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ABSTRACT

This paper deals primarily with the use of Monte Carlo permutation tests, expanding the
possibility of cluster analysis and calculating correlation distances in multidimensional data.
All of these procedures can find applications in environmental, geobiocenological and similar
research. Mostly these are not entirely new methods but their modifications. The neglect of
the Monte Carlo permutation tests is mainly due to their common absence in the statistical
software used or to their use requiring more detailed knowledge of the method. The methods
are 1illustrated by several examples: (1) the classification of sequentially ordered
phytocoenological relevés by the HSCA method for the study of the regeneration of the plant
community following the collapse of the tree layer, (2) the comparison of the results of the
classification of soil mite communities with external data on soil properties was carried out by
a permutation test for variance analysis, (3) the hierarchical agglomerative classification was
used to study the spatial structure of the tree layer, (4) differences in the properties of surface
soil layers of oak woods were evaluated by correlation distances and subsequent cluster
analysis, (5) correlation distances were also used for evaluation of Norway spruce
subpopulations according to their relationship of dendrometric variables and age.

Key words: classification, correlation distances, Monte Carlo methods, sequentially
ordered samples, test of difference

IjVOD A PREHLED METOD

Cilem tohoto ¢lanku je podat ptehled o tom, jaké méné Casté matematicko-statistické
metody mohou byt uZitené pii zpracovini dat v oblasti fytocenologie, geobiocenologie a
ekologie. Tyto metody jsou rozvijeny na pracovisti IDS a byly dspésné pouZzity v ramci fady
studii. Uvedeny jsou nékteré dilci vysledky, které ilustruji popisované metody.

Monte Carlo simulace a statistické testovani

Metoda Monte Carlo se pouziva v rdmci statistické analyzy stdle Castéji, pifesto nebyva
soucdsti zdkladniho statistického software, jakym je napiiklad oblibend Statistica (dfive
Statsoft Inc., nyni firma Dell; www.statsoft.com). PfisluSny permutacni test je mozno
aplikovat v ramci fady analyz (napiiklad ROBERT et CASELLA, 2010), jiz dfive se stal b&Znou
sou&dsti vyhodnoceni vysledki ordinaci v programu Canoco (LEPS et SMILAUER, 2003).

Obecny zdklad metody Monte Carlo v rdmci statistického testovdni spociva
v nésledujicim postupu: Necht madme mnozinu objekti © = {o1, 02, ... on}. Celd mnozina je
uplné rozde€lena do dvou diskrétnich podmnozin ©1 = {01, ... On1} a ©2 = {Onl1+1, ... Ont4n2}, O
=01 U O, pficemZ nl+n2 = n. Pfedpoklddejme, Ze miZeme vypoditat statistiky 21 a 22,
které jsou funkcemi obou podmnoZin, &1 = 2(01), 22 = 2(02). Nyni miZe byt cilem testovat
hypotézu Ho: 21 < 2. Princip metody spociva ve vypoctu fady ndhodnych permutaci P =
[orP(1), OPQ), .. OPm)] mMnoZiny O. Tyto permutace ndm definuji ndhodné rozdéleni mnoZiny ©
vzdy na dvé podmnoziny ©; (prvnich n; prvka permutace P) a O, (néasledujicich n> prvka
permutace P), © = O U 60,. Necht’ vypoéteme celkem N takovych permutaci, piiéemz 2(01)



< 2(0») plati pro No permutaci, potom pravdépodobnost chyby prvniho druhu a = 1 - No/N.

Obdobn¢ 1ze postupovat i v piipade, Ze pocitame jednu statistiku @ ( O1, ©2) na zdklad¢é dvou

podmnozin: poté pocitdme piipady permutaci, kdy ® ( 01, 02) < ® ( 91, O»).

