04 Podyji 6,27 9,55 9,00 4,00
1P05a Podyji 2,85 8,00 6,00 2,75
1P05b Podyji 0,50 3,00 4,00 1,05
1P06a Podyiji 1,47 6,10 8,00 2,20
1P06b Podyjt 0,75 3,75 5,00 1,50
1P06C Podyji 0,40 3,00 4,00 1,30
1P07 Podyji 3,15 7,48 13,00 2,40
1P08 Podyji 3,04 8,30 6,00 3,15
1P09a Podyji 1,53 5,20 8,00 2,10
1P09b Podyji 1,11 4,70 6,00 2,00
1P10 Podyiji 3,27 7,80 9,00 2,85
1P11 Podyiji 3,90 8,70 8,00 2,90
1P12 Krumlov 1,87 6,60 5,00 2,25
1P13a Krumlov 0,51 3,25 3,00 1,30
1P13b Krumlov 2,39 6,75 5,00 2,50
1P13c Krumlov 0,91 5,00 5,00 2,25
1P14a Krumlov 1,50 4,60 5,00 1,60
1P15a Krumlov 1,44 4,75 5,00 2,20
1P15b Krumlov 0,20 2,50 2,00 1,00
1P15¢ Krumlov 0,10 1,25 2,00 0,50
1P16a Krumlov 1,24 4,50 4,00 1,75
1P18a Krumlov 0,92 4,25 3,00 1,75
1P18b Krumlov 0,80 3,00 3,00 1,25
1P18c Krumlov 0,18 1,75 3,00 0,70
2P02a Podyji 0,94 4,40 3,00 1,70
2P03 Podyji 3,78 7,80 6,00 3,00
2P04a Podyji 2,36 6,60 4,00 2,55
2P04b Podyji 0,20 3,00 2,00 1,35
2P05a Podyji 0,52 5,45 5,00 2,30
2P05b Podyji 1,71 3,75 4,00 1,35
2P06a Podyji 2,04 11,25 12,00 4,25
2P06b Podyji 6,09 13,35 9,00 5,20
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Kod SVP Lokalita Ploc(ﬁf;)svp Obvod SVP (m) POt ZIvyeh et Sﬁ%ﬁ?@%‘%ﬁ
2P06c Podyji 0,10 2,50 3,00 2,50
2P07 Podyji 16,96 16,90 24,00 7,50
2P08 Podyji 3,38 7,30 11,00 2,85
2P09%a Podyji 0,90 3,50 5,00 1,30
2P09b Podyji 0,10 1,50 2,00 0,60
2P09c Podyji 0,20 3,50 2,00 1,50
2P10 Podyji 5,20 10,65 11,00 4,50
2P11 Podyiji 8,14 12,10 9,00 3,75
2P12a Krumlov 0,84 5,50 4,00 2,35
2P12b Krumlov 0,10 2,00 2,00 0,80
2P13a Krumlov 1,65 7,50 6,00 3,50
2P13b Krumlov 0,16 2,20 3,00 0,95
2P13c Krumlov 1,73 6,90 8,00 2,00
2P13d Krumlov 0,10 1,50 2,00 0,70
2P14a Krumlov 0,40 3,75 3,00 2,00
2P14b Krumlov 3,24 9,00 5,00 3,35
2P14c Krumlov 0,10 1,50 2,00 0,75
2P15a Krumlov 2,49 6,75 6,00 2,60
2P16a Krumlov 1,00 4,40 4,00 1,70
2P16b Krumlov 0,10 1,90 2,00 0,90
2P17a Krumlov 0,20 2,50 2,00 1,20
2P18a Krumlov 0,14 1,70 3,00 1,50
3P0la Podyji 2,23 10,75 3,00 5,15
3P01b Podyiji 0,41 4,75 3,00 2,25
3P01c Podyji 0,20 3,00 2,00 1,35
3P01d Podyji 0,04 1,00 2,00 0,30
3P0le Podyji 0,40 6,00 2,00 2,90
