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Kopsavilkums. Parasta egle ir tre$a izplatitaka Latvijas meZa koku suga, ap 80 %
(péc platibas) tis mezaudzes tiek atjaunotas stadot. Séklu plantacijas nodrogina nedaudz
mazak par pusi no stadu audzé$anai nepiecie$ama séklu daudzuma. Pétijjuma meérkis ir
noveértét, vai plantaciju séklu izmanto$ana atstaj nozimigu ietekmi uz jaunaudzu genétisko
daudzveidibu. Pétijjuma materials ievakts no nejausi izvélétiem 514 kokiem divu egles séklu
plantaciju (Remte un Katvari) pécnacéju stadijumos, kas atrodas MPS Kalsnavas un Auces
meZa novados. Mezaudzes parstav nejausi izvéléti paraugkoki no rietumu (3 audzes, kopa
139 koki), centrala (3 audzes, 144 koki) un austrumu (2 audzes, 96 koki) provenienéu
regiona. Analize veikta, izmantojot 6 mikrosatelitu markieru datus.

Vidéjais alé]u skaits lokusa svarstas robezas no 10 (UAPgAG150) lidz 35 (EAC7HO07),
un nav novérojamas $i raditaja butiskas atSkiribas starp séklu plantaciju pécnacéjiem un
mezaudzém. Kopuma plantaciju pécnacéjiem vidéjais atrasto alélu skaits ir nedaudz lielaks,
bet efektivo alé]u skaits nedaudz mazaks neka mezaudzém, ta¢u novérota heterozigotate abam
izvértétajam kopam neatskiras (Ho attiecigi 0,61 un 0,59). Nav konstatétas arl nozimigas
daudzveidibas indeksa (DI) un Sanona daudzveidibas indeksa (I) vértibu atskiribas (attiecigi
plantaciju pécnacéjiem DI=0,92 un 1=2,0; mezaudzém DI=0,91 un I=1,9). Vidéjais
alélu, ar ipatsvaru >S %, skaits plantaciju pécnacéjiem ir nedaudz augstaks neka mezaudzés,
tacu atskiribas ir ievérojamas tikai salidzinajuma ar centrala un austrumu, bet ne ar rietumu,
proveniencu regiona audzém.

Kopuma varam secinat, ka egles séklu plantaciju ar 20 un 50 kloniem pécnacéju
izmanto$ana nesamazina jauno audzu genétisko daudzveidibu.

Nozimigakie vardi: alélu skaits, novéroti heterozigotite, Sanona daudzveidibas
indekss.
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Regeneration of Norway spruce (Picea abies (L.) Karst.): genetic diversity of seed
orchard progenies.

Abstract. Norway spruce is the third most widespread tree species in Latvia that
occupies 537 thousand ha of forest land. Approximately 80 % of its stands are regenerated
using planting; therefore genetic composition of seeds for plant production has a large
practical importance. Significant part of the seeds (33-45 %) is obtained from seed orchards
with current total area reaching 104 ha. Orchards are established based on phenotypic
selections of plus trees predominantly in the region of its location. The aim of the study was
to assess the possible influence from the use of seed orchard progenies on genetic diversity
of young stands.

Material for the study was collected from progenies of two Norway spruce seed
orchards: Remte - located in south-western part of Latvia, consisting of 50 clones, and
Katvari — located in north-eastern part of Latvia, consisting of 20 clones. Random selection of
217 (for Remte) and 274 (for Katvari) progenies was done in progeny trials, where average
sample of both seed orchards were represented, located in Forest research stations Auce
(central part of Latvia) and Kalsnava (eastern part of Latvia) forest districts. Mature forest
stands were represented by samples from randomly selected trees (with distance of 100 m) or
seedlings from average seed sample of the stand. Stands were randomly chosen to represent
western (3 stands, 139 trees in total), central (3 stands, 144 trees) and eastern (2 stands,
96 trees) provenance regions. DNA, extracted from the needles, was analysed with 6 nuclear
SSR markers.