Monte Carlo permutacni test je sofistikovand procedura, kterou lze vyuzit také pro
testovani rozdilu hodnot mezi dvéma diskrétnimi podmnoZinami pokryvajicimi vychozi
datovou mnoZinu. Jednd se o obdobu t-testu béZzné pouZzivaného, jehoz predpokladem je vSak
normalita rozd¢€leni dat. Takova normalita byva Casto porusena nebo ji vzhledem k charakteru
dat nelze ocekdvat. Piikladem mohou byt indexy druhové diversity nebo druhové bohatosti
(pocet druhti). V takovém piipad¢ je vhodny pravé Monte Carlo test, ktery je nezdvisly na
rozdéleni dat. Tento test je v programu DBreleve (MATEIKA, 2017c) realizovdn ve dvou
forméch:

e parametricky test: pocCitiny jsou piimé rozdily mezi hodnotami - D(xi,x2) = X1 - Xo.
V tomto piipad¢ bude primérnd diference rovna rozdilu aritmetickych pramért pro obé
podmnoziny. Vyslednd pravdépodobnost chyby pocitané pomoci Monte Carlo simulace
odpovidd pravdépodobnosti chyby péarového t-testu za podminky dostateCného rozsahu
vybérového souboru a pii shod¢€ rozdéleni dat s normalnim rozdélenim.

* neparametricky test: rozdily jsou dany funkci D(x1,x2) = -1 pro x1<x2, 0 pro xi=x2, +1 pro
x1>X2. Neparametricky test je vhodny zvlasté pro data s extrémné odlehlymi hodnotami.

Priklad pouZiti testu rozdilli parovych hodnot je moZno nalézt v publikaci HRIB et al.
(2017), kde v tabulce 4 byly testovany napiiklad rozdily pro indika¢ni hodnoty dle Ellenberga
(ELLENBERG et al., 1992), které byly pocitiny na tychZ plochich v riiznych letech (2001 a
2014). Monte Carlo permutacni test je v tomto piipad¢ vhodny, protoZze nemusi byt feSena
otazka normality rozdéleni indikac¢nich hodnot.

Specificky byl postaveny Monte Carlo test rozdilu genetickych parametrti subpopulace
vici zbytku populace a/nebo dvou subpopulaci navzdjem (IVANEK et MATEJKA, 2016).
Testovat je mozné rozdil mezi hodnotou parametru pro subpopulaci a tymz parametrem v celé
populaci, respektive je vypocitdvana pravdépodobnost dosaZeni hodnoty parametru niZsi nebo
rovné dané konstanté¢ pro ndhodné vybranou subpopulaci daného rozsahu (poctu jedincit).
Princip testovani je moZno popsat nasledovné:

Necht’ v rdmci analyzované populace T o rozsahu N je definovadna né&jaka subpopulace
A o rozsahu na (obr. 1), poté neni mozné piimo srovnavat libovolné parametry diversity Da a
Dr, protoZze na<N. Proto program generuje fadu ndhodnych subpopulaci o rozsahu na (jako
ndhodné kombinace na prvkit z N prvkll) a pro kazdou z téchto kombinaci vypocte
pozadovany parametr (Di). Hodnoty D; maji n&jaké rozdéleni, které je mozné aproximovat na
zéklad¢ dostatecné¢ velkého poc¢tu ndhodné vygenerovanych kombinaci (vétSinou je
dostatecnych 1000 ndhodnych kombinaci). Program pocitd kvantily tohoto rozdéleni,
respektive pravdépodobnosti o = P[D < Dy]. Pfitom hodnoty D, pfedstavuji a-kvantily tohoto
rozdéleni. Hodnota Da je statisticky prikazné niz§i neZ Dt na hladiné a, pokud Da < D,.
Obdobné je mozno testovat priikaznost toho, Ze Da je vysSs$i nez Dr. Obdobné simulace
ndhodného vzorkovani, tj. tvorby subpopulaci je pro analyzu vysledkii genetického studia
zndma i z literatury (naptiklad WEGMANN et al., 2010).
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Obr. 1. Populace, subpopulace a ndhodnd populace, jak jsou pouZity pii testovani rozdili genetickych
parametru.

