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» GRC veic Latvijas mezsaimniecibas
aktualo problemu pétisana molekulari
genétiska ITment ar DNS molekularajiem
markieriem.

» Petijumos izmantotas metodes var sadalit
divas grupas - ‘neitralas’ un ‘funkcionalas’.



‘Neitralas’ metodes

SILAVA

- ‘Neitralas’ metodes izmanto tadus DNS
markierus, kuriem nav tiesa saistiba ar koka
fenotipu (tie ir selektivi ‘neitrali’), tie analizé
koka genomiskas DNS dalu (kodola,
mitohondriju, hloroplastu), kura ir nemainiga
dzives garuma un to neietekmé apkartejas
vides faktori.

* Ar Siem markieriem tiek noskaidrota
atsevisku individu un meza audzu izcelsme
un radnieciba.



‘Funkcionalas’ metodes

SILAVA

* Ar ‘funkcionalam’ metodém tiek pétitas
genétiskas vientbas, kuras varétu bt
saistitas ar organisma fenotipu, tas reagé uz
vides un citiem argjiem apstakliem.

« So metoZu pétijumos iesp&jams iegit
papildus atlases kritérijus izmantojamus
selekcijas programmas.



Galvenie pétijuma virzieni

SILAVA

« augstvertiga meza reproduktiva materiala
veidosana:

— | atviias aalvena meza suau audzu izpéte

I'Neitralas’ metodes pasportizacija
(genotipésana)

« kokaugu adaptacija klimata izmainam un
citiem arejiem stresiem
— Priedes retrotransnnzonii iznéte

4 'Funkcionalas’ metodes
— Meza koku mijiedarbiba ar citiem organismiem
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« augstvertiga meza reproduktiva materiala
veidosana:
— Latvijas galveno meza sugu audzu izpéte

- genétisko daudzveidibu,
- to populaciju strukttru un
radniecibu Latvijas
geografiskajos rajonos.




Kodola markieru analize |ij
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Ar kodola DNS markieriem analizétas priezu, bérzu un
egles dabiskas audzes dazados Latvijas rajonos

Allelic Patterns across Populations
2 = Na
15.000 0.800 ‘g Na Freq. >= 5%

£ 10.000 - L 0.600 5 | g. o

3 - 0400 § |T—Ne

S 5.000 - 0200 § | —

0.000 MhsinfHhs . anfih bt 0’000 B ! :
N S N T SR SRS T = No. Private Alleles Pr|ede
< Q‘l" & <24 <24 Q’ <24 L4 QQ9 v == No. LComm Alleles (<=25%)
. mmm No. LComm Alleles (<=50%)
Populations
Alelu sadalijums starp populacijam
15,000 1,000 2 == Na
0,800 & |mmm Na Freq. >= 5%
10,000 0600 8 |—INe
5,000 0,400 § =l Berzs
0,200 £ | mmm No. Private Alleles
0,000 0,000 = == No. LComm Alleles (<=25%)
D R Z g Po Lt
@ No. LComm Alleles (<=50%)
Populacijas He




Audzu diferenciacija
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* Ar kodola markieriem nebija iespéjams atskirt
Latvijas dabiskas meza koku audzes

* Turpmak izmantojam hloroplasta markierus,
kuri skujkokos tiek parmantoti pa téva liniju
(puteksSnos), bet lapu kokos pa mates liniju
(s€klas)

 Tie uzrada zemaku genétisko daudzveidibu,
bet dod lielakas iespéejas noteikt izcelsmi
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Genétiska daudzveidiba
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Priede — hloroplasta markieru analize
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12% rietuma populacijas
3% austruma populacijas
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 Latvijas un Baltkrievijas ozolu
salidzinajums, izmantojot hloroplasta
markieru analizi, ar merki atlasit
piemerotako Baltkrievijas ozolu materialu
izmeginajumu stadijumu iertkoSanai
Latvija
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(attéls no Petit et al, 2002)
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« augstvertiga meza reproduktiva materiala
veidosana:

