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Kopsavilkums. Parasta apse ir atraudziga pioniersuga ar nozimigu un potenciali
pieaugos$u lomu koksnes ieguvé un vértibu biologiskas daudzveidibas nodrosinasana borealaja
un hemoborealaja zona. Parastas apses audZu klonu struktara ir maz pétita, izpratne par to
ir nepiecie$ama, lai nodro$inatu viena no biologiskas daudzveidibas limeniem - genétiskas
daudzveidibas — aizsardzibu. Pétijuma mérkis ir novértét klonu skaitu un izvietojumu dabiski
atjaunojusas parastas apses jaunaudzés. Kopuma analizéti 50S koki, kas ievakti veéri, gar$a
un platlapju kadreni 18 jaunaudzés 6 Latvijas regionos. Klonu skaita raksturo$anai lietotas
fenotipiskas pazimes un mikrosatelitu markieri.

Konstatéts, kaapsesklonuidentifikicijapécto fenotipiskajam pazimém (lapu plauksanas
un dzeltésanas laiks, mizas krasa u.c.) nav preciza: $adi iespéjams izdalit tikai 44 +8 % klonu,
kas identificéjami, pielietojot 6 mikrosatelitu markierus. Identificéto klonu skaits atkarigs no
izmantoto markieru kvalitates un skaita: konstatéts, ka ar 3 markieriem vidéji iespéjams izdalit
par 22 % mazak klonu, neka izmantojot 6 markierus.

Analizétajas 18 apsu jaunaudzés konstatéti vidéji 9,4 2,65 kloni ha™'. Atskiribas starp
atseviskam audzém ir nozimigas: klonu skaits ir robeZas no 5,3 ha™ lidz 22 ha'. Lielaka dala
klonu (79 %) parstavéti tikai ar 1 rametu. Tas liecina, ka genétiska daudzveidiba katras audzes
ietvaros ir saméra augsta — neviens no kloniem nav guvis batisku parsvaru.

Vidéjais attalums starp viena klona rametiem ir 48 £9,54 m, maksimalais konstatétais
attalums — 169,4 m. Tas liecina par dazu ap$u klonu potencialy, jo tie konkrétajos apstaklos
izradas piemérotaki neka citi un aiznem saméra lielas platibas, veidojot audzes ar zemu
genétisko daudzveidibu. Tadeé] ir butiska klonu struktaras raksturo$ana un periodiska
inventarizacija genétisko resursu aizsardzibai paredzétajas audzés.

Nozimigakie vardi: genétiska daudzveidiba, atjaunosanas, klonu identifikacija.
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Abstract. Common aspen is a fast growing pioneer species with a notable and
potentiallyincreasingroleinwood productionaswell as substantialimportance forbiodiversity
in boreal and hemiboreal forests. Currently in Latvia aspen-dominated stands occupy
244.7 thousand ha and it is the fifth most wide-spread species. Therefore areas for protection
of the genetic resources of aspen have been established. However, important information to
efficiently accomplish this task and preserve the diversity is lacking: clonal composition of
aspen stands has not been studied in Latvia and the information available elsewhere is very
limited. Therefore the aim of the study is to assess the number and distribution of clones in
young stands of common aspen.

Sample trees for the study (altogether S0S) were systematically (with distance
10-15m) collected in 18 randomly selected stands of common aspen at the age of S to
10 years, located in 6 geographically distant regions with the highest proportion of common
aspen. Stands were located on fertile mineral soil (17 stands) and fertile drained peat soil
(1 stand). Clones were identified using a combination of phenotypic traits, assessed during
the spring — leaves flush, colour of leafs, and during the autumn - coloration and fall of leaves
as well as colour and texture of bark, crown shape and branch angle. Clones were identified
also using SSR markers.

The results showed that clone identification using only phenotypic traits can be very
misleading — only 44 +8 % of clones detected using 6 SSR markers were distinguishable
by phenotypic traits. Both the quality and number of SSR markers employed affected the
observed diversity of clones: using only 3 SSR markers it was possible to identify 22 % fewer
clones than using 6 SSR markers.

On average 9.4 £2.65 clonesha™ occurred in the studied stands. Considerable
differences between stands were detected, ranging from 5.3 to 22 clones ha™'. The majority
of clones (79 % on average with high variation among stands) were represented only by a
single copy (ramet), indicating substantial within-stand diversity. Average distance between
ramets of the same clone was 48 £9.5 m, largest distance — 169.4 m. This suggests that in
favourable conditions, a few of the fittest clones have a potential to occupy large areas and to
form stands with a very limited genetic diversity. Therefore clone structure must be assessed
and monitored in the areas dedicated for protection of genetic diversity of common aspen.