Na odliSném zdklad€ pracuje program SeqAn (MATEJKA, 2009) - tam se nejednd o
permutacni test, ale o vypocet kritickych hodnot potadkovych statistik na zdklad¢ generovani
hodnot ndhodnych (pfi zvoleném typu rozdéleni). Vyvinuty postup lze uZzit naptiklad pro
hodnoceni kvalitativni chromatografie na tenké vrstvé, gelové chromatografie a elektroforézy
(tedy 1 pfi vyhodnocovéni rozdilnosti alelickych kombinaci pfi isoenzymové analyze).

Hodnoceni vysledkii Kklasifikace a porovnani s externimi daty

Test odlisSnosti hodnot nezédvisle proménné pro objekty klasifikované hierarchickou
procedurou vychdzi z principu jednofaktorové analyzy rozptylu. MCCUNE et GRACE (2002)
doporucuji takovy test pro verifikaci vysledki shlukové analyzy

Pti pouziti tohoto postupu je vSak potiebné byt opatrny na to, aby klasifikace vzorkl a
pro testovdni pouzivand charakteristika vzorki nevychazely ze stejnych dat (MCCUNE et
GRACE, 2002), respektive nebyly piimo zdvislé. Nemélo by tedy smysl testovat klasifikaci
fytocenologickych snimkii v zdvislosti na pokryvnosti néjakého druhu. Naopak muze byt
dobfe pouZitelné testovani zdvislosti klasifikace snimkG podle sloZeni bylinné etdze
v zavislosti na pokryvnosti (zapoji) stromového patra.

Testovani zdvislosti vysledkti hierarchické klasifikace (dendrogrami) na externich
datech bylo zafazeno jako jedna z procedur navazujicich na konstrukci dendrogrami
v programu DBreleve (MATEIKA, 2017c).

Klasifikace sekven¢né usporadanych objekti

Bézné metody hierarchické aglomerativni klasifikace vytvéreji shluky objekti bez
ohledu na jejich redlné vztahy, které nemusi byt popsany zpracovdvanymi daty. Pfitom je
v mnoha piipadech patrné, Ze klasifikované objekty jsou uspoiddané. Takové usporadani
muze vychézet napiiklad z potadi ploch podél transektu nebo z ¢asového usporadani vzorki
pofizovanych v prib¢hu sukcese (LEGENDRE et LEGENDRE, 2012: pp. 711-858). Proto byly jiz
v minulosti popsdny metody constrained clustering (GORDON, 1973). Tento postup vsak je,
bohuZel, v ekologickych studiich opomijen.

Obdobna metoda HSCA (MATEJKA, 1993) slouZzi téZ pro klasifikaci vzorkli sekvenéné
usporadanych. Takovym uspofddanim miZe byt napiiklad sefazeni snimkovanych ploch
podél transektu v terénu nebo sefazeni fytocenologickych snimkli opakované snimkované
sukcesni plochy v Case. Pouzivané indexy nepodobnosti maji navic tzky vztah k B-diversité
(MAGURRAN, 2004), n¢které 1ze ptimo povaZovat za miru B-diversity.

Klasifikace metodou HSCA je realizovdna v programu, ktery se stal soucasti baliku
DBreleve, kde je ddle mozno vykreslit i vysledné dendrogramy (MATEJKA, 2017c¢).

Porovnani podmnoZzin objekti popsanych mnohorozmérnymi daty

Jsou znamy piipady, kdy korelace mezi dvéma proménnymi se 1iSi mezi dvéma nebo
vice mnoZinami sledovanych objekt, pro které jsou zminéné dvé proménné meéfeny.
Napiiklad miize byt zjiSténa rozdilnd korelace mezi vysSkou a vycetni tlouStkou u smrku
v horskych polohach oproti polohdm niZinnym. Dalsi zdokumentovany piiklad z pedologie
nabizi rozdilnd korelace mezi obsahem celkovych popelovin a rozpustnych popelovin ve
svrchni vrstvé pudy podle toho, jestli se jednd o lokalitu horskych smrcin (8. LVS) nebo
potencidlné smiSenych porostl niz§iho vegetacniho stupné (7. LVS). Rozdil téchto korelaci je
spojen s probihajicimi podzoliza¢nimi procesy v 8. LVS (MATEJKA et STARY, 2009). V
piipadé, Ze objekty jsou popsdny vice proménnymi, je potieba pouzit specidlni
mnohorozmérné analyzy. Jeden takovy moZny postup je popsdn déle.