3P03a Podyji 12,30 10,30 12,00 2,90
3P03b Podyji 1,23 5,10 4,00 1,60
3P04 Podyji 4,18 6,90 9,00 3,80
3P05a Podyji 16,76 13,10 20,00 6,90
3P06a Podyiji 1,16 6,00 6,00 2,65
3P06b Podyji 0,52 3,20 4,00 1,30
3P07a Podyji 0,53 3,40 4,00 1,20
3P07b Podyji 3,34 8,75 9,00 3,65
3P07c Podyji 0,20 2,50 2,00 1,10
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K6d SVP Lokalita Ploc(ﬁf;)svp Obvod SVP (m) POt ZIvyeh et Sﬁ%ﬁ?@%‘?
3P08a Podyiji 0,20 2,20 2,00 1,00
3P08b Podyji 0,10 1,70 2,00 0,75
3P08c Podyji 0,10 1,65 2,00 0,75
3P08d Podyji 0,10 1,00 2,00 0,40
3P10a Krumlov 2,10 7,75 5,00 3,50
3P11 Krumlov 0,39 4,90 5,00 1,50
3P12a Krumlov 1,74 7,50 5,00 3,20
3P12b Krumlov 0,27 2,25 3,00 1,00
3P12c Krumlov 0,68 3,10 4,00 1,95
3P13a Krumlov 1,69 6,90 3,00 3,00
3P13b Krumlov 0,30 4,00 2,00 1,75
3P14a Krumlov 6,00 12,20 9,00 4,90
3P15 Krumlov 3,84 5,80 5,00 2,88
3P16a Krumlov 1,79 5,90 4,00 2,65
3P17a Krumlov 0,47 3,55 4,00 1,55
4P0la Podyiji 0,50 3,00 4,00 1,25
4P01b Podyiji 0,10 1,30 2,00 0,50
4P02 Podyji 10,25 13,50 14,00 4,85
4P03 Podyji 7,67 12,15 12,00 3,75
4P04a Podyji 5,81 10,60 9,00 3,80
4P04b Podyji 4,17 11,00 4,00 415
4P05 Podyji 5,98 9,50 10,00 3,75
4P08a Podyji 1,18 4,60 5,00 1,95
4P09 Podyiji 3,01 8,10 7,00 2,40
4P10 Podyji 2,22 6,10 5,00 2,00
4P11a Podyji 1,30 5,50 4,00 1,70
4P11b Podyji 1,20 6,20 3,00 3,70
4P11c Podyji 2,40 8,10 6,00 2,30
4P11d Podyji 1,10 5,40 4,00 1,60
4P12a Krumlov 0,92 4,50 4,00 1,70
4P13a Krumlov 2,57 8,10 6,00 3,40
4P13b Krumlov 0,10 1,50 2,00 0,60
4P14a Krumlov 3,70 11,20 6,00 4,65
4P14b Krumlov 0,17 1,90 3,00 0,80
4P15a Krumlov 0,61 3,50 3,00 1,20
4P15b Krumlov 0,32 2,90 3,00 1,30
4P15c¢ Krumlov 0,10 1,50 2,00 0,65
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Kéd SVP Lokalita  POT4SYP obyod sve my  POLSEICR o Sﬁ%ﬁ?‘é@‘%ﬂ
4P15d Krumlov 0,20 2,30 2,00 1,00
4P16a Krumlov 1,42 6,85 4,00 3,00
4P16b Krumlov 0,20 2,60 2,00 1,20
4P17 Krumlov 2,44 7,80 4,00 2,40
4P18 Krumlov 0,93 4771 4,00 1,40
4P19a Krumlov 0,55 4,15 3,00 1,55
4P20 Krumlov 1,72 6,90 5,00 2,35
Primeér 2,10 5,62 513 2,25
SD 2,98 3,38 3,60 1,35