Results reveal that mean number of alleles per locus ranges from 10 (UAPgAG150) to
35 (EAC7HO07) and no differences in this parameter between forest stands and seed orchard
progenies were observed. Total number of alleles found is slightly larger, but number of
effective alleles slightly smaller for seed orchard progenies in comparison to forest stands,
however observed heterozygosity (Ho) did not differ between the analysed groups (Ho = 0.61
and Ho = 0.59 respectively). Significant differences were not detected also in values of
diversity index (DI) and Shannon’s Information Index (I): for the progenies of seed orchards
DI=0.92 and I = 2.0, for the forest stands DI = 0.91 and I = 1.9. Number of alleles with high
frequency (>S5 %), that are important for genetic stability of stand, is slightly higher for the
progenies of seed orchards than for the forest stands. Differences are more pronounced in
comparison with stands from the central and eastern provenance region.

It can be concluded, that the number of clones in seed orchards (20 and 50) is sufficient
to avoid possible losses of genetic diversity for seed orchard progenies. Therefore use of
seed orchard seeds for seedling production does not decrease the genetic diversity of young
Norway spruce stands.

? Latvian State Forest Research Institute “Silava”, 111 Riga str., Salaspils, LV-2169, Latvia,

*e-mail: aris.jansons@silava.lv
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Sucouc, A. %, Boponosa-Ilerposa, A.?  Pyuruc, A.3,  Kaubepra-Cuauns, K. 3,
Axepuns, B. Bozo6nosaenne ean o6pikHoBennoit (Picea abies (L.) Karst.) - renern-
JecKoe pa3HOOOpa3ne MOTOMKOB CeMEeHHBIX IAAHTAIIHA.

Pesrome. EAp OOBIKHOBeHHasl SIBASETCSI TpeTeil 6oAee PACIPOCTPAHEHHON MOPOAOH
AECHBIX AepeBbeB B Aarsuu, npubansurespHo 80 % (10 MmAOmAAM) HACAXKAGHHI KOTOPOil
BO30OHOBASIOTCS CITOCOOOM IIOCAAKH. YAEABHBIN BeC CeMH, AOOBITHIX B CEMEHHBIX ITAAHTALIAAX
AASL BBIPAINVIBAHUS Ca’XKEHIIEB, COCTaBASeT MeHee IIOAOBHHBI OT OOIEro KOAMYeCTBa
ceMeHHOro Marepuaaa. LeAb MccAeAOBaHMS — OLJeHUTb HACKOABKO 3HAYUTEABHOE BAUSHUE Ha
reHeTHYeCKOe pasHOOOpasue OKasbIBaeT MCIIOAB30OBaHME IIAAHTALMOHHBIX ceMsiH. Marepuaa
cofpaH B ABYX CEMEHHBIX [IAQHTALIUAX CIIOCOOOM CAYYaiHOTO OTHOpa — COOTBETCTBeHHO 217
U 274 - IOTOMKOB B ITI0CaAKaX, KOTOpPbIe PACIIOAOXEHbI B AeCHBIX BoAOCTsiX KaacHaBsI u Ayrie.
AecoHACaXACHNS TPEACTABASIOT CAYYaiHO BBIOpaHHBIE IPOOHDIE AEPEBbsI M3 3aIAAHOIO
(3 HacaxxpeHMS; ObIIee IHUCAO AepeBbeB — 139), I[EeHTPAABHOTO (3 macaxpenus; 144 AepeBbeB)
1 BocTouHOro (2 HacaxpeHus; 96 AepeBbeB) PerMOHOB NPOBEHHEHIHi. AHAAM3 MPOBEASH,
HCIIOAB3YS AAHHBIE 6 MHKPOCATEAUTHBIX MapKEPOB.