Clanek MATEIKA (2017a) piinesl popis nové metody klasifikace a ordinace objekti
rozdélenych do n€kolika podmnoZin a to na piikladu populaci ¢i subpopulaci dievin, které
jsou charakterizovany dendrometrickymi velicinami. Obdobny postup lze pouzit pro
podmnoZiny nejriznéjSich objektii, kde objekty jsou popsany nckolika charakteristikami,
které mohou byt rtizn¢ korelovany. Pfi vyhodnoceni podobnosti podmnozin neni uvazovana
pramérnd hodnota zjistovanych charakteristik, ale rozdil mezi korelacnimi koeficienty. Muze
tak byt zjiSténa napiiklad vysokd podobnost mezi dvéma populacemi smrku, které jsou razné
staré a tedy i s rizné velkymi jedinci, ale kde je u obou subpopulaci obdobné korelovany
vztah mezi vyskou a tloustkou.

Protoze metoda byla v ¢lanku MATEJKA (2017a) popsédna pouze ve vztahu ke klasifikaci
(sub)populaci dfevin, je v nasledujicim proveden jeji zobecnény popis.

M¢jme mnoZinu objektl, které jsou rozdéleny do m podmnozin. Kazdy objekt je popsin
pomoci n proménnych. Vztah jednotlivych proménnych je hodnocen pomoci Pearsonova
korelacniho koeficientu (r). Statistickd vyznamnost rozdilu dvou odpovidajicich si
korelacnich koeficientlh r1 a r» ve dvou srovndvanych podmnozinich je vyjadiena pomoci
proménné U
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Proménnd z, je pocitdna obdobné.

ProtoZze proménnd U md piibliZzné normdlni rozd€leni N(0;1), lze ji testovat proti
kritickym hodnotdm normdélniho rozdéleni. Kritické hodnoty pro U jsou tedy +1,960 na
hladin€ vyznamnosti a = 0,05 a £2,576 na hladin€ vyznamnosti a = 0,01 (pro oboustranny
test). Sou€asné Ize absolutni hodnotu |U| povaZovat za miru nepodobnosti dvou hodnocenych

populaci.
Vzhledem k vySe uvedenému je mozno pro m srovnavanych podmnoZin vytvofit matici
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a tu uzit pro hierarchické aglomerativni shlukovéani.

Vzhledem k tomu, Ze korelace je moZno pocitat mezi fadou n proménnych (napiiklad
pro proménné v a w; 1 < v,w < n), pro jednu dvojici podmnoZin p a g (1 < p,g < m) je
piislusnych diferenci nékolik (Up,g).v,w)). Tyto rozdily 1ze pro jednu dvojici podmnoZin scitat
jako sumu kvadrath

n v=1
Xba= 2 2Ulpp.0um
v=2w=l1
Vzhledem k typu rozdéleni proménnych U, ma proménnd X° rozdéleni x> o (n(n-1)/2)-1
stupnich volnosti. Téz X%’q lze povazovat za vzdalenost (nepodobnost) mezi srovnavanymi

podmnozinami p a g (1 < p,g < m) a lze ji uzit pro klasifikaci celé skupiny podmnoZin,
pfipadné pro ordinaci metodou jako Non-metric multidimensional scaling - NMS (MCCUNE et
GRACE, 2002). Proménnou X je mozno nazvat korelacni vzdalenosti.



Vypocet korelacnich vzdédlenosti mezi podmnoZinami je moZno provést v novém
programu CorrelDist, ktery je sou€asti nejnovéjsi verze software PlotOA (MATEIJKA, 2017b).
Tento program umozZnuje mimo jiné pocitat distance nejen pomoci celé matice U, ale téz
pomoci vybéru urcitych korelacnich koeficientti podle toho, jaké korelace mohou byt logicky
zduvodnitelné. Dendrogramy byly konstruovany na zdkladé matic vzdalenosti
klasifikovanych objektli v programu Statistica, verze 8 (StatSoft Inc.; www.statsoft.com).
Matici U je mozno zpracovat t€Z metodami ordinacni analyzy, predev§im metodou non-metric
multidimensional scaling (NMS; MCCUNE et GRACE, 2002).