Key words: genetic resources protection, regeneration, clone identification.
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KAOHOB ocuHbI 06bikHOBenHOM (Populus tremula L.) B ecTecTBeHHO BOCTaHOBHBIINXCS
MOAOAHSIKAX.

Pesrome. OcrHa OOBIKHOBEHHAsl SIBASIETCSI OBICTPOpACTYILIE IIOPOAOK-IIHOHEPOM U
[OTELNAABHO UMeeT BO3PACTAIOLIYIO POAb B AOOBIYE APEBECHHBI U 3HAYUMOCTD B 00ecriedeHnn
OHOAOTHYECKOrO PasHOOOpasus B 60peaabHOI U reMobopeaabHOM 30HaX. CTPYKTypa KAOHOB
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B HACaXXAEHHUAX OCHHBI OOBIKHOBEHHOM MCCAEAOBAaHA MAAO, €€ OCO3HAHHME HEOOXOAMMO AAS
3alUThI OAHOTO U3 YPOBHEN GHOAOTHYECKOTO Pa3HOOOPA3Hs — TeHeTHIECKOTO Pa3Ho0Opasusl.
Ileab mccaepoBaHMSA — OILIEHKA YHUCACHHOCTH KAOHOB M HX pa3MellleHHMs B eCTeCTBEHHO
BOCCTAQHOBHUBIINXCS MOAOAHSKaX OCHHBI OOBIKHOBEHHOH. B 06meM mrTore aHaAM3HpOBaHO
50S aepeBbeB, KOTOpble CPyOAEHBI B KMCAUYHUKE, B CHBITEBOM M B OCYIIEHHOM TOP(SHOM
KHUCAMYHUKe B 16-TH MOAOAHSIKAX B O-TH pernoHax AarBuu. AAsI XapaKTepU30BaHUS YHCAEH-
HOCTHU KAOHOB HCITOAb30BAaHbI $eHOTHIINYECKHE TPU3HAKU X MaPKEPHI MHKPOCATEAUTOB.

BrracHeHO, uTO MAGHTHUPUKAIIUSA OCHHOBBIX KAOHOB IO (EeHOTHIIMIECKUM IPU3HAKAM
SIBASIETCSI He TOYHOW II0 CPaBHEHUIO C KCIIOAb30BaHHEM O6-TH MapKEépPOB MUKPOCATEAHTOB,
OTOMy dYTO B IIEPBOM CAy4ae MOXHO 000co6uth TOABKO 44 +8 % kaoHOB. Ymcao
HMAECHTUQUITUPOBAHHBIX KAOHOB 3aBUCHUT OT Ka4eCTBA U YHCACHHOCTH IIPUMEeHEeHHBIX MAPKEPOB:
KOHCTaTHPOBAHO, YTO UCIIOAB3YSI 3 MapKépa B CpeAHEM MOXHO 060cobuTs Ha 22 % MeHble
KAOHOB HeXXEAU UCIIOAb3Ys 6 MapKEPOB.

B nccaepoBaHHBIX 16 MOAOAHSIKAX OCHHBI PACIIO3HAHO B cpeaHeM 9,4 £2,65 xaoHOB ra'.
Pasamyms MeXAYy OTA€ABHBIMH HACAKACHHMSMH SIBASIOTCS CyLeCTBEHHBIMH — YHCAO KAOHOB
HAXOAUTCA B mpepesax oT 5,3 ra™' oo 22 ra”'. BOABIIMHCTBO KAOHOB (79 %) IIpeACTaBAEHO
TOABKO OAHHM paMeTOM. JTO CBHAETEABCTBYeT O TOM, 4TO IeHeTHYeCKoe pasHOobOpasue
B IIpeAeAaX KQXKAOTO HACAKAEHUS SIBASETCS BBICOKOM — HU OAMH M3 KAOHOB He AOOMACS
CYIeCTBEHHOTO IIPEeBOCXOACTBA HAA APYTUMU: MOXKHO IIPEATIOAOXKHTD, UTO HA STHX ITAOUIAAIX
OCHHOBBIE HACAKACHHS OBIAM TOABKO B IIPEABIAYLIEM (B OAHOM) IIOKOACHMH. Cpeanee
paccTosiHIe MeXAY paMeTaMH OAHOTO KaoHa — 48 £9,54 M, ompeaeAeHHOe MaKCHMaAbHOe
paccrosinne — 169,4 M. OTO CBUAETEABCTBYET O IIOTEHIJHAABHBIX BO3MOXKHOCTSX HEKOTOPBIX
OCHHOBBIX KAOHOB, KOTOPbIE SIBASIOTCS 6OA€e IIPUTOAHBIMHU B AQHHBIX YCAOBMSIX IIPOM3pac-
TaHMS M 3AHMMAIOT CPAaBHUTEABHO OOAbBIIME IAOLIAAM, OOpasys HACAKACHUSI C HUSKHM
reHeTHYEeCKUM pasHoobpasueM. IToaToMy cyljecTBeHHOe 3HAYeHHE MMeeT XapaKTepPUCTHKA
CTPYKTYpbl KAOHOB U IepPHOANYECKAs] MHBEHTAPH3ALUsl HACAKACHHIH, IMOAAKANIUX OXpaHe
reHeTHUYeCKUX PecCypcoB.