— Seéklu plantaciju genétiska pasportizacija
(genotipeésSana)

- Klonu pasportizacija un
plantacijas shému apstiprinasana

- Genétiskas daudzveidibas
salidzinajums ar dabigam audzém,
- Puteksnu pliismas ietekme uz
séklu plantacijas pécnacegjiem




SEklu plantaciju pasportizacija
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 |zanalizétas pilnigi vai dalgji Savienas, Zléku,
Zvirgzdes, Silvas, Kurmales, Rankas, Dravu,
Zingeru, AtaSienes, Avotkalna un Amulas priezu
séklu plantacijas; Suntazu un Sventes eglu séklu
plantacijas, ka art bérzu zempléves seklu
plantacija Kalsnava
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Priezu plantaciju genétiskais raksturojums
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SEklu plantaciju pasportizacija

SILAVA

» Salidzinot meza koku séklu plantacijas ar dabigam
audzém, noteikts ka genétisko daudzveidibas raditaji ir
lildzigi (videjais alélu skaits, vidgjais al€lu skaits ar
frekvenci virs 5%, efektivo alélu skaits un sagaidama
heterozigotitate)

« Tas liecina, ka plantacijas ieklautais genétiskais
materials atspogulo dabisko meza audzu genétisko
daudzveidibu.

 |ztrikstoSas retas aléles ir iespéjams saglabat genétisko
resursu audzes
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- ‘funkcionalas’ metodes
- ar iespéjamu ietekmi uz koka

fenotipa un adaptacijas
Spéjam

« kokaugu adaptacija klimata izmainam un
citiem arejiem stresiem
— Priedes retrotranspozonu izpéte



Retrotranspozoni
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Retrotranspozoni ir DNS sekvences, kuras var
parvietoties genoma (lidzigi daziem virusiem)
Parastas priedes (Pinus sylvestris) genoms satur
retrotranspozonus (~75% no genoma),

Citas suga ir pieradits, ka tie transkripcionali aktivéjas
atbildot uz stresa apstakliem

MuUsu pétijuma meérkis ir identificét aktivos
retrotranspozonus parastas priedes (Pinus sylvestris)

genoma un raksturot to transkripcijas limeni dazadu
stresa veidu ietekmé kontrolétos apstak|os.



Stresa iniciéSana priedes rametiem
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Priezu hermess (Pine
Woolly Aphid (Pineus
pini)




Retrotranspozoni - metodes
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iIPBS reakcija (Kalendar et.al., 2010);

IPBS reakcija

¥ Gas PBSI LR |D|R|" 5'|D|R| LTR Ipas GAG ¥

» bp__ 100bpSkb 100bp 5kb___ B-18bp

fragments 1
5'| DIRl LTR Pes|  GAG ¥ 5'[D|R| LTR pes | ocas ¥
618 bp 818 bp
fragments 2
s'| DIR | R |pes¥ Y mwv ¥5 o LTR | pes ¥

fragments 3

Inter PBS amplification. Lanes VIl and VIII show fragments amplified
from cDNA samples from heat stressed trees, lane K is the cDNA
sample from the control tree, lane gDNS shows amplification with
genomic DNA of the same ramet, and the last lane is size marker
GeneRuler DNA Ladder Mix (Fermentas). Excised fragments are

indicated.




Aktivo retrotranspozonu sadalijums

dabiga priezu audze

Amplifikacijas atskiribas daiadas populacijas
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Retrotranspozoni
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* |dentificati dazadi retrotranspozoni, kuri ir aktivizéti
priedes genoma atskirigos stresa apstaklos

« Dabiga priezu audzé, kokos, kuri ilgstosi aug
sausuma, tika atrasti netiesi pieradijumi, ka tajos
atrodas vairak sie retrotranspozoni, ka kokos kuri
aug labvéligakos apstaklos

* Retrotraspozona plasaka izplatiba individa genoma
varétu liecinat par lielakam adaptacijas sp&jam
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« kokaugu adaptacija klimata izmainam un
citiem arejiem stresiem