PRIKLADY APLIKACI A DISKUSE

Kdy dochazi k nejvyraznéjSi zméné rostlinného spoleenstva po rozpadu
stromového patra horské smréiny?

Kazdorocné byly potizovany fytocenologické snimky trvalych ploch v povodi Plesného
jezera na Sumavé (MATEJKA, 2011a, 2015, 2016). K prvnimu snimkovéni doslo v roce 2007.
Snimky z jednotlivych ploch byly klasifikovidny metodou HSCA s uZitim miry nepodobnosti
Sq, kterd vyjadiuje rozdilnost v kvantitativnim zastoupeni jednotlivych druhti, odpovidé tedy
mife celkové B-diversity.

V povodi Ple$ného jezera doSlo vlivem gradace lykoZrouta smrkového od roku 2005
k postupnému rozpadu puvodniho stromového patra, pficemz rozpad probéhl v riznych
¢astech povodi v rozdilnych letech.

Vysledky se liSi podle lesniho vegeta¢niho stupné (LVS). Nejmens$i zmény rostlinného
spoleCenstva byly pozorovany ve smrkovém stupni (8. LVS; obr. 4), pficemz k vyraznéjsi
zméné doslo mezi 5. a 6. rokem od kiirovcové disturbance. Plocha PJ4 (obr. 5) pfedstavuje
sice 7. LVS, ale stanovisté je znacné extrémni, takze i zde lze oCekdvat zhorSené ristové
podminky pro dfeviny, coz se odrazilo v celkové nizké zméné sloZeni rostlinného
spolecenstva. K prvni vyrazngjsi zméné vegetace vSak zde doslo jiZ 2 a 3 roky po disturbanci.
Naproti tomu na plose PJ2 (7. LVS; obr. 3) byla pozorovédna vyraznd zména spoleCenstva az
cca mezi 7. a 8. rokem po disturbanci, coZz bylo spojeno s uplnym zapojenim nové
vznikajicitho dfevinného patra. Tato zména byla mnohem vétsi, neZli ty, které byly vidét ve
vyS$Sich polohach, kde nedoslo a zfejmé ani v budoucnu nedojde ke kompletnimu zapojeni
nového dfevinného patra. Obdobné v jeSté niZe poloZené ploSe PJ1 (obr. 2) byla vyrazna
zména pozorovana aZz cca 9. rok po disturbanci. Mén€ vyraznou zménu je mozZno pozorovat
cca 4 roky po disturbanci.

Tyto vysledky jsou v souladu se zjiSténimi, kterd byla publikovdna diive (napf.
MATEIKA, 2015): velky vliv na dynamiku vegetace smrkovych lesti po rozpadu stromového
patra m4 poloha plochy, respektive pfifazeni k lesnimu vegetanimu stupni.
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Obr. 4. Sekvencni klasifikace snimkl na lokalité
PJ3 metodou HSCA/Sq. LVS 8. Rozpad
stromového patra 2005.

Obr. 2. Sekvencni klasifikace snimkl na lokalité
PJ1 metodou HSCA/Sq. LVS 6/7. Rozpad
stromového patra 2005-6.

0.06|. 0.05].
0.05]. 0.04].
0.04/ 0.03|.
0.03. 0.02].
0.02].
0.01].
. L T
0.00
0.00 rl:l?_‘ |_ ST SR R\ T\ U - S \C B \C B | C B N}
Obr. 5. Sekvencni klasifikace snimkil na lokalité
Obr. 3. Sekvenéni klasifikace snimkii na lokalité PJ4 metodou HSCA/Sq. LVS 7. Rozpad
PJ2  metodou HSCA/Sq. LVS 7. Rozpad stromového patra 2007-8.

stromového patra 2004.

