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»Genetisko faktoru nozime adaptéties spéjigu un péc koksnes

ipasSibam kvalitativu mezaudZzu izveide”

Aktivitates : “Molekulari genétisko metoZu izmantosana dabisko meZaudzu
genétiskas daudzveidibas noteik§ana un meZa koku saimnieciski noderigo

ipasSibu izverteSana” merki, uzdevumi, gaidamais gala rezultats

Pétijuma aktivitates merki

Aktivitates “Molekulari genétisko metozu izmanto$ana dabisko mezaudzu genétiskas
daudzveidibas noteikSana un meza koku saimnieciski noderigo ipaSibu izveértéSana”
mérki ir:
1) raksturot genctiskas daudzveidibas struktiira dabiskas mezaudzges;
2) noskaidrot koksnes blivumu nosakos$o génu struktiiru un ekspresiju;
3) noskaidrot priedes genoma strukturalas izmainas, adapt&joties stresa faktoru
ietekme.

Péetijuma aktivitates uzdevumu un veicamo darbu izklasts

Lai sasniegtu pirmo aktivitates merki: ,,raksturot genétiskas daudzveidibas struktiira
dabiskas mezaudzes” paredzets veikt sadus darba uzdevumus:

a) veikt dabiski atjaunojusos apSu un eglu audzu paraugkoku DNS
izdaliSanu un mikrosatelitu lokusu amplifikaciju;

b) veikt ieglito mikrosatelitu lokusu datu analizi, nosakot audzu genétisko
daudzveidibu, radniecibas struktiiru, apsei — ari klonu skaitu katra
audze;

c) izstradat rekomendacijas efektivai  genétiskas  daudzveidibas
saglabasanai genétiskajos rezervatos, ka arT nepiecieSamajam klonu
skaitam hibridas apses plantacijas un egles s€klu plantacijas, ar
selekcion&tu materialu atjaunotu mezaudzu noturibas nodrosinasanai;

Lai sasniegtu otro aktivitates mérki: ,,noskaidrot koksnes blivumu nosakoSo génu
struktiiru un ekspresiju” paredzéts veikt $adus darba uzdevumus:

a) veikt esoSas informacijas analizi par priedes koksnes blivumu
ietekm€joSiem geniem, mérka g€nu atlasi, balstoties uz to ietekmes
pakapes izvertéSanu, geénu struktiiru un sekvences pieejamibu



publiskajas datu bazes;

b) izveidot molekularus markierus meérka génu sekvencém, ievakt
paraugus individiem ar 2. aktivitates ietvaros noteiktu atSkirigu
koksnes blivumu, veikt RNS izdaliSanu, reverso transkripciju, RT-PCR
ar izveidotiem specifiskiem markieriem;

c) veikt iegiito datu analizi un katra géna ekspresijas pakapes izvertésanu
individiem ar noteiktu koksnes blivumu, izdarot secinajumus par katra
geéna ietekmi vélama genotipa veidoSana;

d) genotipiem ar v€lamo koksnes blivumu un noteiktu géna ekspresijas
pakapi veikt géna strukturalo analizi, meklgjot iesp&jas molekulara
markiera izveidosanai ta identifikacijai, tadejadi padarot iesp&jamu
tieSu vElamas 1paSibas atlasi un paaugstinot selekcijas darba
efektivitati.

Lai sasniegtu treSo aktivitates meérki: ,noskaidrot priedes genoma strukturalas
izmainas, adapt&joties stresa faktoru ietekm&’ paredzets veikt $adus darba
uzdevumus:

a) izdalit mRNS no priedes digstiem, kas iepriek§ paklauti stresu

b) identific€t retrotranspozonu transkriptus, izmantojot reversas
transkripcijas reakciju un turpmaku amplifikaciju ar dazadu
retrotranspozonu klaSu parstavju vidd konservativam sekvencém
komplementariem praimeriem.

c) kontrolei izveidot markierus g€nu sekvenc€m, kuram transkriptu
kopiju skaits palielinas stresa apstaklu ietekmé;

d) sekvenét izoletas retrotranspozonu sekvences un izpétit to izplatibu
parastas priedes genoma, izveidojot specifiskus markierus tieSai
velamas 1paSibas atlasei un selekcijas darba efektivitates
paaugstinaSanai, paaugstinot selekcionéta materiala adaptacijas sp€jas.

16. Pétijuma aktivitates gaidamais gala rezultats
Sagaidamie aktivitates izpildes rezultati:

>

izstradatas rekomendacijas par nepiecieSamo klonu skaitu un pielaujamo
radniecibu pietickamas genétiskas daudzveidibas nodrosinasanai hibridapsu
stadijumos un egles séklu plantacijas, ka ari genétiskas daudzveidibas
aizsardzibai rezervatos;

molekularie markieri un metodika lielaku koksnes blivumu nosakoSo genotipu
identifikacijai un selekcijas procesa efektivitates paaugstinasanai;

protokols aktivo retrotrsnspozonu identific€Sanai priedes genoma stresa
noturigu genotipu identifikacijai;

iegiita informacija par priedes genoma stabilitati stresa apstaklos, koku
genomu ietekm@joSiem vides apstakliem un adaptacijas mehanismiem.

par projekta rezultatiem sagatavotas zinatniskas publikacijas un referati

zinatniskajas konferencés, ka arl tie izmantoti magistra un bakalaura darbu
1zstrade.



