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Kopsavilkums 

Veikti visi pētījuma etapā plānotie darba uzdevumi, nodrošināta iegūto rezultātu publicēšana 

(1 publikācija) un prezentēšana (1 IUFRO konference). Vairākās pētījuma daļās (2., 5.) šajā 

etapā veikta lauka datu ievākšana, paredzot to detalizētu analīzi nākamajā etapā.  

1. Dižskābarža selekcijas attīstība.  

Veikta koku kvalitātes raksturošana un izzīmēšana, veidojot skrajas audzes nākotnes sēklu 

bāzes nodrošināšanai. Veikta pluskoku atlase. Veikta stumbra kvalitātes novērtēšana 6 audzēm 

Meža pētīšanas stacijas Šķēdes meža novadā. Sagatavota publikācija.  

2. Klinškalnu priedes selekcijas un mežsaimniecības perspektīvu novērtējums.  

Veikta Klinškalnu priedes provenienču stādījumu uzmērīšana un datu sākotnējā analīze. 

Provenienču augšanas un kvalitātes sakarības prezentētas IUFRO konferencē.  

3. Selekcijas ietekmes novērtējums uz meža ģenētisko daudzveidību.  

Sagatavots literatūras apskats, analizējot dažādus ģenētiskās daudzveidības rādītājus kontekstā 

ar meža selekciju. Sagatavots redzējums par nepieciešamo tēmas attīstību, vērtējot bioloģiskās 

daudzveidības indikatorus un iespējamo selekcijas ietekmi uz tiem.  

4. Egles sēklu ražas kāpināšanas metožu aprobācija.  

Sagatavots pārskats par egles sēklu ražas kāpināšanas metodēm, ietverot praktiski iegūtos 

rezultātus, ar uzsvaru uz aizsardzību pret egles čiekuru rūsu, kā arī darbības plāns turpmākiem 

pētījuma etapiem.  

5. Metožu klimata noturīgu genotipu atlasei selekcijā attīstība.  

Iegūti empīriskie dati egles fenoloģijas un stumbra kvalitātes (padēlu sastopamības) saiknes 

analīzei stādījumos, kur iespējams vērtēt šo faktoru dinamiku. Iegūti empīriskie dati kontrolētos 

apstākļos egles sausuma jutības atšķirību novērtēšanai.  
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Summary 

All the planned tasks have been completed, publication (1) and presentation in international 

scientific conference (1) of the obtained results ensured. In several parts of the study (2, 5), 

field data collection was performed at this stage, and their detailed analysis planned in the next 

stage. 

1. Development of European beech breeding.  

Characterization of stem quality and marking of trees for thinning had been carried out in 

selected European beech stands to create seed-stands for collection of best locally adapted 

material for seedling production. In phenotypically superior stands plus trees had been selected. 

Stem quality assessment in European beech stands in Research forests Skede district had been 

carried out, results evaluated and publication prepared, accepted.  

2. Assessment of lodgepole pine breeding and silviculture.  

Lodgepole pine trials had been re-measured. Initial data analysis carried out. Results presented 

in IUFRO conference.  

3. Assessment of effect of tree breeding on genetic diversity of forest trees.  

Literature review, analysing influence of tree breeding on different aspects and indicators of 

genetic diversity, carried out. Outline of the future research, evaluating a potential influence of 

tree breeding on biological diversity, prepared.  

4. Approbation of seed crop stimulation methods for Norway spruce.  

An overview of methods to increase spruce seed yield had been be prepared, including the 

results obtained in practice, with an emphasis on protection against spruce cone rust, as well as 

an action plan for the next stages of the study.  

5. Development of methods for selection of climate resilient genotypes in tree breeding.  

Empirical data have been obtained for the analysis of the link between spruce phenology and 

stem quality (occurrence of spike knots) in plantations, where dynamics of this interconnection 

can be assessed (previous measurements carried out). Empirical data were obtained under 

controlled conditions to evaluate differences in spruce drought sensitivity. 

 

  



4 

 

Saturs 

 

Kopsavilkums ............................................................................................................................. 2 

Summary ..................................................................................................................................... 3 

1. Dižskābarža selekcijas attīstība .............................................................................................. 5 

1.1. Dižskābarža audžu un pluskoku atlase, to fenotipiska vērtēšana ................................ 5 

1.2. Dižskābarža audžu abiotisko risku vērtējums. ............................................................. 6 

2. Klinškalnu priedes selekcijas un mežsaimniecības perspektīvu novērtējums ...................... 10 

2.1. Pēcnācēju pārbaudes stādījumu uzmērīšana. ................................................................. 10 

2.2. Klinškalnu priedes provenienču stādījumu uzmērīšana ................................................. 11 

3. Selekcijas ietekmes novērtējums uz meža ģenētisko daudzveidību. .................................... 12 

Ģenētisko daudzveidību ietekmējošie procesi un raksturojošie indikatori ........................... 13 

Ģenētiskās daudzveidības līmeņi .......................................................................................... 20 

Mežsaimniecības potenciālā ietekme uz ģenētisko daudzveidību ........................................ 21 

Klonu izmantošana mežsaimniecībā ..................................................................................... 25 

Ģenētisko resursu saglabāšana .............................................................................................. 34 

Daži klonu izmantošanas ekoloģiskie aspekti ....................................................................... 36 