Katouesvte cao6a: reHeTndeckoe pasHOOOpasue, BOCCTAHOBAEHHE, MACHTHUPUKALILS

KAOHOB.

Parastas apses vairo$anos nodrosina

Ievads lielais séklu skaits, kuras péc izmériem ir

Parasta apse (Populus tremula L.) ir mazas un spéj parvietoties lielos attalumos.
pioniersuga ar nozimigu lomu biologiskas Séklu digtspéja  saglabajas isu laiku
daudzveidibas nodrosinasana borealaja un (2-3 diennaktis), séjenu izdzivotiba ir zema
hemoborealaja zona, ka ari saimniecisko (Latva—Karjanmaa et al, 2003; Mangalis,
vértibu energétiskas koksnes ieguvé un 2004), toties seklu skaits ir liels un varbatiba,
specifisku nigas produktu razogana. Latvija kakadaiesésies labvéliga mikrobiotopa (kads
ta ir piekta izplatitika koku suga, kas aiznem  veidojas, pieméram, péc meza ugunsgréka) ir
244,7 titkst. ha (MSI dati). relativi augsta (Suvanto, Latva-Karjanmaa,
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2005). Dabisko traucéjumu trikums, kas
kavé sekmigu (biezu) atjaunoganos ar séklam,
atzimeéts ka viens no galvenajiem ap$u audzu
genétiskas daudzveidibas samazina$anas
célopiem (Myking et al., 2011).

Sugas saglabasanos noteikta platiba
un izplati$anos nelielos attalumos nodrosina
atjaunosanas ar saknu atvasém, kas péc koku
nocir$anas veidojas loti intensivi — biezums
var sasniegt pat 100000 ha™' (Smilga, 1968).
Tapat konstatéts, ka klona aizpemta platiba
un klonu skaits dazados geografiskajos
apgabalos ir atskirigs — virziena uz ziemeliem
palielinas atjauno$anas ar sakpu atvasém
ipatsvars kopéja apsu audzu platiba. (Peck
et al, 1998). Atjaunojoties tikai ar atvasém,
genétiska daudzveidiba audzé pakapeniski
samazinas, jo:

a) intensiva  konkurence
kloniem, ka rezultata
piemérotakie (Eriksson,1989);

atvasaja veido$anas kavé jaunu genotipu

notiek starp

izdzivo tikai

b)
séklu nokla$anu platiba un samazina
digstu izdzivo$anas iespéjas (Jelinski,
Cheliak, 1992).

Parastas apses audzu klonu struktara
ir maz pétita. Amerikas apsei (Populus
tremuloides Michx.) konstatéts, ka viens
klons aiznem lidz pat 43,3 ha un ir parstavéts
ar 47000 rametu (Kemperman & Barnes,
1976). Klona izplatibu ierobezo slimibas,
novecos$anas, kaitigu mutaciju uzkrasanas un
klonu savstarpéja konkurence (Steinger et al.,
1996), ki ari konkurence pasa klona ietvaros,
kas ietekmé ta parstavibu - rametu skaitu
(Krasny & Johnson, 1992; Peterson & Jones,
1997).

Klona
komplicéta,

noteik§ana  ir

Spéj

vecuma
jo kloni saglabaties
)

91

nomainoties vairakam rametu paaudzém.
Rametu vecumstruktara var sniegt infor-
maciju par audzes attistibas vésturi un klona
izplatibas dinamiku (Harper, 1977). Sos
datus kombinéjot ar klona aiznemto platibu,
iespéjams gt aptuvenu prieksstatu par klona
vecumu (Steinger et al, 1996). Teorétiski
kloni var but tikpat veci ka pirmas apses, kas
ieséjusas péc ledus laikmeta, ap 10000 gadu
send pagatné (Suvanto, 2005). Lidzigi
secinajumi izdariti, analizéjot Amerikas apses
audzes (Kemperman & Barnes, 1976).
Klonu

fenotipiskas pazimes un genétiskos markie-

identificé$anai izmanto
rus. Biezak lietotas fenotipiskas pazimes ir
stumbra forma, mizas krasa un robojums,
zarojuma veids, lapu plauk$anas laiks un
iekrasoganas (Suvanto, 2005). Ta¢u $ada
klonu identificé$ana nav preciza (Rogstadt
et al., 1991), jo fenotipiskas atskiribas, péc
definicijas, nosaka ne tikai genétiskie, bet ari
vides faktori, turklat tam raksturigas izmainas
lidz ar koka vecuma palielinaganos. Vel
janem véra, ka pazimém loti reti ir raksturigi
izteiktas gradaciju klases, jo mainiba parasti
ir pakapeniska un vértétaja lémums ir
subjektivs, pieméram, ka $i koka mizas
krasa uzskatama par peléku, bet blakus koka
par gaidi zalpeléku — tatad tas radies no cita
klona.