CpeaHee 4HMCAO arAeAeil B AOKyce Koaebaercss B mpepeaax or 10 (UAPgAG150)
A0 35S (EAC7HO7) U He O6Hapy>KeHbI CyIeCTBEHHbIe Pa3AMYMSA ITOTO IIOKA3aTeAs
MeXAy IIOTOMKAMH CeMEHHBIX NAQHTAI[MHA U AeCOHACAKAeHHH. B obmeM cpepHee 4mcao
HaNAEHHDBIX aAA€Aell y ITOTOMKOB IAQHTAlUil GOAee BBICOKOE, 3aTO YHUCAO 3(PEKTHBHBIX
aAAeAell HIDKe II0 CPAaBHEHHIO C AeCOHACAXKAEHISIMH, HO YCTAHOBAEHHAS FeTepPO3UTOTHOCTD
y o6oux coBokymHOCTeit pasanuuit He umeer (Ho coorsercrsenno 0,61 u 0,59). Takxe He
O6HApPY>KeHbl 3HAYUTEAbHblE PAa3AMYUS B LIEHHOCTH UHAekca MHoroo6pasus (DI) u uHAekca
muoroo6pasus Ilanona (I) (coorBercTBeHHO y moTOMKOB mAanTanuit DI=0,92 u 1=1,9;
y aeconacaxpaenuit DI =0,91 u I=1,9). Cpeanee 4icA0 arresel, C yAGAbHBIM BecoM =5 %,
Y IOTOMKOB ITAQHTAIIMi HEMHOTO BbILIE IT0 CPABHEHHUIO C A€COHACAKAEHHAMH, OAHAKO PA3ANYHUS
SIBASIIOTCSI 3HAYUTEABHBIMH II0 CPaBHEHHIO C HACAKAECHHMSMH IIeHTPAABHBIX M BOCTOYHBIX
PeruoHOB IPOBEeHUEeHIHIL.

B o61ieM MOXHO CA€AATH BBIBOA, YTO UCIIOAB30BAHKE TIOTOMKOB CEMEHHBIX TIAQHTALIHI
ear (c 20 u SO KAOHAMU) He yMeHbIIAET TeHETHYeCKOoe pPasHOOOpasHe MOAOAHSKOB B
ITOCAAKAX.

Katoueevie cao6a: 4YuCAO aAAeAell, IeTepO3UIOTHOCTb, HHAEKC MHOTOOOpasus
ITanoHa.

3 ATUA «Cuaasa>, ya. Purac 111, Canacninac, LV-2169, Aatsus; *aa. moura: aris.jansons@silava.lv
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Ievads

Parasta egle ir tresa izplatitaka Latvijas
koku suga - tas audzes veido 17 % no Latvijas
meziem jeb 537,35 tikst. ha (MSI dati).
Lielako dalu eglu audzu atjauno stadot:
2011.gada kopa atjaunoti 6960,2 ha, taja
skaita stadot - 5775,3ha (VMD, 2012a),
turklat egle saméra pladi izmantota arl meza
ieaudzésana - 2011.g. 2976ha (VMD,
2012a). Nemot véra laika gaita pieaugoso
pieprasijumu péc egles séklu materiala,
tas selekcija uzsakta pagajusa gadsimta
seS§desmitajos gados, veicot razigu un
kvalitativu audzu izvéli un augstvértigako
koku - ts. pluskoku - atlasi $o audiu
ietvaros. Kopuma atlasiti un $obrid razojosu
séklu plantaciju  ierlko$anai  izmantoti
ap 400 pluskoki.
darba izejmaterialu, pédéjas desmitgadés

Papildinot selekcijas
izraudziti vél ap 1700 pluskoki un kvalitativi
mezaudzu koki, kam ierikotas pécnacéju
Pluskoki séklu
plantaciju ieriko$anai, kuru kopéja platiba,

parbaudes. izmantoti
saskana ar Meza reproduktiva materiala
ieguves avotu registra datiem, S$obrid ir
103,8 ha (VMD, 2012b). Nemot véra eglei
raksturigos neregularos séklu razas gadus ar
butiski atskirigu razas apjomu (Latvija lidz
40 kg séklu no ha - VMD, 1999), pédéjos
gados séklu plantaciju séklu ipatsvars stadu
razo$ana ir mazaks neka puse no kopéja séklu
materiala (2010.g. — 33 %, 2011.g. — 45 %;
VMD, 2012c¢).