Tucné jsou vyznaceny maximalni hodnoty. SD = smérodatna odchylka

Prameéry morfometrickych charakteristik SVP se snizily poté, co byly vSechny vizudlné
identifikované (domnélé) SVP rozdé€leny na geneticky identické klony, tedy skutecné SVP
(Obr. 2 a 3), a rozdily byly statisticky vyznamné (Tab. III). Také maximalni hodnoty charakte-
ristik SVP se vétSinou snizZily, ale mezi lokalitami byly viditelné rozdily (Obr. 2 a 3). Maximalni
hodnoty vSech charakteristik byly v PNP vy$sinez v MK, coZ naznacuje, Ze PNP je starobylejsi
a nepretrzity vymladkovy management zde pravdépodobneé probihal déle.
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2: Porovndni charakteristik (plocha SVP a pocet Zivych kmenil v daném SVP) domnélych a skutecnych SVP

podle lokality

MK — Moravsky Krumlov, PNP — Narodni park Podyji
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3: Porovndni charakteristik (obvod SVP a NVK — nejdelsi vzddlenost mezi kmeny v rdmci SVP) domnélych
a skutecnych SVP podle lokality
MK — Moravsky Krumlov, PNP — N4rodn{ park Podyji

III: Vysledky analyzy GLM zamérené na rozdily mezi vizudlné a geneticky identifikovanymi SVP

Proménna Odhad koeficientu Smérodatné chyba t hodnota p-hodnota Vyznamnost
Plocha SVP (Intercept) -1.37730 0.081 -16.957 <2e-16 ok
Obvod SVP 0.13081 0.019 6.613 4.15e-10 ok
Pocet zivych kmenti v SVP 0.06741 0.014 4.652 6.36e-06 ok

Nejdelsi vzdalenost mezi
kmeny SVP

Znaky pro vyznamnost: 0 ,***« 0,001 ,,**“ 0,01 ,*“ 0,05 ,,.“ 0,1, “ 1

0.18670 0.049 3.792 0.000203 ok

Srovnani pravdépodobnosti totoZnosti domnélych a skute€nych SVP

Byly provedeny ¢tyfilogistické regresni analyzy charakteristik SVP a jejich klonalnfho ptivodu
(Obr. 4). Panel (A) ukazuje, Ze pravdépodobnost monoklonalniho ptivodu klesé s rostoucim
celkovym poctem kment, coZ naznacuje, ze vétsi domnélé SVP s nizsi pravdépodobnosti
pochézeji z jediného klonu. Panel (B) odhaluje podobny negativni trend u plochy SVP; prav-
dépodobnost zlistava relativné vysokd u mensich shlukd, ale prudce klesd, jakmile plocha
piresdhne priblizné 15 m?, pak klesa pod 15 %. Panel (C) ukazuje, Ze obvod SVP je také silnym
prediktorem; pii obvodu presahujicim priblizné 20 metr® se pravdépodobnost dramaticky
snizuje na méné nez 5 %. Kromé toho zvysSujici se nejdelsi vzdalenost mezi kmeny vyrazné
snizuje klonovou identitu. Kdyz vzdalenost mezi kmeny presahne priblizné 5 metrt, pravdeé-
podobnost monoklonalniho ptivodu vyrazné klesa.
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4: Vztah mezi charakteristikami SVP a pravdépodobnosti monoklondlniho ptivodu. KaZdy panel zndzornuje krivku
logistické regrese (Cervend cdra) s 95% intervaly spolehlivosti (Cervend plocha) a namérené datové body (modré
kruhy): (A) obvod SVP (m), (B) celkovy pocet kmentl, (C) plocha SVP (m?), (D) nejdelsi vzddlenost mezi kmeny.

VSechny Ctyri logistické regresni modely byly statisticky vyznamné (p < 0,05), coZ naznacuje
silné vztahy mezi charakteristikami SVP a pravdépodobnosti monoklonalniho ptivodu (Obr. 4).

U vSech modeld byly intervaly spolehlivosti relativné tzké, coz naznacuje spolehlivost
odhadd. Celkové tyto vysledky naznacuji, Ze strukturalni vlastnosti, zejména velikost a prosto-
rovy rozsah, jsou klicovymi faktory ovliviiujicimi klonalni sloZeni, pricemz vétsi a rozsahlejsi
shluky vykazuji vyrazné nizsi pravdépodobnost, Ze se budou skladat z jediného klonu.

DISKUZE

Geneticka struktura SVP

Monoklonalni polykormony (skute¢né SVP) byly vizudlné spravné identifikovany v 36,2 %
piipadd, 20,2 % vizudlné urcenych SVP bylo rovnéz monoklondlnich ale navic s jednim
nebo vice primiSenymi geneticky jedine¢nymi stromy a 42,1 % domnélych SVP se sklddalo
ze 2-5 Klonl (Tab. I a II). To je v souladu se zjisténim Littlea (2017), ktery doporucil otes-
tovat vSechny kmeny v potencidlnim SVP, protoZe v jeho datovém souboru se také objevily
nékteré geneticky odlisné kmeny. Bakker et al. (2001) nedoporucuji vizualni identifikaci klont
(dubti zimnich a letnich) vzhledem k tomu, Ze kKlony byly v starobylém vymladkovém lese De
Stompert (Nizozemsko) promichany. Na druhou stranu vysledky Gavinet et al. (2020) ukazuji,
ze SVP dubu cesminového byly prostorové dobie vymezené a daly se spolehlivé popsat na
zdkladé vizualnich inventarizaci.

150



Jsou domnélé starobylé vymladkové polykormony skutecné starobylé?