— Priedes génu aktivitates pétijumi



Genu ekspresijas petijumi
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* Priezu saknu trupes patogéna H. annosum

|Zr 1c1tAace Nnani alrtnntatne iIzmainace

Tiek izmantoti

e Pric RS . _,. nium
Sp kandidatgénr’, kuri ir atlasiti |5 o
. 1no literatdras un citiem

_ avofiem .. . - _
» Genu ekspresija agrina un vélina koksnég,

un to saistiba ar koksnes blivumu



Lignina biosinteze
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« kokaugu adaptacija klimata izmainam un
citiem arejiem stresiem

— Meza koku mijiedarbiba ar citiem organismiem



Béerzu koksnes iekrasojums
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» Merkis ir noskaidrot berzu koksnes
iekrasojumu izraisosos mikroorganismus

 Tiek izmantotas morfologiskas un
molekularas metodes

* |dentificéjot koknes iekrasojosos
mikroorganismus, ar molekularam
metodém bls iespejams noteikt to
izplatibu Latvijas bérzu audzes un rajonos
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|zdalito senu tirkultiras uz steriliem %
bérza klucisiem
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* Berzu pecnaceju parbaudes plantacija
noskaidrots, ka berzu koksnes
iekrasojuma pakape ir atskiriga starp
gimeném, kas liecina par to genétisko
pamatu un iespéju atlasit rezistentakus
bérzus



Nakotnes iespejas
» GRC iegdtie rezultati ir pamatoti uz
atsevisku genu vai markieru analizi
 Tomer, parsvara, koka fenotipu ietekmé
nevis viens gens, bet vairaku géenu
mijiedarbiba (piem. lignina biosinteze)



Lignina biosinteze

SILAVA

Phenyk
alaning

Tyrosine - @ Eaﬂmc FBru B-Hydrox @ Slnapll:
'[mn.@

Fe:ulnrl L] Hrdrni]feru Snapngﬂ
i i 5-Hydroxy- i
p-Courmaraldehyde Coniferaldehyde confersidohyde Smap!tlehyd&
p=Coumaryl alcohol Coniferyd alcohol Sinapyl alcohol
iH) () (S)
I l |
LIGHIN



Nakotnes iespejas
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« Molekularas genétikas analizu apjoms
nepartraukti pieaug, un ir iespéjams
vienlaicigi analizét nevis vienu markieri vai
génu, bet 100iem vai pat 1000iem

* Apses genoms ir pilnigi sekvenéts,
patlaban tiek sekvenéti art egles un
priedes genomi
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« Sadarbiba ar Umeas universitati Zviedrija,
mums bUs iespéja vienlaicigi analizet 384
egles markierus, un nakotné bus iespé€ja
ari priede analizet lidzigu markiera skaitu

» Papildus informacija dos iespé€ju atrak un
precizak molekulari genétiski analizét
Latvijas meza koku sugas



Kopsavilkums
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« augstvertiga meza reproduktiva materiala
veidosana:

— Latvijas galveno meza sugu audzu izpéte
« Pamatinformacija par Latvijas meza koku sugu genétiskiem
raditajiem
« Salidzinasana ar selekcijas materialu
« Atlasit materialu ar lidzigu izcelsmi izmeginajuma stadijumu
lerikosanai
— Seéklu plantaciju genétiska pasportizacija (genotipésana)
« Klonu pasportizacija un plantacija shému apstiprinasana
» Puteksnu plismas ietekme uz pécnacégjiem
» Radniecibas ietekmes mazinasana planojot krustojumus
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* kokaugu adaptacija klimata izmainam
un citiem arejiem stresiem

— Pamatinformacija par mezakoku sugu
molekulari genétiskiem procesiem, reagéjot
uz iekSéjiem vai aréjiem faktoriem

— Petijumu rezultatus bus iespéjams izmantot
papildus selekcijas kritériju izstradei, veikt
agrinu selekcijas atlasi ar ko bis iespgjams
saisinat selekcijas ciklu
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