Porovnani vysledki klasifikace s externimi daty

Pii studiu teplomilnych doubrav CR bylo provedeno na lokalité CK1 v Ceském krasu
Setfeni transektu vedouciho mezi bezlesim s rozptylenymi dfevinami a zapojenym lesem
(MATEJKA et al., 2016). Na deseti pravidelné¢ rozmisténych mistech byly sondou odebirdny
pudni vzorky povrchovych horizonti do hloubky 10 cm. Ve vzorcich byli determinovani
pancitnici (Oribatida). Zbyly ptudni vzorek byl pouZit pro chemickou analyzu. Vzorky byly
po vysuSeni na vzduchu rozemlety a presity sitem s primérem ok 2 mm (skelet byl
odstranén). Ndasledné byl v navdZzeném vzorku (1 g) stanoven obsah celkovych popelovin.
Celkové popeloviny byly rozpustény v 1 ml koncentrované HCI. Tento vyluh byl filtrovan a
zbytek 1 s filtrem byl opctovné spdlen a tak byly stanoveny nerozpustné popeloviny,
dopocitany byly rozpustné popeloviny. Provedeny byly i dalsi analyzy, ale ty zde nejsou
presentovany.

Otazkou je, jestli miZe existovat vztah mezi charakterem spoleCenstva panciinikli a
obsahem rozpustnych popelovin v ptadé€. SpoleCenstva odpovidajici piidnim vzorkiim byla
numericky klasifikovdna metodou primérné vzdilenosti (obr. 6). Vztah mezi rozdélenim
vzorkli do klasifika¢nich skupin podle ziskaného dendrogramu a obsahem rozpustnych
popelovin byl statisticky testovdn analyzou variance, pficemZ hodnota F-testu byla
vyhodnocena pomoci Monte Carlo permutacniho testu (obr. 7). Vysledky ukazuji, Ze vyrazné
(statisticky signifikantn€é, P = 99,6%) jsou odliSné vzorky pii d€leni na druhé nejvyssi



shlukovaci hladin€. Tato hladina odd¢€luje vzorky 4 (soucdst vnéjSiho ekotonu sledovaného
gradientu) a 8 (souc€dst vnitiniho ekotonu). Je tedy moZno tvrdit, Ze v ramci sledovanych dat
maji spolecenstva pudnich pancifnikli nejodlisn€jsi strukturu v téch ptidnich vzorcich, kde je

N

soucasné€ nalézan nejvyssi obsah rozpustnych popelovin.

2.5 20.0
2.0
15.0
1.5 7]
T, =3
§ :
E 10.0 o
s £
3 —~
(] £
-]
1.0 -~
5.0
0.5
0'0 wl (02} w 6 ~J [} w [0s] . 0'0

Obr. 6. Klasifikace spolecenstev panciinikd podél transektu na lokalité¢ CK1 srovndvand s obsahem rozpustnych

popelovin v pudé. Metoda primérné vzdélenosti s Euklidovskou distanci. Data pocetnosti byla pfed vypoctem
logaritmicky transformovana.
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B ANOVA test of Z-variable
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Obr. 7. Vyznamnost vztahu klasifikace spolecenstev pancitnikti (obr. 6) a obsahu rozpustnych popelovin v padé
podél transektu na lokalit¢ CK1 hodnocend pomoci Monte Carlo testu statistiky F . A — porovnani vypoctené

statistiky F a kritické hodnoty na hladin€ 95 %. B — Pravdépodobnost (%) testu. Vyznacena je nejvyssi dosaZena

Y s

pravdépodobnost P = 99,6 % pro druhou nejvyssi troven klasifikace.

Jaka je prostorova struktura stromového patra?