Klonu identifikacijai lieto dazadas
molekularas analizes metodes: izoenzimu
analizi un DNS salidzino$as metodes, tadas
ka nejausi amplificeto DNS fragmentu
variacija (RAPD, no anglu valodas: Random
Amplified Polymorphic DNA) (Lin et al,
1994; Rajora, Rahman, 2003), amplificéto
fragmentu garuma variacijas (AFLP no
anglu valodas: Amplified Fragment Length
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Polymorphism) (Fossati et al., 2005) un
mikrosatelitu atkartojumu variacija (SSR
no anglu valodas: Simple Sequence Repeat)
(Rajora, Rahman, 2003; Suvanto, 2005).
Salidzindgjuma ar izoenzimu analizi, DNS
neietekmé koku

vecums, ne augSanas apstakl]i. Izoenzimu

analizes metodes ne
varidcija biezi vien ir loti neliela (Lin et
al, 1994), kas apgritina radniecigi tuvu
individu at$kir$anu. Nespecifiskie RAPD
un AFLP markieri ir dominanti, tatu liels
amplifikacijas joslu skaits $o trakumu atsver.
Minéto markieru uzraditie dati var at$kirties
pat atkariba no izmantotas DNS ekstrakcijas
metodes (Benjak et al, 2006; Koivuranta
et al., 2008). Ar AFLP metodi ari var iegat
neskaidrus rezultatus, tadé] to izmantot klonu
identifikacijai neiesaka (Fossati et al., 2005;
Koivuranta et al., 2008). Salidzinajuma ar §im
metodém mikrosatelitu markieri ir specifiski,
kodominanti, jo sniedz informaciju par augsti
polimorfiem lokusiem. SSR metode tehniski
ir vieglak izpildama, turklat iegatie rezultati
ir precizi un salidzinami starp laboratorijam,
un tadé] metode ir rekomendéjama klonu
identificé$anai.
Precizako informaciju par klonu
izvietojumu audzé iespéjams iegut, analizéjot
visu koku DNS datus, tomér $ada pieeja
saistita ar apjomigu analizéjamo paraugu

skaitu un lielam izmaksam, tadel visu

iepriek$éjo musu parastas apses pétijumu
pamata ir paraugkoku izvéle un to analize.
Nemot vérad nepiecie$amibu nodrosi-
nat efektivu genétisko resursu aizsardzibu un
iepriek$éjas informacijas trakumu par klonu
daudzveidibu un tas telpisko sadalijumu
apSu audzés Latvija, pétljuma meérkis ir
novértét klonu skaitu un izvietojumu dabiski
atjaunojusas parastas apses jaunaudzés.
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Metodika

Klonu izvietojuma telpiskas struktaras
vérté$anai izvéléti regioni, kur ir augsts
parastas apses audzu ipatsvars. No tam péc
taksacijas datiem atlasitas paraugaudzes,
kas apsekotas nejausa seciba, un tad nemta
pirma audze, kas atbilst masu izvirzitajiem
kritérijiem - ta ir S lidz 10 gadus veca
apses tiraudze vismaz 1ha platiba, relativi
nemainigos augsnes apstaklos — viena augli-
ga meza tipa (véris, garda, platlapju kiidrenis)
ietvaros. Apsekotas teritorijas izvélétas ta, lai
butu parstavéti visi Latvijas regioni.

Kopuma atlasitas 18 audzes: 13 veéri,
4 gar$a un 1 platlapju areni. Katra audzg,
iespéjami regulara tikla ik péc 15 soliem
(10 lidz 15m), izvéléts paraugkoks, kura
talakai analizei fiksétas GPS koordinates.
Paraugkoki audzes ietvaros numuréti, no
tiem ievakts materials DNS izdali$anai un
atkartoti (pavasari pumpuru plauksanas
laika un rudeni lapu dzelté$anas perioda
2 reizes) veikts vairaku fenotipisko pazimju
izvértéjums: tikko izplauku$u lapu krasa,
pumpuru plauksanas stadija, mizas krasa un
tekstra, vainaga forma un zaru legkis, lapu
dzelté$anas un nobir$anas laiks. Visu pazimju
kopums izmantots, subjektivi defingjot klonu
skaitu un to rametus katra audzé.