Kopsavilkums un rekomendācijas veģetatīvi pavairotu klonu izmantošanai mežsaimniecībā

............................................................................................................................................... 37 

4. Egles sēklu ražas kāpināšanas metožu aprobācija ................................................................ 39 

4.1. Egles čiekuru rūsas patogēnu analīze un darba plāna izstrāde ...................................... 39 

4.2. Egles sēklu plantāciju ziedēšanas stimulēšanas eksperimentu ietekme uz čiekuru ražu

............................................................................................................................................... 43 

5. Metožu klimata noturīgu genotipu atlasei selekcijā attīstība ................................................ 50 

Literatūras avoti ........................................................................................................................ 52 

 

  



5 

1. Dižskābarža selekcijas attīstība 

 

1.1.Dižskābarža audžu un pluskoku atlase, to fenotipiska vērtēšana  

 

Klimata pārmaiņu kontekstā dižskābardis Latvijā ir vērtējams kā meža atjaunošanai 

piemērota koku suga, kas nodrošina iespējas diversificēt mežsaimniecības riskus. Jau šobrīd 

ierīkoti dižskābarža stādījumi, kuriem sēklas iegūtas Meža pētīšanas stacijas (MPS) Šķēdes 

mežu novadā (MN), šīs sugas koku augšanas dažādos mūsu valsts reģionos raksturošanai.  

Šī pētījuma ietvaros, tai skaitā literatūras analīzē, konstatētas nozīmīgas, ģenētiski 

determinētas koku kvalitātes atšķirības, tādēļ būtiski jauno audžu ierīkošanai sēklas ievākt no 

iespējami kvalitatīvākajiem kokiem. Kopumā dižskābardis sēklas sāk ražot vēlu un labas sēklu 

ražas gadi ir reti, tādēļ būtiski vienlaikus risināt kā pluskoku atlases un sēklu plantāciju 

ierīkošanas, tā arī tūlītējas piemērota sēklu materiāla ieguves iespēju nodrošināšanas 

jautājumus.  

Izveidojot bāzi sēklu ieguvei, veikta fenotipiski augstvērtīgu dižskābarža audžu izvēle (6 

nogabali Šķēdes MN 21. kvartālā, 1.1. att.), veikta visu koku uzmērīšana un izvēlēti 

piemērotākie (iespējami augstākā stumbra kvalitāte, bez redzamiem citiem defektiem, 

iespējami vienmērīgs izvietojums platībā), kas izzīmēti saglabāšanai.  

 

 
1.1. attēls. Dižskābarža sēklu audze MPS Šķēdes MN 

 

Papildus veikta 15 pluskoku atlase MPS Šķēdes MN. Šis darbs tiek turpināts, apsekojot 

pārējās zināmās dižskābarža audzes, izvēlēti papildus 13 kvalitatīvi koki (1.1. tabula), no 

kuriem šajā ziemā sadarbībā ar akciju sabiedību ‘’Latvijas valsts meži’’ (turpmāk – LVM)  

plānota potzaru ievākšana. Kā potcelmus plānots izmantot mežeņus vai stādus no pluskoku 

sēklām, potēšanu veicot 2022. gada pavasarī.  
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1.1. tabula. Atlasīto kvalitatīvo dižskābarža koku atrašanās vietas 

Nr. Reģions Kv. apg. Kv. Nog. 

Koordinātas 

N E 

1 Kalētu parks       56.359691 21.492093 

2 Kalētu parks       56.359635 21.492082 

3 Kalētu parks       56.359557 21.493136 

4 Kalētu parks       56.359589 21.493069 

5 Kazdangas parks       56.727085 21.742114 

6 Kazdangas parks       56.727909 21.738841 

7 Valtaiķi 205 191 15 56.678844 21.841396 

8 Valtaiķi 205 191 15 56.678822 21.841418 

9 Valtaiķi 205 191 15 56.678364 21.842281 

10 MPS Auces MN   29 23 56.488871 22.874721 

11 MPS Auces MN   29 23 56.488907 22.875153 

12 MPS Auces MN   29 23 56.488833 22.875848 

13 MPS Auces MN   11 16 56.513068 22.966442 

 

Atbilstoši starpziņojumā precizētajam, šajā pētījuma etapā nav veikta mikrodzīvotņu 

analīze, bet tādā pašā apjomā ir veikta dižskābarža stumbra kvalitātes novērtēšana un 

publikācijas sagatavošana, apmainot vietām divu etapu darbus. Darbi veikti 69 līdz 131 gadu 

vecās dižskābarža audzēs (attiecīgi otrā un pirmā paaudze pēc introdukcijas Latvijā). Tāpat 

audzēs izvēlēti deviņi paragkoki, tie nozāģēt un no tiem ievākti paraugi koksnes iekšējās 

kvalitātes noteikšanai un lobīšanai piemērotās (iekrāsojuma neskartās) koksnes īpatsvara 

aprēķināšanai. Aprēķināta koka vērtība, ņemot vērā sortimentu iznākumu, kas noteikts pēc tā 

dimensijām un sortimentu iznākumu, kas noteikts, ņemot vērā stumbra un koksnes defektus. 