Plaga plantaciju séklu pielieto$ana
nodro$ina iespéju praksé realizét selekcijas
darba merki - uzlabot jauno audzu pro-
duktivitati un kvalitati. Salidzinot Latvijas
rietumu dalas egles séklu plantacijas un astonu
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mezaudzu pécnacéjus, konstatéts, ka 30 gadu
vecuma séklu plantacijas pécnacéju kraja
ir vidéji par 20 % augstaka (Gailis, 2005).
Selekcijas procesa, vértéjot ne tikai genotipu
produktivitati un kvalitati, bet arl noturibu
pret biotisko un abiotisko faktoru ietekmi,
augsanas ritmu, iespéjams paaugstinat jauno
audzu vitalitati un adaptaciju dazadam
ar klimata izmainam saistitam ietekmém.
Priek$noteikums populacijas pieméro$anas
spéjai aréjo faktoru izmainam ir genétiska
daudzveidiba. Tas saglabasana ir butiska
ari me?a selekcijas procesa, jo (Paul et al.,
2000):

1. tiek saglabatas atlases iespé&jas péc
pazimém, kas pirmajos selekcijas ciklos
var nebat uzskatitas par nozimigam
(pieméram, izturiba pret noteiktu gaisa
piesarpojumu);

tiek saglabata jauno mezaudzu spé&jalabak
pielagoties aréjas vides izmainam.

Tadé] pétijuma mérkis ir noveértét,
vai séklu plantacijas pécnacéju genétiska
daudzveidiba ir batiski atskiriga no dabiski
atjaunojusas audzés konstatétas.

Metodika

Séklu plantacijas pécnacéjus parstav
vidéjie séklu paraugi no Remtes (Kurzemes
dienvidu dala) un Katvaru (Vidzemes
rietumu dala) séklu plantacijam (attiecigi
2001. un 1998.razas gada séklas), no
kuriem izaudzétie stadi izmantoti pécnacéju
parbauzu stadijumu ierikosanai 2010. gada.
Sajos stadijumos, kas atrodas Meza pétisanas
stacijas Kalsnavas un Auces meZa novados,
péc nejausibas principa izvéléti 217 (Remtes
plantacija) un 274 (Katvaru plantacija)
koki, no kuriem ievakti skuju paraugi
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DNS izdali$anai. Remtes plantacija séklu
ievakanas laika razojosaja dala (bloka)
bija parstaveti SO kloni, kas atbilst Ministru
kabineta dokumenta ,Noteikumi par mezZa
reproduktivo materidlu” (Noteikumi par
meza..., 2003) definétajim prasibim pirmas
kartas séklu plantaciju ieriko$anai, savukart
Katvaru plantacijas pamatbloka — 20 kloni,
kas ir tuvu ieteiktajam jauno séklu plantaciju
ierikoganai Skandinavijas valstis (Lindgren &

Prescher, 2005).
Genétiskas  daudzveidibas raditaji
séklu plantaciju pécnacéjiem salidzinati

ar datiem, kas iegati no pieaugu$am eglu
me7audzém rietumu - Pampali (SP),
Kursisi (K), Kuldiga (KU), centralaja -
Zaube (ZA), Ape (ZV), Briezi (JB) un
austrumu — Ludza (L), Malta (RM) -
proveniencu regiona. Katru mezaudzi parstav
48 paraugi (Rungis et al., 2006), kas iegiti
no nejausi izvélétiem, vidéji 100 m attaluma

Rietumu
Western

augo$iem kokiem (Ape, Kursisi), vai nejausi
izvélétiem digstiem no audzes vidéja séklu
parauga (péréjém audzém).

DNS no eglu skujam ijegata ar
modificétu CTAB metodi (Doyle and Doyle,
1987). Audi sagrauti, izmantojot $kidro sla-
pekli; ekstrakcijas buferim tika pievienots po-
livinilpirolidons un beta-merkaptoetanols,
saskana ar Porebski et al. (1997) aprakstito
metodiku. Nemot véra iepriek§ iegutos
rezultatus dabisko eglu populaciju genétiskas
daudzveidibas pétijumos (Rungis et al,
2006), izveleti sesi mikrosatelitu markieri:
SpAGC2 (Pfeiffer et al., 1997), UAPgAG150
(Hodgetts etal.,2001), WS0033.A18 (Rungis
et al., 2004), PAAC 17 (Scotti et al., 2000),
EAC7HO7 (Scotti et al, 2002), PaGB3
(Besnard et al, 2003). Polimerazes kédes
reakcija veikta 20 pL reakcijas tilpuma $ada
sastava: 50 ng DNS parauga, 1xTaq buferis
(Fermentas), 2mM MgCl,, 0,2mM dNTP,

Centralais
Central

Austrumu
Eastern

1. attéls. Parastas egles proveniencu regioni un paraugu ievak$anas vietas.