SSR DNS izdalita
apses lapam ar modificetu CTAB metodi
(Doyle & Doyle, 1987). Ekstrakcijas buferim
pievienots polivinilpirolidons (PVP) un
(Porebski et al.,
1997). Parastas apses (Populus tremula L.)

analizei no

f-merkaptoetanols

genotipésanai izmantoti devini SSR markieri,
kas iepriek§ izveidoti melnajai papelei
(Populus nigra L.): WPMS_S (Schoot et al.,
2000), WPMS_8, WPMS_10, WPMS_ 12,
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1. tabula / Table 1

Pétijuma veiksanai izvélétas apsu audzes

Aspen stands analysed in the study

Geografiskas
Regions Audze koordinatas Platiba, ha Meza tips Vecums, gadi
Region Stand Geographical Area, ha Forest type Age, years
coordinates
Lisene 2,2 Oxalidosa 8
Lisene Lisene N56°40" E26°47" 39 Mercurialiosa mel. 8
Strumpnica 3,7 Oxalidosa 7
Koknese 4,6 Oxalidosa 8
Koknese Koknese NS56°42 E25°33" 4,2 Oxalidosa 6
Ogre 1,5 Oxalidosa 8
Limbazi 15 Aegopodiosa 8
Limbazi Limbazi N57°29" E24°36° 1,8 Oxalidosa 4
Limbazi 2,8 Oxalidosa 8
Ziguri S Oxalidosa 7
Ziguri Ziguri N57°09* E27°47" 3,6 Oxalidosa 6
Ziguri 49 Oxalidosa 8
Dundaga 31 Oxalidosa S
Dundaga Dundaga N57°31" E22°31" 3,6 Oxalidosa 6
Dundaga 2,6 Oxalidosa S
Auce 2,8 Oxalidosa S
Auce Auce NS56°27 E23°00° 1,2 Oxalidosa 8
Auce 2,5 Oxalidosa S
WPMS 14, WPMS 15, WPMS_ 20, racija 3 minates 95°C; 38 reizes atkartots

WPMS 18, WPMS 16 (Smulders et al,
2001). Tris markieri, ar labas kvalitates
amplifikaciju, pielietoti visu 18 apses audiu
genotipé$anai, tris nakamie labakie (tatad
kopa sesi) — 15 audzu genotipésanai. Tiesie
praimeri ieziméti ar 6-FAM, HEX vai NED
fluorescento iezimi amplifikacijas produktu
vizualizé$anai. SSR amplifikacija veikta 20 pL
reakcijas tilpuma ar $adu sastavu: 50 ng DNS
parauga, 1xTaq buferis (Fermentas), 2 mM
MgCl,, 02mMdNTP, 0,1pyM no katra
0,08 mg BSA
0,5 U Taq polimerazes (Fermentas). Ampli-

praimera, (Fermentas),

fikacijas reakcijas apstakli: sakotnéja denatu-
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cikls ar denaturaciju 30 sek. 95°C, praimeru
hibridizaciju 30sek. 55°C, sintézi 30 sek.
72°C; beigu elongacija 10 minates 72°C.
Amplifikacijas produkti atdaliti un vizualizéti
ar ABI Prism 3130x-Avant Genetic Analyzer
(Applied Biosystems), hromatogrammas ana-
(Applied
Biosystems). Datu statistiskai analizei izman-
tots GenAlExv.6.41 (Peakall,
2006).

Kopuma analizéti

lizétas ar GeneMapper v. 4.

Smouse,
505  koki, kas

novértéti péc fenotipiskajam pazimém, ka
ari ar 3 lidz 6 mikrosatelitu markieriem.
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Rezultati un diskusija
Klonu identificéSana

Klonu identifikicija péc to feno-
tipiskajam pazimém nav preciza salidzina-
juma ar identifikaciju, pielietojot 6 mikro-
satelitu markierus, jo pirmaja gadijuma ir
iespéjamsizdalit (atpazit) tikai 44 +8 % klonu
(2.tab.). Visas audzés kopa péc fenotipa
208 kloni,
genétisko markieru datus - 385 kloni.

atpaziti savukart izmantojot
Vérojamas nozimigas precizitates at$kiribas
starp audzém, jo, nosakot genotipu péc
fenotipiskajam pazimém, identificéti 11 %
lidz 75 % no klonu skaita. Konstatéts, ka
visprecizak kloni izdalami:

a) pumpuru briefanas un lapu plauksanas
laika. Si perioda sakums ari relativi tuvu
eso$am audzém var atkirties lidz pat
2 nedélam, tade], lai plauksanas sakumu
nenokavétu, nepiecie$ama regulara un
bieza audZu apsekosana;

b) lapu dzeltésanas un nobirdanas laika;
tacu $1 perioda garumu butiski ietekmé
faktori
rudens salnas), un tam raksturiga augsta

mikroklimatiskie (pieméram,
mainiba starp audzém un novérojumu
gadiem.
Citas
krasa, tekstiira, vainaga forma, zaru lepkis)

pazimes (stumbra mizas
izmantojamas tikai ka papildus informacijas

avots klonu identifikacijas precizé$anai.
Lidzigi secinajumi izdariti Somija (Suvanto
& Latva-Karjanmaa, 2005).