Dižskābarža otrās paaudzes kokiem (jaunākie), salīdzinājumā ar pirmās (115 līdz 131 gadi) bija 

būtiski retāk sastopamas sala plaisas (attiecīgi 22% un 36%), ūdens zari (attiecīgi 51% un 66%) 

un dakšošanās (attiecīgi 16% un 24%). Visiem nozāģētajiem paraugkokiem novērots 

iekrāsojums pirmā baļķa augstumā. Lobīšanai piemērotās koksnes īpatsvars bija pozitīvi saistīts 

ar nogriežņa augstumu kokā, un bija no 12% pirmajam nogrieznim līdz 33% stumbra 30 m 

augstumā. Visas analizētās fenotipiskās pazīmes samazināja audzes finansiālo vērtību: sala 

plaisas par 6% līdz 8%, citi ārēji novērtējamie stumbra defekti par 16% līdz 20%, visas ārēji 

novērtējamās un iekšējās pazīmes kopā par 29% līdz 33%. Dižskābarža pavairošanai Latvijā 

prioritāri izmantojams materiāls, ka ievākts no mūsu valstī (klimata) augošiem kvalitatīviem 

kokiem.  

Rezultāti saskaņā ar pētījuma plānu apkopoti publikācijā: Jansone D., Diena L., Rieksts-

Riekstiņš R., Jansons Ā. (2021) Stem quality of European beech in Latvia and its effect on tree 

and stand monetary value. Proceedings of the Latvian Academy of Sciences, Section B, 75(4), 

(733), pp. 292–298.  

 

 

1.2.Dižskābarža audžu abiotisko risku vērtējums. 

Vējš ir visbiežākais mežu abiotiskais dabiskais traucējums Eiropā, kur tam ir ļoti liela 

sociālekonomiskā un ekoloģiskā nozīme, jo tas izraisa vairāk kā pusi no visiem mežaudžu 

bojājumiem (Gardiner, 2021; Schuck, Schelhaas, 2013). Vēja bojātās koksnes apjoms Eiropā 

palielinās vienlaicīgi ar kopējās krājas apjoma pieaugumu, un pēdējo divu desmitgadu laikā 

Eiropā ir fiksēti vairāk nekā 89 tūkst. mežaudžu bojājumu gadījumu, kuros bojātās koksnes 

kopapjoms pārsniedza 340 miljonus m3 (Gregow et al., 2017; Nabuurs et al., 2013). Tomēr līdz 
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ar spēcīga vēja gadījumu atkārtošanās biežuma un arī vidējā vēja ātruma brāzmās palielināšanos 

(Laapas et al, 2019), ir novērota tendence palielināties arī bojātās krājas īpatsvaram (Gregow et 

al., 2017). Tādējādi pie esošā koksnes krājās pieauguma veidojas disproporcionāli lielāka 

bojājumu apjoms.  

Lielāka vēja ātruma brāzmās apstākļos paaugstinās iespējamība, ka tiks bojāti arī pret 

vēja slodzi noturīgākie indivīdi un arī sugas (Gregow et al., 2017; Usbeck et al., 2010). 

Piemēram, lapu koki, jo īpaši ozoli, kuri spēj attīstīt dziļas un plašas sakņu sistēmas, kā arī tiem 

var veidoties plašāks vainags ar konkurējošām galotnēm un skeletzariem – to kustības efektīvāk 

absorbē vēja slodzi (Gardiner, 2021; Tadrist et al., 2018). Cieto lapu koku sugas (piemēram, 

dižskābardis, goba, osis, ozols, vīksna) Latvijā ir retāk izplatītas, salīdzinot ar mazāk noturīgām 

sugām kā, piemēram, egle, apse, bērzs vai priede (MSI, 2019). Tomēr klimata izmaiņu rezultātā 

cietajiem lapu kokiem jau šobrīd ir novērojama augšanas apstākļu uzlabošanās (Jansone, 2019), 

un ir sagaidāma to izplatības palielināšanās Latvijas mežos.  

Pieaugot cieto lapu koku sugu to mežsaimnieciskajai un ekoloģiskajai nozīmei, ir 

nepieciešams veikt šo sugu audzēšanas abiotisko risku analīzi. Latvijas mežos izplatītākajai 

cieto lapu koku sugai – ozolam - jau šobrīd ir fiksēta gan vēja izraisīto bojājumu apjoma 

palielināšanās līdz ar kopējās ozola mežaudžu platības un kopējās krājas pieaugumu, gan arī 

bojātās krājas īpatsvara palielināšanās (MSI, 2019). Pēc meža statistikās inventarizācijas datiem 

Latvijā laika periodā no 2004. līdz 2020. gadam vēja bojātās koksnes krājas apjoms ozola 

mežaudzēs ir palielinājies par 0,2 milj. m3 (54,6 %), bet bojājumu skartās platības ir 

palielinājušās par 3,7 tūkst. ha (32,0 %) (MSI, 2019). Savukārt bojātās platības un krājas 

īpatsvara palielinājums ir attiecīgi par 56,5 % un 66,9 % (MSI, 2019). 