V nasem datovém souboru bylo z 668 analyzovanych kmenti 10 % geneticky jedinecnych,
pravdépodobné generativniho plivodu. Tyto kmeny vSak mohly byt také poslednimi zbytky
starobylych vymladkovych polykormont. Z naseho datového souboru neni mozné odhadnout
jejich ptivod, bylo by nutné odebrat vzorky ze vSech stromli v porostu. Odebirali jsme vzorky
pouze z kment domnélych SVP. Kdybychom odebrali vzorky ze vsech kment v porostu, prav-
dépodobné bychom zjistili vyssi procento stromt generativniho ptivodu nez pouhych 10 %.
Naptiklad Vrska et al. (2016) uvadéji celkem 25 % jedno-kmennych stromli (dub zimni) ve
starobylych vymladkovych lesich na dvou lokalitdch v Narodnim parku Podyji jako geneticky
unikatnich. Bakker et al. (2001) zkoumali smiSenou populaci dubli letnich a dub® zimnich,
nachdzejici se ve stfedu Nizozemska, kde bylo mezi 59 duby letnimi nalezeno devét genotypd,
z nichz osm tvortily klony. U 21 dubt zimnich bylo nalezeno pét genotypd, z nichz tii byly
klony. Gavinet et al. (2020) uvedli, Ze pouze 25 jedincti dubu cesminového ze 166 vzorkovanych
bylo neidentifikovanych klont (15 % nezjisténych klont). Z 541 kment dubu pyrenejského
bylo nalezeno 146 rtiznych genotypt, podil klonalni reprodukce byl vyssi nez 80 % (Salomén
et al, 2013). Vysoky podil stroml klonalniho ptivodu je vSak prvnim znakem toho, Ze se jedna
o starobyly vymladkovy les s dlouhodobym nepretrzitym parezenim (Bucek et al., 2017).

V sousednich domnélych SVP jsme nezaznamenali ani jediny spolecny vyskyt stejného
klonu, to znamena, Ze pri vizudlnim vymezeni nedo$lo ani v jednom pripadé k rozdéleni
skutecného klonu na vice mensich casti. A pouze v jednom pripadé byly vSechny kmeny
domnélého SVP geneticky jedinecné stromy, jednalo se tedy o ndhodnou skupinu stromt
generativniho ptivodu.

Podle Bakkera et al. (2001) je vhodné nejprve analyzovat starobylé vymladkové lesy na
pritomnost klont, nez se pristoupi ke studiu genetické variability. Informace tykajici se vyskytu
a velikosti klonti Ize vyuzit k ptijeti spravnych rozhodnuti o prorezavani, obnové vymladkl
a jejich ochraneé.