Figure 1. Provenance regions of Norway spruce and locations of sampled stands and seed orchards.

Paskaidrojums / Legend: @ —séklu plantacijas / seed orchards;

-mezaudzes / forest stands.
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0,2uyM praimera, 0,5U Taq polimerazes
(Fermentas). Reakcijas apstakli: sakotnéja
denaturacija 3 minates 95°C; 38 reizes at-
kartots cikls ar denaturaciju 20 sek. 95°C,
praimeru hibridizaciju 20 sek. 50°C, sintézi
20 sek. 72°C; beigu elongacija 10 minutes
72°C. Amplifikacijas produkti atdaliti, iz-
mantojot poliméru POP7-TM  (Applied
Biosystems) un vizualizéti ar ABI Prism 3130x-
Avant Genetic Analyzer (Applied Biosystems),
hromatogrammas analizétas ar GeneMapper
v. 4. (Applied Biosystems). Paraugi bez datiem
iznemti no analizes. Daudzveidibas indekss
(DI) aprékinits péc formulas (Simpson,
1949):

DI=1 - Xpg2, kur

pg — noteikta genotipa frekvence.

(1),

Genétisko daudzveidibu raksturojosie
raditaji (ka heterozigotate, alélu skaits u.c.)
un tos raksturojosa statistika aprékinata ar
programmu GenAlExv. 6.41 (Peakall &
Mouse, 2006). To noteik$ana veikta vairakas
reizes: sakotnéji analizéjot atseviski katras
séklu plantacijas (Remte un Katvari) un katra
provenien¢u regiona (rietumu, centralais
un austrumu) mezaudzu datus un péc tam
integréti analizéjot abu plantaciju un visu
mezaudzu datus, lai noskaidrotu dominéjoso
alé]u frekvenéu izmainas.

Rezultati

Pétijuma rezultatiem ir ievérojama
praktiska nozime, jo pirmo reizi Latvija
detalizéti raksturota séklu planticiju pécna-
céju pielietosanas (meza stididana) sagai-
dama ietekme uz genétisko daudzveidibu.

Iegutie dati liecina, ka izmantotie
markieri ir pieméroti Latvijas eglu paraugu
analizei, jo tos raksturo augsts daudzveidibas
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indekss (DI), Sanona daudzveidibas indekss
un laba amplifikacijas kvalitate, ka ari rezultati
ir salidzinami ar iepriek$ veikto pétijumu
datiem (1.tab.). Vertéjot S14 paraugus
no Remtes (271) un Katvaru (243) plan-
tacijam, identificétas 136 aléles. Atrasto
alélu skaits plantacijas svarstas robezas no
10 (UAPgAG150) lidz 33 (EAC7HO07),
fiksacijas indekss — no 0,042 (PaGB3) lidz
0,423 (WS0033.A18).

izmantotais

dabiski

jaunojusos eglu audzu paraugu skaits bija

Pétijuma at-
mazaks neka no séklu plantaciju pécnacéjiem
iegutais — kopa 379, taja skaita 139 no
rietumu, 144 no centrala un 96 no austrumu
proveniencu regiona. Mazakais identificéto
alélu skaits bija lokusiem PaGB3 - 7 un
UAPgAGI150 - 9, bet lielakais, lidzigi ka
plantaciju pécnacéju paraugiem, lokusam
EAC7HO7 - 34 aléles.

Augsta daudzveidibas

pakape noteikta visas pétijuma ieklautajas

genétiskas

grupas. Novérota heterozigotate (Ho) variéja
no 0,58 Iidz 0,66 un bija nedaudz zemaka par
$im alélu skaitam sagaidimo (He) (2. tab.).
Molekularas variacijas analize (AMOVA)
visos gadijumos uzradija lielaku variaciju
grupas (mezaudzes no noteikta regiona vai
séklu plantacijas pécnacéji) individu starpa,
neka starp pasam grupam. Izmantojot
1000 permutaciju, variacija starp grupam
sasniedza tikai 1 %.