Šobrīd novērojamās vēja izraisīto bojājumu tendences nozīmē, ka ir nepieciešams 

novērtēt cieto lapu koku sugu noturību pret vēja slodzi, lai nākotnes ozolu mežaudžu 

apsaimniekošana būtu ilgtspējīga. Tā kā līdz šim cieto lapu koku sugu mežaudzēs vēja izraisītie 

bojājumi ir bijuši mazākā apjomā nekā, piemēram, skujkoku audzēs, informācija par platlapju 

sugu koku noturību pret vēja slodzi joprojām ir nepietiekama (Gardiner, 2021). Tomēr cieto 

lapu koku sugu noturība pret vēja izraisītajiem bojājumiem ir novērtēta atsevišķos pētījumos 

Rietumeiropā (Aldinger et al. 1996; Kohnle, Gauckler 2003; Schütz, 2004), kuros ir 

noskaidrots, ka ozoli ar tiem raksturīgajām plašajām sakņu sistēmām un labajām koksnes 

mehāniskajām īpašībām ir viena no noturīgākajām cieto lapu koku sugām. Īpaši, salīdzinājumā 

ar dižskābaržiem, kam ir raksturīgas seklākas sakņu sistēmas (Bonnesoeur et al., 2013). 

Tieši ierobežotā sakņu izplatība ir izcelta kā viens no galvenajiem vēja bojājumu apjomu 

paaugstinošajiem faktoriem dižskābaržu mežaudzēs (Bonnesoeur et al., 2013). Šāda sugas 

īpašība nozīmē arī to, ka vēja izraisīto svārstību rezultātā ir lielāka iespējamība izveidoties 

mehāniskiem sakņu bojājumiem, kas var būtiski apgrūtināt koka fizioloģiskos procesus un 

samazināt tā vitalitāti (Detter et al., 2019). Turklāt dižskābardim ir raksturīga augsta jutība pret 

augsnes mitruma deficītu (Fang, Lechowicz, 2006), arī Latvijas apstākļos (Krišāns et al., 2016), 

un tāpēc dižskābarža mežaudzes visbiežāk sastopamas mežos ar augsnēm, kurās ir  pietiekams 

mitruma nodrošinājums (Fang, Lechowicz, 2006). Šādos apstākļos ir augstāks koku izgāšanās 

ar saknēm risks, jo līdz ar augsnes mitruma satura paaugstināšanos, samazinās sakņu-augsnes 

sasaiste (Grime, 2001; Mickovski, 2002; Peltola et al, 2013). Tomēr ir novērots, ka dižskābaržu 

mežaudžu noturība pret vēja izraisītajiem bojājumiem var tikt būtiski paaugstināta, tās ierīkojot 

mežos ar mehāniski noturīgākām augsnēm (Bonnesoeur et al., 2013). 

Lai arī dižskābardim ir augsts nākotnes mežsaimnieciskais un ekoloģiskais potenciāls, 

tomēr ir būtiski veikt tā audzēšanas abiotisko risku analīzi. Tāpēc turpmākajos pētījumos ir 

nepieciešams: 

• novērtēt cieto lapu koku sugu noturību pret vēja slodzi nesasalušā un mitrā augsnē; 

• raksturot šo sugu tīraudžu un mistraudžu noturību pret vēja izraisītajiem bojājumiem; 

• modelēt dažādu mežsaimniecisko pieeju (t.sk. izmanot cieto lapu koku īpatsvaru) ietekmi 

uz vēja izraisīto bojājumu mazināšanu meža ainavas līmenī. 
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Koku noturību pret vēja slodzi ir iespējams izteikt kā lieces momentu stumbra pamatnē 

(kNm), un dati tā aprēķināšanai ir iegūstami statiskās vilkšanas testos. Ar lieces momentu var 

raksturot koka noturību pret primāro un sekundāro lūšanu. Slogojot koka stumbru, tā izliekums 

pieaug proporcionāli ar pielikto spēku, bet, kad izveidojas koksnes audu saspiešanās, stumbra 

saliekums sāk palielināties disproporcionāli ātrāk nekā pieliktais spēks. Šis brīdis ir uzskatāms 

par primāro lūšanu (Detter et al., 2015). Savukārt, turpinoties spēka pielikšanai var tikt 

sasniegta sekundārā lūšana, kas izpaužas kā stumbra lūšana vai koka izgāšanās ar saknēm (1.2. 

att.) (Detter, Rust, 2013).  

 

a)  b)  

1.2. attēls Ozola izgāšanās ar saknēm (a) un stumbra lūzums (b) 

 

Nepieciešamos lauka darbus dižskābarža mežaudžu noturības novērtējuma pret vēja 

izraisītajiem bojājumiem izstrādei ir paredzēts veikt MPS Šķēdes MN  teritorijā, kas ietilpst 

dabas parkā "Talsu pauguraine". Diemžēl šajā dabas teritorijā ietilpstošajām mežaudzēm ir 

aizkavējusies koku ciršanas atļauju saskaņošana. Tāpēc, lai nekavētu kopējo pētījumā  plānoto 

nodevumu sagatavošanu, ir veikti koku statiskās slodzes testi citas cieto lapu koku sugas – ozola 

mežaudzēs MPS Auces MN iepriekš plānotajā apjomā (18 kokiem). Tādējādi ir paredzēts, ka 

lauka darbi dižskābarža noturības pret statisko slodzi novērtēšanai un attiecīgi arī sugu 

savstarpējam salīdzinājumam tiks nodrošināta nākamajā pārskata periodā, mainot vietām darba 

uzdevumu secību kopējā pētījuma izpildes laikā.  