Srovnani morfometrickych znakui SVP

Z celkového poctu 601 kment bylo identifikovdano 117 klond; primeérny pocet kmend na
jeden klon ¢inil 5,14 (maximdlné 24). Primeérnd velikost plochy SVP byla 2,10 m? (maximdalné
16,76 m?), primeérny obvod v urovni baze kment byl 5,62 m (maximdalné 16,9 m) a primérna
nejdelsi vzdalenost mezi kmeny v ramci SVP byla 2,25m (maximdalné 7,5m). Vrska et al.
(2016) zmeérili rovnéz v Narodnim parku Podyji a u stejného druhu, dubu zimniho, podobné
hodnoty, s pradmérnym polomérem SVP 1,9-2,1 m, s pfevahou polykormont se dvéma az tremi
kmeny a maximem 14 kment. Salomon et al. (2013) zaznamenali vyznamnou variabilitu ve
velikosti vymladkd, a to jak v poctu kment (primeérné 9,66, od 1 do 34), tak v plose, kterou
zabiraly (primérné 38,88 m?, maximalné 130 m?) u SVP dubu pyrenejského. Pozdéji Salomdn
et al. (2017) odebrali vzorky 213 kment dubu pyrenejského ze dvou vékovych kohort a bylo
zjisténo pouze 14 klonl. Primérna plocha SVP byla 11,4 m? a pohybovala se v rozmezi od
6,3 do 40,8 m?. Klony ¢italy v primeéru 7,9 kment (v rozmez{ od 4 do 28 kment). Valbuena-
Carabafia, Gil (2013) zaznamenali u SVL dubu pyrenejského po protezavce primérny pocet
kmend na klondlni skupinu 3,66 (maximalné 13), primérnou plochu 12,1 m? (maximalné
100,1 m?) a maximéalni vzdalenost mezi kmeny v ramci SVP 15,3 m. Bakker et al. (2001) zazna-
menali primérny pocet stromt v klonu 7 u dubu letniho (maximéalné 13) a 6 u dubu zimniho.
Priimérna vzdalenost mezi stromy v ramci jednoho klonu ¢inila 1,5 m u dubu letniho a 0,9 m
u dubu zimniho, a primérnd maximdlni vzdéalenost mezi dvojici kmen& v rdmci jednoho
klonu ¢inila 3,6 m u dubu letntho (maximéalné 5,8 m) a 2,0m u dubu zimniho. Logli a Joffre
(2001) uvadeéji, ze u SVL dubu Sipaku (Quercus pubescens) se nejcastéji vyskytuji polykor-
mony s jednim a dvéma kmeny (prameér 1,96, maximum 7), s primérnou plochou SVP 9,4 m?
(maximum 25 m?). Knott et al. (2022) uvadéji podobny vysledek, nejvyssi pocet polykormont
meél dva kmeny (maximdalné 9) u obou nejhojnéjsich druhtd, dubu letniho a buku lesniho
(Drahany, Cesko). Pozorovéani polykormont buku lesniho ve Velké Britdnii provedené Littlem
(2017) odhalila maximalni primeér az 9m. Podobné nejvétsi pramér polykormont publiko-
vany Piggotem (1989) pro lipu malolistou (Tilia cordata) ¢inil 6-8 m a vyskytoval se na mnoha
lokalitach v severnim Lancashire a v Lake Districtu ve Velké Britanii.
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Abychom pochopili procesy, které vedly k soucasnému tvaru SVP, VrSka et al. (2016)
navrhli, podivat se pod povrch a odhalit kofenovy systém. Tvar polykormont klasifikovali
jako kruhovy, kompaktni, podlouhly nebo zubaty na zakladé hodnoty vyvinutého tvarového
indexu. Knott et al. (2022) vyvinuli rovnici pro vypocet hodnoty vyznamnosti polykormonu
odvozenou z 5 morfologickych znak®. Podobné Logli & Joffre (2001) na zakladé analyzy
hlavnich komponent definovali pét typli jednotlivych polykormont. Tyto typy odréazely jak
promeénlivost stanovisté, tak strukturu porostu. Na zdkladé naSich dat nemame v umyslu
provadét typologickou klasifikaci SVP, jelikoZ disponujeme pouze malym mnozstvim piripadd,
ale je mozné je rozdélit do tff hlavnich skupin: i) stale aktivné prorezdvané SVP s mladymi
kmeny, i) SVP Casto s prestarlymi kmeny, iii) SVP smérujici k nepravé kmenoving; jedna se
o0 praxi vyfezavani kment v polykormonech, kromé nejsilngjsich a nejvice vzptimenych, coz
vede ke strukturam podobnym vysokému lesu (Mullerova et al. 2014).

Vzhledem k velkym rozmértim klont se predpokladd, Ze SVP mohou byt zna¢ného stari
(Bakker, 2001). Madéra et al. (2017b) proto zastavaji nazor, Ze pri jakémkoli hodnoceni stari
SVL jsou nejdilezitéjsimi kritérii vyskyt SVP a maximdlni hodnoty jejich charakteristik.

Stari SVP
Velikost a tvar SVP hraji vyznamnou roli pfi urcovani jeho stari, jinymi slovy délky nepre-
trzité lidské ¢innosti pri vymladkovani (Vrska et al,, 2016). Odhad stari SVP je velmi nejisty
a existuje jen nékolik studii, které se pokusily najit metodu pro stanoveni starif SVP na zakladé
strukturdlnich znakl (Piggot, 1989; Rackham, 1986; Vrska, 2016; Little, 2017).

V populaci osikovce, ktery se $iif prostiednictvim kofenovych vymladkdl, vSak podle Ally
et al. (2008) velikost klonu neni dobrym ukazatelem véku klonu a autori navrhuji pro odhad
véku klonu pouzit neutrdlni somatickou mutac¢ni rychlost na lokus za rok pfi pouziti 14 mikro-
satelitovych lokust. Rackham (1986) zminuje SVP jasanu (Fraxinus excelsior) staré tisice let.
Rackham (2012) navrhl hruby odhad 400 let na kazdy 1,2 metru praméru SVP v urovni terénu.
Piggot (1989) odhadl stari SVP lipy malolisté na 1300-1900 let porovnanim prémeéru kruho-
vého SVP s primérem kmene v prsni vySce generativné vzniklého stromu v poméru 1:1,8
(prémeér SVP je 1,8krat vetsi nez primér kmene v prsni vysce stromu generativniho ptivodu
stejného véku). Little (2017) pomoci Rackhamovy jednoduché metody odhadl maximdlni stari
SVP buku lesniho az na 3000 let. Vrska et al. (2016) zverejnili preciznéjsi metodu odhadu stari
u dubu zimniho, dubovy polykormon s primérem u zemé az 5m byl stary 825 +145 (SE)
let. Madéra et al. (2017b) varuji, Ze tyto odhady stafi mohou byt nadhodnocené; v Banatu
(Rumunsko) nemohl byt SVP buku lesniho o priméru 2,5m v trovni terénu starsi vice nez
200 let, protoZe tato oblast byla osidlena teprve v roce 1820.