Genotipu (kloni) skaita noteik3anai
pielietotie mikrosatelitu markieri sakotnéji
izstradati Populus tremuloides un Populus
nigra klonu identificé$anai, bet ir sekmigi

izmantojami ari parastajai apsei (Koivuranta
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et al., 2008, Suvanto et al, 2005). Par to
liecina ari markieru daudzveidibas indekss
(Simpson, 1949), kura vértiba ir robezas
no 0,56 lidz 0,83 (3.tab.). Taja pasa laika
redzam, ka visi markieri nav vienlidz
informativi: par kvalitativakiem uzskatami
WPMS0S, WPMS16 un WPMSI14. Saja
aspekta secinajumi atbilst konstatétajam
pétijumos Somija (Koivuranta et al., 2008).
Izmantotajiem markieriem alé]u skaits variéja
no 9 lidz 2§, identiska genotipa varbatiba
(P indekss) visos gadijumos bija mazaka
par 0,000002.
Identificéto

ne tikai tas, cik informativs ir pielietotais

klonu skaitu nosaka
markieris, bet ari izmantoto markieru skaits.
Analizgjot identificéto klonu skaitu saistiba
ar izmantoto markieru skaitu un izvértéjot
visas iespéjamias kombinacijas, konstatéts,
ka ar 3 markieriem vidéji iespéjams izdalit
par 22 % mazak klonu, neka izmantojot
6 markierus (1.att.). IerobeZota markieru
skaita izmantosana atseviskos gadijumos var
radit ievérojamas neprecizitates, pieméram,
Auce-2 audzé péc fenotipa izdalits tikai
1 klons, péc 3 markieru datiem - 2, bet péc
6 markieru — 9 kloni (2. tab.). Identifikacijas
precizitates pieaugums, pievienojot katru
nakamo markieri, pakapeniski samazinas,
pieméram, palielinot markieru skaitu no
S Iidz 6, identificéto klonu skaits palielinas
tikai par 3,6 %.

Klonu skaits
Analizétajas ap$u audzés konstatéts
relativi neliels klonu skaits: izmantojot

6 mikrosatelitu markieru datus, konstatéts,
ka vidgji uz ha ir 9,4 £2,65 kloni. Lielakais
klonu skaits konstatéts Kokneses (11,3) un
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Klonu skaits parastas apses audzés

Number of clones in common aspen stands

2. tabula / Table 2

Klonu skaits, identificéts
Number of clones, identified
Regions Audze Paﬁ;ﬁgeik:fits izmantojot 3 izmantojot 6
Region Shiaritd) samples pecfenotip mlkrolziatehtu mlkrolfjatehtu
by phenotype markierus markierus
using 3 SSR using 6 SSR
markers markers
Lisene-1 37 16 21 30
Lisene Lisene-2 29 12 25 26
Strumpnica 39 13 24 31
Koknese-1 32 12 24 28
Koknese Koknese-2 30 8 18 28
Ogre 28 10 8 21
Limbazi-1 35 12 13 21
Limbazi Limbazi-2 22 10 7 13
Limbazi-3 44 15 23 31
Ziguri-1 37 16 18 27
Ziguri Ziguri-2 31 10 19 28
Ziguri-3 39 12 22 30
Dundaga-1 29 9 14 -
Dundaga Dundaga-2 32 12 22 -
Dundaga-3 34 15 23 -
Auce-1 33 11 15 26
Auce Auce-2 22 1 2 9
Auce-3 34 10 18 28
%ﬁiﬁ’iﬁ?ﬁﬁ 32 109 17,1 24,1

Limbazu (10,8) regiona, mazakais — Ziguru
regiond 6,2 kloni ha™. Vértéjot atseviskas
audzes, klonu skaits ir robezas no 5,3 ha'lidz
22 ha™l.

Klonu skaits parastas apses audzés lidz
$im izvértéts tikai dazos pétijumos. Analizéjot
paraugus no 186 kokiem 4,6ha platiba,
Eastons (1997) identificéjis 21 klonu - tatad
vidéji 4,6 klonus ha™'. Tadu pasu klonu skaitu
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uz ha fikséjusi Culot ef al. (1995), 3 ha liela
audzé ievacot datus no 25 paraugkokiem.
Iespéjamie Latvija iegato rezultatu atskiribu
iemesli ir izmantotie markieri — pétijumos
klonu identifikacija veikta ar Ccetriem
(Culot et al, 1995) un septiniem (Easton,
1997) izoenzimu markieriem. Pielietojot
9 mikrosatelitu markierus un analiz&jot
9 audzes (kopa 219 paraugkoki), Suvanto un
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1. attéls. Identificéto klonu skaits saistiba ar pielietoto mikrosatelitu markieru skaitu.
Figure 1. Number of identified clones depending on the number of SSR makers used.