Salidzinot séklu

plantaciju pécnacéjiem un meZaudzém,

rezultatus starp
konstatéts, ka vidéjais atrasto alélu skaits
nedaudz lielaks ir planticiju pécnacéjiem,
ko varétu skaidrot ar kopéjo paraugu skaita
at8kiribam,

jo abam vértétajam kopam

novérotd heterozigotate (Ho) neatkiras.
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1. tabula / Table 1
Eglu genotipu identificé$anai pielietoto mikrosatelitu markieru raksturojums
Characteristics of microsatellite markers used for identification of spruce genotypes

Mikrosatelitu G DI I Na
Kieri arums, bp
IEVIITOL Length, bp audz. plant. audz. plant. audz. plant.
SSR marker stand orch. stand orch. stand orch.
SpAGC2 70-122 0,90 0,90 2,207 1,961 18 22
UAPgAG150 141-161 0,92 0,88 1,368 1,723 9 11
WS0033.A18 160-208 0,94 0,93 1,053 1,269 18 18
PAAC17 117-216 0,92 0,92 2,646 2,590 28 31
EAC7HO07 102-188 0,95 0,94 3,166 2,964 35 35
PaGB3 103-133 0,88 0,89 1,435 1,999 10 14
Apziméjumi / Legend:

Garums, bp - atrasto alélu garums, bp / Length, bp — Length of identified alleles, bp;

audz. - vidéja vértiba mezaudzém / stand — mean value for forest stands;

plant. — vidéja vértiba séklu plantaciju pécnacéjiem / orch. — mean value for seed orchard progenies;
DI - daudzveidibas indekss / Diversity Index;

I - Sanona daudzveidibas indekss / Shannon’s Information Index;

Na - alélu skaits / number of alleles.

2. tabula / Table 2
Genétiskas daudzveidibas raditaju vidéjas vertibas
Mean values of genetic diversity parameters

Plantacijas Mezaudzes
Parametrs Seed orchards Forest stands Plantacijas | MezZaudzes
Parameter - Seed orchards | Forest stands
Remte Katvari R C A
Na 19,1 19,5 16,33 17,33 14,67 21,5 19,5
Na>5% 4,83 5,0 5,16 4,66 4,66 4,83 4,66
Ne 6,43 6,42 6,86 6,80 6,16 6,53 6,70
I 2,03 2,07 1,90 1,99 1,83 2,0 1,9
He 0,78 0,79 0,72 0,75 0,70 0,78 0,72
Ho 0,58 0,66 0,60 0,62 0,56 0,61 0,59
F 0,26 0,17 0,15 0,16 0,19 0,22 0,16
Apziméjumi / Legend:

R - rietumu, C - centralais, A — austrumu proveniencu regions / R — western, C — central, A — eastern
provenance region;

Na - alé]u skaits / number of alleles;

Na > § % — alélu ar ipatsvaru >5 % skaits / number of alleles with frequency > S %;

Ne - efektivo alé]u skaits / number of effective alleles;

I — Sanona daudzveidibas indekss / Shannon’s Information Index;

He - sagaidama heterozigotate / expected heterozygosity;

Ho — novérota heterozigotate / observed heterozygosity;

F - fiksacijas indekss / Fixation Index.
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Atziméjams, ka  Katvaru  plantacijas

pécnacéjiem novérota heterozigotate ir
nedaudz augstika (2.tab.), ari unikalo
alélu skaits ir lielaks — 3,50 (3.att.) neka
Remtes plantacijas pécnacéjiem - 3,17.
Masu iegutie rezultati atbilst citu pétljumu
par dazadam skuju koku sugam datiem.
Salidzinot
seklu plantacijas (134 kloni) pécnacéjiem,
Chaisurisri un El-Kassaby (1994) nekonstaté
butiskas atskiribas. Lidzigi Schmidtling un
Hipkins (1998) un Godt et al. (2001) secina,
ka heterozigotate mezaudzém un séklu plan-

heterozigotati mezaudzu un

127 129

123

tacijam ar 28-40 kloniem neatskiras.
Eglu séklu plantaciju pécnacéjiem
biezak

sastopamo alélu ipatsvars: rezultati vienam

konstatéts nedaudz palielinats
lokusam atspoguloti 2. attéla; $ada tendence
novérojama ari citiem lokusiem.