BéZné se tesi otdzka, jestli je struktura stromového patra (tedy prostorové rozmisténi
stromil) pravidelnd, ndhodnd nebo shlukovitd (napf. CLARK et EVANS, 1954, PIELOU, 1959).
V ptipadé€, Ze piisluSnym testem prokdZeme shlukovitou prostorovou strukturu, ma smysl
pokladat otdzku na velikost shlukii. Tento ukol je opét feSitelny pomoci hierarchické
klasifikace, pficemz nejvhodnéjs$i je uZiti metody nejbliz§iho souseda (nearest neighbor
clustering), protoze potencidlni shluky mohou vykazovat rGzny, i silné¢ protdhly tvar
(napfiklad miiZe byt smrk rostouci v liniich dfive odumfelych padlych stromt, ptic¢emz délka
téchto linii muze byt vétsi, nezli je separani vzdalenost mezi shluky). Mirou distance je

béZna vzdalenost zméfena v terénu.
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Obr. 8. Klasifikace stromi na plo HI1 podle jejich skute¢n lenosti. Vyznacen
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Obr. 9. Zavislost hladiny shlukovédni na pofadi shlukovéani (obr. 8) ukazuje na prvni vyraznéj$i zménu hladiny
pfi hodnoté 5,7 m.

Nésleduje piiklad Setfeni vyzkumné plochy HHI na Sumavé (MATEIKA 2011b), kterd
pfedstavuje porost smrku vznikly spontdnni sukcesi v byvalém bezlesi. VSechny stromy na
kruhové ploSe byly zaméteny technologii FieldMap. Provedend klasifikace obr. 8) vykazuje
pomérné plynule vzristajici hladiny azZ do hodnoty 5,7 m, poté ndsleduje vyrazngjs$i vzestup
nasledujicich hladin, ktery ukazuje na prostorovy odstup shlukl stromil na vyzkumné plose
(obr. 9). Bylo tak prokdzdno nejen, Ze porost ma shlukovitou strukturu, ale i to, Ze shluky jsou
od sebe navzdjem oddéleny mezerami vétSimi nez 5,7 m.

Rozdil pid na ruznych lokalitach

Prvni piiklad s vypoctem korela¢nich vzdalenosti popisuje hodnoceni riznych lokalit
nizinnych lesi (MATEJKA et al., 2016), na nichz byly sondou odebirany ptdni vzorky
povrchovych vrstev do hloubky 10 cm. Na kazdé lokalité bylo odebrdno 5 vzorkt, které byly
po vysuSeni na vzduchu rozemlety a pfesaty sitem s primérem ok 2 mm (skelet byl
odstranén). Nasledné byl v navdZeném vzorku stanoven obsah celkovych popelovin. Celkové
popeloviny byly rozpusStény v 1 ml koncentrované HCI. Tento vyluh byl filtrovdn a zbytek 1
s filtrem byl opétovné spélen a tak byly stanoveny nerozpustné popeloviny. Ve vyluhu byly
stanoveny Al, Fe, Ca, Mg a P. Celkovy obsah Ca, Mg, K a P byl stanoven ze vzorki po jejich
rozpusténi v lu¢avce kralovské.

Pro kaZzdou lokalitu byla vypoctena korelaCni matice mezi zjiSténymi charakteristikami
pldnich vzork@i. Rozdily mezi korelaénimi maticemi byly po&itiny jako proménni X2
V tomto pifpadé byla stanovena kritickd hodnota X* na hlading 95% rovnd 73,3. Z toho té%
vyplyva hodnoceni dendrogramu konstruovaného procedurou UPGA (obr. 10): Existuji dva
vyrazné shluky lokalit - (a) pfevazné lokality s kyselymi ptidami, Sitovka (SIT), Hnanice
(Hna) a kontrolni plocha lokality Dévin-sever (DeN:C) a (b) lokality karbonatovych puad
Ceského krasu, CK1, CK2 a CK3. Mimo tyto dva shluky leZi t¥i plochy z oblasti Dévina,
které jsou vyrazné odlisné. Je tedy vidét, Ze zatimco sledované Ceské a moravské acidofilni
lokality jsou si z hlediska zjiStovanych puadnich procesi podobné, jsou lokality
karbonatovych ptid Ceského krasu a Dévina ziejmé signifikantné odli§né, prestoZe pramérmé
hodnoty jednotlivych ptidnich charakteristik mohou byt obdobné.