3. tabula / Table 3
Klonu identificé$anai pielietoto mikrosatelitu markieru raksturojums
Characteristics of microsatellite markers used for identification of clones

WPMS0S 0,76 25 54
WPMS14 0,65 16 41
WPMS15 0,67 9 21
WPMS20 0,56 14 30
WPMS18 0,83 13 31
WPMS16 0,76 17 45

* DI - daudzveidibas indekss (Simpson, 1949) / diversity index (Simpson, 1949)
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Latva-Karjanmaa (2005) Somija konstatéjusi
vidéji 12,7 klonus uz hektara, kas ir vairak
neka masu pétjjuma. Autori, novértéjot
parasto apsi Somija un tai radniecigo
Amerikas apsi Kanada (Namroud et al,
200S; Wyman et al., 2003 ), norada, ka augstu
genétisko daudzveidibu audzés nodrosi-
najusi atjaunos$anas ar séklam. Platibas, kur
apstakli séjenu attistibai nav labvéligi un
atjauno$anas notiek tikai vegetativi, genétiska
daudzveidiba var bat loti zema, pieméram,
konstatéts, ka no 25 analizétajam Amerikas
apses audzém 17 ir monoklonalas (Dixon,
2012). Dazads seklu materials (genotipu
skaits) varétu biit iemesls minétajos pétiju-
mos konstatétajam klonu skaita at$kiribam,
ka ari atskiribam starp audzém mauasu veiktas
izpétes ietvaros. Tapat at$kiribas varétu bat
ietekméjusi klonu savstarpéja konkurence,
ko nosaka klonu vecums un izvietojums.
Pétljumam netika ievakta informacija par
klonu skaitu iepriek§éja paaudzé, nav pieejami
ari dati par mezaudzes sastavu vairak neka
vienu paaudzi ieprieks, un tadé] nav izdarama
$o ietekmju matematiska analize. Tapat,
izvértéjot rezultatu (klonu skaits) atskiribas
starp audzém un salidzinot masu un citu
autoru pétijumos iegatos datus, janem veéra,
ka paraugi netika ievakti no visiem audzes
kokiem, un tatad faktiskais klonu skaits varétu
but lielaks par konstatéto.

Klonu aiznemta platiba
Pétljumaietvarosapsesklonaaiznemto
platibu iespéjams raksturot tikai ar attalumu
starp ta rametiem. Konstatéts, ka vidéjais
attalums starp viena klona rametiem ir
48 £9,54 m. Mazakais vidéjais attalums starp
viena klona rametiem konstatéts Lisenes
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regiona pirmaja audzé — 22 m, bet lielakais —
85,6 m — Kokneses regiona pirmaja audzé.
Lielakie attalumi starp viena klona rametiem
konstatéti Limbazu regiona pirmaja audzé
(169,4m) un Auces (136,3m) regiona
otraja audzé, kas butiski parsniedz citu valstu
pétijumos fikséto — maksimali 60 m (Suvanto
et al, 2005). Starp klona rametu skaitu
un attalumu starp rametiem pastav cie$a
korelacija (r = 0,77, p < 0,05).

Interpretéjot rezultatus, janem véra, ka
no kopéja identificéto klonu skaita 385 gab.
(79 %) parstavéti ar 1 rametu. Vérojamas
nozimigas atSkiribas starp audzém: otraja
Limbazu audzé ar vienu rametu parstavéti
54 %, bet otraja Kokneses audzé — 96 % no
kloniem. Tikai S kloni parstavéti ar vairak
neka S5 rametiem. Tas norada, ka vidéji
katra klona aizpemta platiba ir neliela un
tuva paraugkoku savstarpéjam attalumam
(10-15m). Rezultats saskan ar pétijumu
datiem par ap$u atjaunosanos, kas liecina, ka
lielakais atva$u biezums ir 10-15 m radiusa
ap celmu (Suvanto, Latva-Karjanmaa, 2005).
Tadéjadi iegutie rezultati netie$i norada, ka
analizétajas ap$u audzés neviens no kloniem
nav guvis butisku parsvaru. Iespéjams, ka
$ajas platibas apses audzes bijusas tikai vienu
vai dazas paaudzes; tapat iesp&jams, ka notiek
papildus atjaunos$anas ar séklam, nodrosinot
jaunu klonu ienak$anu meZzaudzés un lidz ar
to palielinot to genétisko daudzveidibu.