Ozola mežaudzēs ar nesasalušu augsni veiktajos koku statiskās vilkšanas testos ir iegūti 

ozola mehāniskās noturības raksturojošie rādītāji – lieces momenti stumbra pamatnē (kNm) pie 

primārās un sekundārās lūšanas (1.3. att.). Pētījumam tika atlasītas pieaugušas ozola tīraudzes, 

kur ap katru paraugkoku tika ierīkoti apļveida parauglaukumi 12,62 m rādiusā. Tajos 

paraugkoka augšanas apstākļu raksturošanai uzmērīja kokaudzi raksturojošos parametrus – 

audzes šķērslaukumu, sugu sastāvu. Lai izslēgtu vēja un arī paraugkoka galotnes svara ietekmi 

uz vilkšanas spēka, stumbra saliekuma un koksnes deformācijas mērījumiem, paraugkoks pirms 

statiskās vilkšanas testa izpildes tika nogalotņots. Vilkšana tikai veikta ar divtaktu dzinēja 

motorvinču (Nordforest, Grube Group, Vācija) un trīšu bloku sistēmu, kas piestiprināta pie 

enkurkoka pamatnes. Vilkšanas spēks, koka stumbra saliekums un koksnes deformācija tika 

mērīta, izmantojot TreeQinetic sistēmu (Argus Electronic gmbh, Vācija). 
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1.3. attēls Lieces momenti stumbra pamatnē ar 95 % ticamības intervāliem ozoliem pie 

primārās un sekundārās lūšanas 

 

No testos veiktajiem mērījumiem katram paraugkokam tā stumbra pamatnē tika 

aprēķināts lieces moments (BBM, kNm) pēc Krišāns (2020) kā: 

  

BBM= F*hEP1*cos(Meα), 

kur: 

F – vilkšanas spēks (kNm); 

hEP1 – puse no paraugkoka sākotnējā augstuma (vilkšanas līnijas piestiprinājuma augstums) (m); 

Meα – vilkšanas un gaisa līnijas starp enkurkoku un paraugkoku leņķa mediāna (°). 

Paraugkoka stumbra saliekums, kas nepieciešams primārās lūšanas noteikšanai, tika 

aprēķināts kā starpība (NΔ, °) no inklinometru mērījumiem pie stumbra pamatnes (N0) un 5 m 

augstumā (N5m): 

 

NΔ = N5m-N0  

  

Vilkšanas testos ar saknēm izgāztajiem kokiem tika veikti sakņu morfometriskie 

mērījumi, lai raksturotu to sakņu-augsnes kamolu tilpumus. Katram paraugkokam tika vākti 

augsnes mitruma un blīvuma paraugi, kuriem laboratorijā tika noteikts blīvums (kg m-3) un 

gravimetriskā ūdens saturs (%) pēc 48 h žāvēšanas 105 °C temperatūrā. 

Izmantojot iegūtās primārās lūšanas vērtības (1.3. att.), ir iespējams novērtēt ozola 

noturības līmeņus pret strukturāliem koksnes bojājumiem. Tas ir īpaši nozīmīgi, jo šādi 

bojājumi būtiski apgrūtina koka fizioloģiskos procesus, mazinot tā vitalitāti un ilgtspējību. 

Tomēr vairāku augšanas sezonu laikā kokam ir iespējama atjaunošanās no šādiem bojājumiem 

(Detter et al., 2019). Kokam esot novājinātam, šajā laika periodā ir ļoti iespējama atkārtota 

primārās lūšanas izveidošanās, un tādējādi vēja izraisītajiem bojājumiem var būt kumulatīvs 

efekts, kas var izraisīt noturības pazemināšanos pret sekundāro lūšanu. Tāpēc ir nozīmīgi 

novērtēt ozola noturības atšķirības starp primāro un sekundāro lūšanu, jo mazāks primārās 

lūšanas īpatsvars no sekundārās lūšanas slodzes nozīmē, zemāku koka bojāejas risku pēc 

strukturālu koksnes bojājumu izveidošanās. Šādu novērtējumu par koku noturību pret vēja 

slodzi un to iespējamo saglabāšanos pēc spēcīga vēja gadījumiem ir iespējams paveikt, 

izmantojot informāciju, kas iegūta statiskās vilkšanas testos. 

Lai būtu iespējams pilnībā izmantot nākotnē sagaidāmo augšanas apstākļu uzlabošanos 

cieto lapu koku sugu mežaudžu audzēšanai Latvijā, ir nepieciešama informācija par to noturību 
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pret nozīmīgākajiem dabiskajiem traucējumiem, īpaši pret vēja izraisītajiem bojājumiem. Tas 

ļautu pilnīgāk izmantot šo sugu mežsaimniecisko un arī ekoloģisko potenciālu, veidojot pret 

vēja slodzi noturīgākas nākotnes mežaudzes.  

No līdz šim iegūtās informācijas par lapu koku vēja slodzes noturību ir secināms. 

1) Lieces momentu stumbra pamatnē un koka stumbra tilpuma attiecība ozolam pie 

primārās un sekundārās lūšanas ir vidēji par 31 % augstāka salīdzinājumā ar bērzu. Tas norāda 

uz lielāku vēja slodzes noturību ozolam pie vienādām koku dimensijām. Tas nozīmē augstāku 

ozola noturību pret vēja izraisītajiem bojājumiem, tomēr novērotais bojājumu apjoma 

pieaugums ozola mežaudzēs norāda nepieciešamu turpmāku ozola abiotisko risku analīzi.  