Dobfe Ize interpretovat i nékteré dalSi detaily patrné z dendrogramu, respektive
z vypoctenych distanci:



* Na lokalité Sitovka jsou si vyrazné podobnéjsi vzorky z volné pudy (SIT:C2) se vzorky se
zbytky rozkladajiciho se dieva dubu (SIT:DB), neZli je tomu o vzorki se zbytky dieva
borovice (SIT:BO).

« V ramci Ceského krasu m4 nejextrémnéji pozici ze sledovanych lokalit bezlesi zachycené
v segmentech A a B transektu na lokalit¢ CK1 (CK1/AB), coZ je dobfe patrné i pfi
porovnani rostlinnych spoleCenstev.
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Obr. 10. Klasifikace vyzkumnych ploch v doubravach podle korela¢ni struktury dat o chemickém sloZeni
povrchovych plidnich horizontil. PouZito 11 chemickych charakteristik. Kritickd hodnota pro X? na hlading 95%
je 73.3161.

Rozdily subpopulaci horského smrku

Obdobné, jako v ¢ldnku MATEJKA (2017a), je moZno klasifikovat populace/subpopulace
dfevin pouze na zdklad€é vybranych korelaci. V nésledujicim byly stejné subpopulace Picea
abies na deseti plochich v oblasti Medvédi hory na Sumavé, jako ve jmenovaném ¢&lanku,
klasifikovdny na zdkladé korelaci ¢tyt dendrometrickych charakteristik (logaritmy zméfenych
hodnot DBH, vysky, korunové projekce a vySky nasazeni koruny) s vékem stromu v roce
2009 hodnocenym na zdkladé¢ dendrochronologickych vyvrtd. Pfislusnd kritickd hodnota
ukazuje na fakt, Ze smysluplné 1ze hledat vysvétleni pro existenci tif typi subpopulaci (obr.
11). Takto byly odliSeny pfedevsim subpopulace na zamokienych pidach (plochy 4, 5 a 8).
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Obr. 11. Klasifikace subpopulaci Picea abies na vyzkumnych plochich v oblasti Medvédi hory na Sumavé.

Pouzity byly korelace &ty dendrometrickych veli€in s vékem v roce 2009. Kritick4d hodnota pro X na hlading
95% je 9.4927.

Program Napovéda Metoda Priklad pouziti
DBreleve MATEJKA Monte Carlo testovani diferenci HRIB ET AL.
(2017¢) (2017)
IsoEnz MATEJKA Monte Carlo testovani diferenci IVANEK,
(2010) genetickych parametrti populaci MATEJKA (2016)
DBreleve MATEJKA Hodnoceni vysledkt klasifikace a
(2017¢) porovndni s externimi daty
HSCA MATEJKA Klasifikace sekvencné uspotddanych |MATEJKA (1993)
(soucast DBreleve) (1993) objektl
CorrelDist (soucast] MATEJKA Porovnani podmnozin objekta MATEJKA
DBreleve) (2017¢) popsanych mnohorozmérnymi daty (2017a)
SeqAn MATEJKA Testovani vyznamnosti diferenci IVANEK,
(2009) uspofddanych hodnot MATEJKA (2016)

Tab.1: Prehled uplatnéni zminénych matematicko-statistickych metod.

ZAVER

Tento text se zabyvd predev§Sim uplatnénim Monte Carlo permutacnimi testy,
roz$ifenim moznosti shlukové analyzy a vypoctem korelac¢nich distanci v mnohorozmérnych
datech. VSechny tyto postupy mohou najit Siroké uplatnéni v rdmci ekologického,
geobiocenologického a podobného vyzkumu. VétSinou se nejednd o zcela nové metody, ale o
jejich modifikace. Opomijeni Monte Carlo permutacnich testil je ddno predevsim jejich ¢astou
absenci ve vyuZivaném statistickém software (napiiklad program Statistica) nebo jejich
nepiili§ intuitivnim pouZitim vyZadujicim podrobnéj$i znalost metody (R; ROBERT ET
CASELLA, 2010).

Poznamka: Presentace k tomuto textu obsahujici n¢které dalsi pfiklady je dostupna na
webu https://www.infodatasys.cz/presentation_cz/geobiocenologie2018.htm.
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