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SILAVA

« Vaccinium gints augi tiek izmantoti gan ka selekcijas materials jaunu Skirnu
ieguvei (Latvija izveidotas vairakas briklenu un Esa zilenu (Vaccinium ashei
Reade) skirnes), partika, ir nozimigi arstniecibas augi, ka arT tiek izmantoti
kd meza dzivnieku un putnu baribas avots. Tomér ar molekulari
genétiskajam metodém $is gints savvalas sugas Latvija nav pétitas.

Pasaulé parsvara ir pétitas Vaccinium gints sekcijas Cyanococcus sugas,
kuras Latvija savvala nav sastopamas.

« Pétijuma tieSais merkls veikt Vaccinium gints sugu in situ apsekosanu
Latvija un molekulari genétisko izpéti. Rezultata iegls informaciju par
populaciju genétisko daudzveidibu, kas ir viens no kritérijiem saglabajamo
populaciju noteikSanai, ka art |egut|e rezultati dotu ieguldijumu CWR un
savvala raZzojoSo augu stratégijas izstradei.




Mellenes
(V. myrtillus L.) SILAVA

« Vasarzal$ ilgmuazigs 5-90 cm gars sikkrums, tipisks Z
puslodes eglu un priezu mezos

« Vairo$anas gan generativa, gan vegetativa. Raksturiga
rizomatiska augSana, veido kolonijas ar diametru lidz 15
m.

« Paraugi vakti 21 vieta Latvija, 9 — Lietuva, 7 — lgaunija
« salidzinatas 3 vietas atrastas V. myrtillus var.
leucocarpum




Briklenes
(V. vitis —idaea L.) SILAVA

Muzzals ilgmuUzigs sikkrims

« VairoSanas gan generativa, gan vegetativa.
« Paraugi vakti 20 vietas Latvija, 9 — Lietuva,
7 — lgaunija




Materials un metodes

SILAVA

« No augu lapam izdalita DNS analizu veikSanai

» Lietoti EST SSR markieri, kas paredzéti V.corymbosum: melleném —
8, brikleném — 10.

« Veiktas PCR reakcijas, PCR produkti analizéti ar genétisko
analizatoru (Applied Biosystems ABI Prism 3100x| Genetic Analyzer)

» legutie rezultati analizéti ar programmu GenAlEx 6.501(Peakall,
Smouse, 2006).




Analizétie parametri

SILAVA

alélu frekvences populacijas, heterozigotate (raksturo populacijas
genétisko mainibu),

AMOVA (analysis of molecular variance),

Koordinatu analize (PCoA)
genétiskas (noverté populaciju genétisko diferenciaciju) un
geografiskas distances salidzindjums




mellenes

— V. myrtillus Alélu frekvences, heterozigotate
Alélu skaits 3,5-4,5 ’

Unikalo alélu 0,125-0,250 SILAVA
skaits
Heterozigotate | 0,318-0,526
Informativitates | 0,717-0.914
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Population Beberbeku parks = Mezaparks Indukalns

Na 4,250 4,250 4,000
Na Freq. >= 5% 2,500 2,750 3,000 SILAVA
Ne 2,275 2,397 2,384
I 0,890 0,914 0,861
No. Private Alleles 0,000 0,000 0,000
No. LComm Alleles (<=25%) 0,875 1,125 1,000
No. LComm Alleles (<=50%) 1,625 1,750 1,375
He 0,471 0,488 0,459
Ho 0,452 0,403 0,463
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Latvijas, Lietuvas un lgaunijas populaciju salidzinajums %

(Analysis of Molecular Variance)
mellenes SILAVA

Among
Regions
0%

Fst 0,056 P 0,001



Genétiskas un geografiskas distances salidzinajums (IBD)

SILAVA
mellenes
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Coord. 2

Principal Coordinates (PCoA)

V. myrtillus var. leucocarpum
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briklenes

Vit Alélu frekvences, heterozigotate

Alglu skaits 4,2-6 SILAVA
Unikalo alglu skaits 0,1-0,2

Heterozigotate 0,4-0,638
Informativitates 0,928-1,432
indekss (1)

Allelic Patterns across Populations
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Latvijas, Lietuvas un Igaunijas populaciju salidzinajums
(Analysis of Molecular Variance)

briklenes

Among
Regions
0%

Among Pops
8%

Among Indiv
23%

Fst 0,087 P 0,001



Genétiskas un geografiskas distances salidzinajums (IBD)

SILAVA
briklenes
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Secinajumi

SILAVA
Populacijas ir saméra viendabigas, nav daudz unikalo alélu.

Gan brdklenu, gan mellenu populacijas ir genétiski diferencétas,
lielaka daudzveidiba ir individu iekSieng, tomér ari starp populacijam
Ir 5% (melleném) - 8% (brakleném) atskiribas.

Nav bdtiskas atSkirlbas genétiskaja daudzveidiba starp
aizsargajamajas teritorijas, mezos vai parkos augusajam melleném.
Vérojama neliela pozitiva korelacija starp genétisko un geografisko
distanci, kas norada uz to, ka populacijas atdalitas geografiski.

V. myrtillus var. leucocarpum katra vieta atrasts viens genotips, kas
krasi neatskiras no paréjas populacijas. Tas norada, ka visticama
Sis varietates izcelsme ir spontana.




SILAVA

» legutie rezultati rada, ka ar izmantotajiem markieriem neuzradas
genétiski unikalas populacijas, tomér veidojot in situ saglabasanas
stratégiju bdtu janem véra geografiskas un genétiskas distances
korelacija. Ta ka rezultati rada, ka gan apdzivotas un izmantotas
vietds, gan aizsargatas dabas teritorijas, gan mezos §enétiska
daudzveidiba bdatiski neatskiras, tad daudzveidibas saglabasanai
nav nepiecieSams obligati izvélieties So sugu  saglabasanu
aizsargajamajas teritorijas.

- Ta ka Latvija iespgamas mellenu formas ar dazadas krasas
augliem, tad veidojot in situ saglabasanas stratégiju butu jamégina

letvert Sis dazadas formas un dokumentét to atraSanas vietas.




Pateicibas

SILAVA

Péetijums veikts VIAA pécdoktoranttras projekta nr. 1.1.1.2/VIAA/1/16/123
«Mellenu (Vaccinium) gints genétisko resursu izpéte Latvija» ietvaros.

Paldies Leldei Stirnai un Lasmai Lasmanei par daliSanos ar informaciju par
V. myrtillus var. leucocarpum atradném.

Paldies maniem kolégiem GRC par atbalstu, it seviski Anitai Gailei par
palidzibu karSu veidosana, ka ari Annai Koricai, KriSam Biteniekam,
Viktorijai Belévi€ai un Baibai Krivmanei par palidzibu DNS izdaliSana.
Paldies Igaunijas génu bankas vaditajai Kulli Annamaa un Lietuvas génu
bankas darbiniekiem Bronislovas Gelvonauskis, Raimondas Baltrenas,
Laima Sveistyte par palidzibu paraugu vaks$ana lgaunija un Lietuva
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