2) Līdz ar dižskābarža audžu platības palielināšanos Latvijā ir sagaidāma arī nozīmīga 

vēja traucējumu ietekme uz tām. Tāpēc ir nepieciešams novērtēt dižskābaržu noturību pret vēja 

slodzi atšķirīgos augsnes apstākļos, lai izvērtētu šīs sugas ilgtspējību Latvijas apstākļos 

salīdzinājumā ar citām cieto lapu koku sugām. 

 

2. Klinškalnu priedes selekcijas un mežsaimniecības perspektīvu 

novērtējums  

 

2.1. Pēcnācēju pārbaudes stādījumu uzmērīšana. 

Veikta divu Klinškalnu priedes stādījumu – ilglaicīgo zinātniskās izpētes objektu Nr. 79 

un Nr. 82 – uzmērīšana (2.1. att.). Ņemot vērā, ka šajos stādījumos ir iepriekšējo mērījumu dati 

un veikta kopšana, šajā etapā veiktais mērījums ļauj raksturot šīs sugas koku atbildes reakciju 

uz kopšanu, kā arī pārnadžu izraisīto bojājumu dinamiku. Tāpat veikta stādījuma SIA “Rīgas 

meži” teritorijā pirmreizējā uzmērīšana unLVM Dienvidkurzemes reģiona Rendas iecirknī 

(objekta Nr. 80) atkārtota uzmērīšana. Detalizēta to datu analīze plānota nākamajos pētījuma 

etapos, apkopojot visu šīs sugas stādījumu pārmērījumu rezultātus.  

 

 
2.1. attēls. Klinškalnu priedes stādījums 

 

Saskaņojot ar pasūtītāju, veikta Latvijas apstākļos labāk augošo koku, kas fenotipiski 

atlasīti piemērotāko provenienču un/vai ģimeņu ietvaros, apsekošana ar mērķi ievākt čiekurus 

stādu audzēšanai nākamajā gadā, taču čiekuru iznākums ļoti neliels. Plānots darbu atkārtot 

nākamajā ziemā.  
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2.2. Klinškalnu priedes provenienču stādījumu uzmērīšana 

Saskaņota plānotā divu Klinškalnu priedes provenienču stādījumu uzmērīšana. 

Provenienču analīzes rezultāti izklāstīti IUFRO konferencē: “Introduction, Breeding, 

Propagation and Deployment of Pacific Northwest Conifers Around the World: 70 years of 

Progress, Opportunities and Challenges”, šī gada 8.-10. novembrī, uzstājoties ar ziņojumu 

“Performance of lodgepole pine provenances in hemiboreal forests of Europe, Latvia”.  

Secināts, ka relatīvo pārākumu koku augstumam vislabāk raksturo modelis, kurā ietilpst 

proveniences izcelsmes vietas ģeogrāfiskais platums un augstums virs jūras līmeņa (2.2.att.), 

savukārt caurmēram – ģeogrāfiskais platums un garums. Līdzīgi kā dižskābardim, novērojama 

dabiskā selekcija: otrajai paaudze pēc introdukcijas Latvijā raksturīga labāka augšana 

(augstumu un caurmēru).  

 

 
2.2. attēls. Dažādas izcelsmes vietas Klinškalnu priedes provenienču augstuma relatīvās 

atšķirības stādījumos Latvijā  

 

Kopumā Klinškalu priedes stādījumos saglabājas lielāks biezums, nekā parastajai, taču 

tajos ir lielāks pārnadžu bojāto koku īpatsvars. Šīs pazīmes ietekmē lokālie faktori, bet ne 

provenience, tādēļ nav lietderīgi tos iekļaut selekcijas indeksā. Pārnadžu bojājumi izraisa 

koksnes iekrāsojumu, kura lielums tieši atkarīgs no bojātās daļas platības, bet nav saistīti ar 

padēlu un/vai vairāku stumbru veidošanos: šos defektus, tāpat kā t.s. “dakšošanos” bērzam, 

būtiski ietekmē provenience, tādēļ tie ietverami selekcijas indeksā. Līdzīgi rezultāti iegūti 

zarojuma vizuālajam vērtējuma (ballēs, salīdzinot līdzīgu dimensiju kokus).  

Apstiprinās iepriekš izvirzītie secinājumi, ka šī koku suga uzskatāma par piemērotu ar 

klimata pārmaiņām saistīto mežsaimniecības risku diversifikācijai, īpaši – mežos ar oligotrofām 

augsnēm. Par to liecina arī Zviedrijas labāko klonu pirmo gadu saglabāšanās un augšanas 

pārbaužu stādījumā MPS Jelgavas MN (stādījums ierīko 2018. gadā, inventarizēts šī gada 

rudenī).  
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3. Selekcijas ietekmes novērtējums uz meža ģenētisko daudzveidību. 

 

Saskaņā ar darba uzdevumu, sagatavots literatūras apskats (221 avots), analizējot dažādus 

ģenētiskās daudzveidības rādītājus kontekstā ar meža selekciju. Turpmākos etapos būtiski 

ievākt un analizēt citus bioloģiskās daudzveidības komponentus raksturojošos datus, 

raksturojot selekcijas potenciālo lomu bioloģiskās daudzveidības uzturēšanā.  