Je vSak velmi pravdépodobné, Ze nejvétsi SVP pochdazeji jeSté z doby pred zavedenim
moderniho lesnictvi v Evropé (Bucek et al, 2017) a jako takové jsou neocenitelnymi pozi-
statky pivodniho genofondu.

Kulturni a pFirodni hodnoty SVP

VSichni autorizabyvajici se vyzkumem SVL povazuji SVP za objekty s vysokou prirodni a kulturni
hodnotou. SVP jako forma Zivého stromu (Read, 2000) s dlouhou historii, spolu s dalsimi historic-
kymi prvky, jako jsou archeologické pamatky, hrani¢ni prikopy a zdi, hrani¢ni kameny, hranic¢ni
stromy, myty a legendy, sakralni objekty, staré silnice a cesty, technické objekty a zbytky pluzin
(Bucek et al. 2017), jsou soucasti kulturniho dédictvi lidstva. Podivné tvarované SVP si nasly
cestuido vytvarného umeni (Lacina, 2016). Podle Bucka et al. (2017)1ze SVL povaZzovat za umeély
prirodni ekosystém sensu Van der Maarel (1975). Tato spolecenstva byla vytvorena a jsou udrzo-
vana opakovanymi zasahy ¢loveéka a soucasneé se vyznacuji vysokou mirou rozmanitosti volne
Zijicich druhd rostlin a Zivoc¢ichl. Vyznam SVL pro biologickou rozmanitost zminilo mnoho
autort. Kamp (2022) vysveétlil, ze vysoka biologickd rozmanitost SVL je zavisld na mozaice
porostl rizného stari s rozmanitymi strukturami v tésné blizkosti navzajem, a uchovala se téz
diky dlouhodobé lesni kontinuité (Bradshaw et al,, 2015), zejména ve formé otevieného lesa.
Kromé toho SVP podporuji biologickou rozmanitost také diky hojné pritomnosti stromovych
mikrobiotopd, jako jsou naptiklad dendrotelmy (Madéra et al., 2017b; Knott et al,, 2022).
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Vzhledem k masivnimu ubytku tradi¢niho vymladkového hospodareni v poslednich
nékolika stoletich se jevi jako naléhavé inventarizovat a chranit zbyvajici biologickou
rozmanitost a kulturni dédictvi dosud aktivnich vymladkovych lesti a zhodnotit jejich stav
a potrebu ochrany (Slach et al., 2021). Klicovou otazkou ochrany, obvykle nepravych prestar-
lych kmenovin, je, zda je mozna regenerace SVP prostrednictvim obnovy vymladkového
hospodareni. Znovu profezané starobylé polykormony vykazuji proménlivou miru preziti,
ale obvykle s dostate¢nym opétovnym rtstem k obnoveni ptivodniho porostu, doplnéného
prirozenou obnovou (Buckley, 2020).

ZAVER
Starobylost obou zkoumanych lokalit byla prokdzana, i kdyz primeérna velikost morfomet-
rickych charakteristik skutecnych SVP byla statisticky vyznamné mensi nez u domneélych
SVP, které byly identifikovany pouze vizudlné. U nékterych ze skutecnych SVP jsme nicméné
zaznamenali znac¢né vzdalenosti mezi jednotlivymi kmeny geneticky identickych klont, které
prokazuji jejich znacné stari.

Ackoli vyznamné procento vizudlné identifikovanych SVP je skutecné monoklonalniho
ptvodu, plati, Ze ¢im vétsi je domnély SVP, tim mensi je pravdépodobnost, Ze se jedna o jeden
geneticky identicky klon. Na druhou stranu, ¢im vétsi je skutecny SVP, tim je potencialné starsi
a tudiz vyznamneéjsi.
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