Efektivo

vienmeérigu frekvenc¢u sadalijumu, kas spéj

alelu  skaits  uzrada
uzturét doto heterozigotati (Kimura & Crow,
1964). Mezaudzém tas ir nedaudz augstaks
(Ne=6,7), salidzinot ar séklu planticiju
pécnacéjiem (Ne=6,5). Analizéjot alélu
frekvenc¢u sadalijumu, redzam, ka plantaciju

Plantacijas (n = 514)

131 0%
0%

Mezaudzes (n = 340)

2. attéls. Lokusa PaGB3 alé]u frekvencu sadalijums eglu séklu plantaciju pécnacéjiem un

dabiskajam mezaudzém.

Figure 2. Comparison of allele frequencies for locus PaGB3 between spruce natural stands and

progenies of seed orchards.

Apziméjumi / Legend: Plantacijas — séklu plantacijas /Seed orchards;

MeZaudzes — meZaudzes / Forest stands.
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pécnacéjiem alélu, ar frekvenci virs S %,
skaits ir nedaudz paaugstinats, kas, iespéjams,
ietekmeé ari efektivo alélu skaitu.

HWE

populacijamunaudzémuzradija, kapécvisiem

tests  starp  plantacijas
lokusiem §is populacijas ir Hardy-Weinberg
lidzsvara (p < 0,01), kas liecina, ka, atlasot
egles plantaciju izveidosanai, genétiskas
daudzveidibas sadalijums salidzinajuma ar
mezaudzém butiski nav izmainits.

Citas
séklu plantaciju (klonu skaits no 28 lidz

valstis veiktas skuju koku
134) paraugu analizes liecina, ka tajas nav
atrodamas atseviskas, reti parstavétas aléles,

kas ir mezaudiu paraugos, savukart séklu

plantaciju pécnacéjiem konstatétas dazas
tadas aléles, kas nav atrastas mezaudzém
(Chaisurisri & El-Kassaby, 1994; Godt et
al., 2001; Schmidtling and Hipkins, 1998;
Stoehr & El-Kassaby, 1997). Muona un
Harju (1989) pétijumos par parasto priedi
(plantacijas ar klonu skaitu 18-23) norada,
ka kopéjais alélu skaits plantacijas ir par
2-7 mazaks neka mezaudzés, ta¢u séklu
plantaciju pécnacéju paaudzé — par 3-7 lie-
laks. So sakaribu ietekmé gan dabiski
notieko$as muticijas, gan fona (mezaudzu)
lidzdaliba

apputeksné$ana, kas priedei un eglei ir

puteksnu séklu  plantaciju

ievérojama — pat pieaugus$am plantacijam ar

Alélu skaits
Number of alleles

0,88
- 0,84
- 0,80

- 0,76

Heterozygosity

r 0,72

Heterozigositate

- 0,68

Remte

0,64

Katvari

3. attéls. Remtes un Katvaru plantaciju pécnacéju genétiskas daudzveidibas raditaju

salidzinajums.

Figure 3. Comparison of values of genetic diversity parameters between progenies of seed orchards

,Remte” and ,Katvari”.

Apzimé&jumi / Legend:
SRR

]

Na - alélu skaits / number of alleles;

Na >5 % — alé]u ar ipatsvaru >5 % skaits / number of alleles with frequency >5 %;
Ne - efektivo alélu skaits / number of effective alleles;

I - Sanona daudzveidibas indekss / Shannon’s Information Index;

No - unikalo alélu skaits / number of private alleles;

He - sagaidama heterozigotate / expected heterozygosity.
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augstu ziedésanas intensitati ta var sasniegt
lidz 40-60 % (Almgqvist & Pulkkinen, 2005;
Nilsson & Lindgren, 2005).

Veicot séklu plantacijas analizi péc klo-
nu skaita, konstatéts, ka ievérojama un strauja
genétiskas daudzveidibas samazina$anas
sakas tad, ja planticijas efektivais klonu skaits
ir mazaks par 10 (Kang etal,2001). Kriteériju,
ka plantacija klonu skaitam jabut lielakam par
10, ka genétiskas daudzveidibas aizsardzibas
garantu izmanto atsevisku koku sugu séklu
plantaciju ieriko$anai Danija, ka arl Britu
Kolumbiji, Kanida (Stoehr et al, 2004).
Latvija tik maza klonu skaita pielieto$ana nav
notikusi un nav ari paredzéta.