Galvenais ģenētisko resursu saglabāšanas mērķis ir uzturēt meža koku populāciju 

adaptīvo daudzveidību. Ģenētiskā daudzveidība (ĢD) nodrošina to, ka koki saglabājas, 

pielāgojas un evolucionē mainīgas vides apstākļos. Turklāt ĢD nodrošina arī izturību pret 

kaitēkļiem un slimībām, ļaujot mežam saglabāt vitalitāti. Meža ĢD ir pamats bioloģiskajai 

daudzveidībai gan sugas, gan ekosistēmas līmenī (Koskela et al. 2007, de Vries et al. 2015). 

Ziemeļeiropa ir daudzu mērenā klimata joslas sugu izplatības areāla ziemeļu robeža, kā arī 

centrs vairākām salizturīgām boreālajām sugām (piem., parastā egle un parastā priede). Sugu 

izplatības perifērijā bieži vien novērojami netipiski pielāgošanās procesi, kas var nodrošināt 

vērtīgu populācijas evolucionējošo potenciālu. Vadošā izplatības mala (klimata pārmaiņu 

kontekstā, kad notiek sugas pārvietošanās uz augstākiem platuma grādiem) veidojas no 

salīdzinoši maz indivīdiem, kas pārstāv nelielu daļu populācijas ar mazāku ĢD. Tomēr šī 

vadošā robeža ir tā, kas nodrošina avotu migrācijai jaunās teritorijās (Fady et al. 2016), tādēļ ir 

svarīgi nodrošināt pietiekami augstu ĢD nākotnes pielāgošanās spējām (Proschowsky et al. 

2020). 

Meža koku selekcija Baltijas jūras reģionā ir ar īsu vēsturi, salīdzinot ar kultūraugiem. 

Pat mežsaimnieciski nozīmīgākajām koku sugām selekcijas populācijas raksturojamas ar plašu 

ģenētisko mainību un augstu uzlabošanas potenciālu. Šīs selekcijas populācijas īpašības ir 

piemērotas arī genofonda saglabāšanas mērķiem, kā arī ļauj pētīt pārmantojamību un populāciju 

ģenētiku (Pâques 2013). Piemēram, Zviedrijas selekcijas programmas priedei un eglei nosaka 

divus galvenos mērķus – gēnu saglabāšanu un uzlabotu ražību (Rosvall et al. 2011). Atsevišķi 

no sēklu plantācijām tiek veidoti klonu arhīvi, lai saglabātu vērtīgu selekcijas materiālu.  

Īpaši sugām, kas netiek intensīvi selekcionētas, ģenētisko resursu saglabāšanas vienības veic 

vairākus uzdevumus - tās ir kā avots jaunam materiālam selekcijas programmām, kā arī 

atsevišķi koki var tikt izmantoti kā objekts ģenētikas pētījumos. Sēklas no ģenētisko resursu 

saglabāšanas vienībām var tikt izmantotas  arī kā kontrole selekcijas izmēģinājumu stādījumos 

(Proschowsky et al. 2020). 

Ģenētiskās daudzveidības saglabāšana selekcijas procesā nepieciešama, lai: 

1) saglabātu iespējas selekcijas mērķu maiņai nākotnē, kas ir saskaņā ar ir vienu no ilgtspējības 

pamatprincipiem „apmierināt šī brīža sabiedrības vajadzības tādā veidā, lai neietekmētu 

nākotnes sabiedrības iespējas apmierināt savas vajadzības”. Piemēram, ja augstāka nozīme 

nākotnē tiek piešķirta koksnes ķīmiskai pārstrādei: sveķu vai celulozes saturam koksnē 

(piemēram, otrās paaudzes biodegvielas ieguvei), tad iespējams veikt papildus atlasi pēc šīs 

jaunās pazīmes tikai tādā gadījumā, ja selekcijas populācijā saglabāta pietiekama ģenētiskā 

mainība Ja šādas variācijas nav, materiāls jāmeklē dabiskajās populācijās. Papildus 

materiāla ieviešana no dabiskajām populācijām nozīmē jau sasniegtā selekcijas darba 

rezultāta (selekcijas efekta ātraudzībai, kvalitātei) samazinājumu vai pilnīgu zaudēšanu, kas 

nebūtu ekonomiski izdevīgs risinājums; 

2) novērstu tādas negatīvas parādības kā gēnu dreifu un tuvradnieciskās krustošanās negatīvo 

ietekmi; 

3) nodrošinātu selekcionēta materiāla adaptācijas iespējas gan esošajos, gan nākotnē 

sagaidāmajos klimatiskajos apstākļos. 

Turklāt ģenētiskās daudzveidības ietekme var sniegties ārpus attiecīgās sugas populācijas. 

Pētījumi ir parādījuši, ka ģenētiskās atšķirības dominējošās pamatsugās var ietekmēt ne tikai 

pašu sugu, bet arī citas saistītās sugas un pat visu ekosistēmu (Fritz & Price 1988, Aguilar & 

Boecklen 1992, Messina et al. 1996, Whitham et al. 2003). Šo ietekmi sauc par “paplašināto 
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fenotipu” (extended phenotype), kas norāda, ka fenotipu ietekme neaprobežojas tikai ar fenotipu 

veidojošo organismu bioloģiskajiem procesiem, bet ietver arī iedarbību uz vidi (Ingvarsson & 

Dahlberg 2019). 