Citu
kurus parstav tikai viens ramets, ipatsvars

autoru  pétijumos  klonu,
bijis zemaks - no 16 % (Suvanto, Latva-
Karjanmaa, 2005) lidz 64 % (Easton, 1997).
Likumsakarigi, ka ari vidéjais rametu skaits
klonam bijis saméra augsts — no 1,8, Easton

(1997) 1idz 9,8 (Culot et al., 1995).
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Klonu parstaviba parastas apses audzés

4. tabula / Table 4

Representation of clones in common aspen stands

Attalums starp klona rametiem, m Klonu ar
Kloni ar vairak neka 1 Distance between ramets of clone, m 1 rametu
Regions rametu, gab. ipatsvars, %
Region Number of clones with | minimalais vidéjais maksimalais | Proportion of
more than 1 ramet — average ) clones with 1
ramet
Lisene 16 10,3 21,94 45,7 81
Auce 15 13,1 46,5 136,3 79
Limbazi 14 9,3 58,9 169,4 69
Ziguri 18 12 274 61,5 79
Koknese 3 41,4 85,6 111,5 90
Kolka* 19 13,6 36,3 86,2 66

*kloni identificéti ar 3 mikrosatelitu markieriem / clones identified with 3 microsatellite markers

Viena klona aiznemto  platibu
ietekmé ne tikai izplatidanas (koka saknu
sistémas ipatnibas), bet ari audzes vésture
(cik paaudzés konkrétaja vieti apse aug),
konkurence ar citim koku sugam (pieméram,
egli) un dabiskie traucéjumi un/vai apsaim-
nieko$anas rezims, kas var ierobeZot jaunu
klonu ievie$anas iespéjas. Pieméram, ASV,
analizéjot Amerikas apses audzes, noradits,
ka viens klons parsvara neaiznpem vairak
par 400 m?> (Kemperman & Barnes, 1976),
jo meZaudzes parasti tiek atjaunotas ar
stadiem, kas iegiiti no séklam (tatad ir
genétiski daudzveidigi). Atjaunosana ar
stadiem vai dabiska atjauno$anas ar seklam

(kas reti kad ir sekmiga) ir vienigie jauna
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genétiska materiala ieneses veidi (Soane &
Watkinson, 1979). Nozimigaka genotipu
skaita samazinadanas jaunajas audzés (ipasi,
ja notikusi dabiska atjaunosanis) novérota
dazas pirmajasvegetacijas sezonas. Piemeéram,
Amerikas apses atvasaju izpété konstatéts, ka
pirmaja gada iet boja pat S0 % koku (Krasny
& Johnson, 1992). Ari turpmaka audzes
attistibas laika, ka ari nomainoties paaudzém,
izdzivo tikai piemérotakie genotipi un klonu
skaits pakapeniski samazinis (Watkinson &
Powel, 1993), savukirt katrs klons aiznem
aizvien lielaku platibu. Pieméram, izvértéjot
Amerikas apses audzes ASV, konstatéts, ka
viens klons aizpem pat 43 ha lielu platibu
(Kemperman & Barnes, 1976).
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Secinajumi

1. Analizétajas 18 ap$u jaunaudzés konstatéti vidéji 9,4 £2,65 kloni ha™. Atskiribas starp
atseviskam audzém ir nozimigas - klonu skaits ir robezas no 5,3 ha™' lidz 22 ha™'.

2. Lielako dalu klonu (79 %) paraugkopa, kas iegiita, izvéloties paraugkokus 10-15m
attaluma vienu no otra, parstav tikai 1 ramets. Tas liecina, ka analizétajas ap$u audzés
neviens no kloniem nav guvis batisku parsvaru un saglabajas salidzinosi augsta genétiska
daudzveidiba. Sakotnéjo daudzveidibu nodro$ina atjauno$anas ar séklam, un tas
saglabaganas liecina, ka pétijuma aptvertajas platibas apses bijusas relativi nesen (neliela
skaita paaudiu) un/vai papildus atvasém platiba ar séklam regulari nonak un labvéligas
mikrobiotas izdzivo jauni genotipi.

3. Vidéjais attalums starp viena klona rametiem ir 48 £9,54 m, maksimalais konstatétais —
169,4 m, kas apliecina ap$u spéju ar saknu atvasém izplatities relativi liela attaluma un
veidot arl dazu klonu audzes vairaku ha platiba.

Pateiciba: pétijums veikts LVMI Silava realizéta ESF projekta ,Genétisko faktoru
nozime adaptéties spéjigu un péc koksnes iIpasibam kvalitativu mezaudzu izveidé”
(Nr. ESF 2009/0200/lDP/1.1.1.2.0/09/APIA/VIAA/146) ietvaros.
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