Masu pétijuma rezultati atbilst Wang
et al. (1991) teorijai, ka situacija, kad génu
dreifa negativajai ietekmei uz genétisko
daudzveidibu pretdarbojas gan plantacija
izmantotais efektivais klonu skaits, gan
fona putek$nu ietekme, vienigas izmainas
genétiskas daudzveidibas raditajos var but
saistitas tikai ar reti parstavétam alélem.
Iespéju konstatét reti (1-S% gadijumu)
sastopamas aléles, kas var bat ari jaunas
muticijas, nosaka tiesi ievakto paraugu skaits
(Godt et al, 2001; Muona, Harju, 1989).
Janem véra, ka reti parstavétas aléles nav
nozimigas meZaudzes genétiskas stabilitates
nodroginasana (Libby et al., 1997), bet gan
sugas izdzivo$anas

stratégija. Pieméram,

pienemot, ka vienam no 1000 kokiem ir
noteikta aléle, kas izradas kritiski svariga
rezistences nodros$inasana pret kadu jaunu
slimibu - slimibas gadijuma 999 koki
aiziet boja -, tatad mezaudzes faktiski vairs
neeksisté, kaut arl 1 koks ir spéjis izdzivot.
Si koncepta ilustréanai minésim praktisku
gadijumu, kas pédéjo 30 gadu laika noticis
Eiropa: gobas loti liela to areala izplatibas
dala ietekméja t.s. ,Holandes gobu slimiba”
(Ceratocystis ulmi (Buisman) C. Moreau), ka
rezultata koki nokalta - tika atrasti atsevis-
ki izdzivojusi genotipi, kas izradijas noturigi
pret $o slimibu, tadéjadi nodro$inot sugas
saglabaganos, ta¢u katra konkréta gobu
mezaudze kluva nevértiga (neatkarigi no
planota izmanto$anas mérka).

Reti parstavétajam alélém var bat no-
zimiga loma, tadé] tas saglaba genétisko re-
sursu mezaudzés, uztur selekciju popula-
cija (kur genotipu skaits ir ievérojami lielaks
neka séklu plantacijas) un klonu arhivos
(Yanchuk, 2001). So alélu saglabasanos (un
rafanos — jaunu dabisku mutaciju rezultata)
ka

dabas aizsardzibai atvélétajas teritorijas, ta

nodro$ina ari dabiska atjaunos$anas
arl saimnieciski izmantojamos mezos, kur
platibas tiek atstatas dabiskajai atjauno-
$anai (tai skaita, pieméram, saglabajot

paaugu).

Secinajumi

Starp eglu séklu plantaciju pécnacéjiem un mezaudzém nav konstatétas nedz novérotas

heterozigotates (Ho), nedz daudzveidibas indeksa (DI) un Sanona daudzveidibas

indeksa (I) vértibu batiskas atskiribas (attiecigi plantaciju pécnacéjiem Ho = 0,61,
DI =0,92 un I=2,0, mezaudzém Ho = 0,59, DI = 0,91 un I =1,9). Tas liecina, ka egles
séklu plantaciju pécnacéju izmanto$ana meZa atjauno$anai nemazina jauno audzu

genétisko daudzveidibu.
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2. Konstatéts, ka Remtes (S0 kloni) un Katvaru (20 kloni) séklu planticiju pécnacéju
genétiskas daudzveidibas raditajiem nav batisku at$kiribu. Tas liecina, ka no genétiskas
daudzveidibas saglabasanas viedokla ir pielaujama séklu plantaciju ar 20 kloniem
izmantoS$ana.

Pateiciba: pétijums veikts LVMI Silava realizéta ESF projekta ,Genétisko faktoru
nozime adaptéties sp&jigu un péc koksnes Ipasibam kvalitativu mezaudzu izveidé”
(Nr. ESF 2009/0200/IDP/l.1.1.2.0/09/APIA/VIAA/146) ietvaros.
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