Ģenētiskā daudzveidība nav raksturojama tikai ar kāda viena indikatora statisku vērtību. 

Selekcijas populācijai vai sēklu plantācijām to iespējams novērtēt, tikai salīdzinot ar dabiskajās 

populācijās konstatējamajām dažādu indikatoru vērtībām (McKinnell 2002). Jāņem vērā, ka 

ģenētiskā daudzveidība arī dabiskās populācijās nav statisks (nemainīgs) lielums – to ietekmē: 

1) populācijas vēsturiskā izcelsme – vai pagātnē bijis stāvoklis, kad populācijā saglabājies 

tikai neliels īpatņu skaits, tātad zema ģenētiskā daudzveidība; ja jā – cik ilgi šāds stāvoklis 

turpinājies, vai vērojama nozīmīga gēnu dreifa ietekme. Tātad ģenētiskās daudzveidības 

vērtības būs atšķirīgas arī starp dabiskām populācijām. Ģenētiskā daudzveidība ir apgriezti 

proporcionāla populācijas izmēram, tādēļ tās samazināšanās visnegatīvāk ietekmē tieši 

mazas populācijas; 

2) šī brīža efektīvais koku skaits populācijā: jau samērā sen pierādīts, ka arī dabiskā populācijā 

liela daļa krustošanās notiek starp tuvāk esošajiem kokiem (Koski 1970), tāpat efektīvo koku 

skaitu var samazināt ziedēšanas laika atšķirības starp kokiem (Gullberg et al. 1982); 

3) ikgadējās klimatisko faktoru variācijas, kas var ietekmēt gan ziedēšanas laika atšķirību 

apmēru (Hansen 2006, Alizoti & Kilimis 2008), gan sēklu dīgšanas un koku saglabāšanos 

rādītājus, kā rezultātā pat vienas audzes ietvaros vecāku koki un to dabiskās atjaunošanās 

pēcnācēju paaudze var būt ģenētiski atšķirīga (Tigerstedt et al. 1982). 

Tas nozīmē, ka rūpīgi jāizvēlas dabiskā populācija, ar kuru salīdzinot iespējams novērtēt 

ģenētiskās daudzveidības rādītāju vērtības selekcijas populācijā un sēklu plantāciju 

pēcnācējiem, kā arī salīdzinājums objektīva slēdziena izdarīšanai jāveic vairākus gadus.  

Jāņem vērā, ka dabiskās populācijas ir dinamiskas, pielāgojas ārēju faktoru iedarbībai, tātad ir 

problemātiski definēt kāda indikatora „bāzes vērtību” kā kritēriju, kas jāsaglabā, lai ģenētiskā 

daudzveidība būtu „pietiekama” (Ghazoul & Hellier 2000, Namkoong 2001). Tāpat 

viennozīmīgi nav atrisināms jautājums, cik lielas atšķirības uzskatāmas par būtiskām (nevis 

statistiski, bet pēc būtības): piemēram, vai kopējās alēļu daudzveidības samazināšanās par 5% 

ir nozīmīgs ģenētiskās daudzveidības zaudējums (McKinnell 2002). Pašlaik tiek izmantots 

princips, ka nepieciešams saglabāt vismaz 95 % no dabiskās ģenētiskās mainības (alēļu skaita) 

ar mazāko iespējamo resursu apjomu (Thomas et al. 2014). 

 

Ģenētisko daudzveidību ietekmējošie procesi un raksturojošie indikatori 

1. Gēnu dreifs – nejaušs atsevišķu alēļu vai genotipu zudums kādā populācijā. Tas notiek, 

ja aiziet bojā un neatstāj pēcnācējus pēdējais īpatnis ar noteiktu alēli/genotipu. Process var 

nozīmīgi ietekmēt tikai populācijās ar nelielu efektīvo īpatņu skaitu, novedot pie ģenētiskās 

mainības samazināšanās, atsevišķu alēļu fiksēšanās (tās sastopamas tikai homozigotā stāvoklī), 

inbrīdinga koeficienta paaugstināšanās. Tā kā koki ir ilgi dzīvojoši organismi, indivīdi 

ģenētisko mainību var uzturēt desmitgadēm vai gadsimtiem ilgi, tādā veidā bremzējot mainības 

mazināšanos ģenētiskā dreifa dēļ. Tomēr koku populācijām ir arī tendence uzturēt lielu 

ģenētisko slodzi (genetic load) – populācijā eksistējošas daļēji vai pilnībā recesīvas kaitīgas 

alēles, kas tuvradniecīgas krustošanās gadījumā rada inbrīdinga depresiju. Populācijas 

samazināšanas sekas var būt paaugstināta šādu kaitīgu alēļu uzkrāšanās ģenētiskā dreifa 

rezultātā (Ingvarsson & Dahlberg 2019).  

 Kā indikators populācijas raksturošanai var tikt izmantots efektīvais populācijas īpatņu 

skaits (Ne) – īpatņu skaits ideālā populācijā (kura atrodas Hardija-Weinberga līdzsvara 

stāvoklī), kam ir tāds pat inbrīdinga koeficients (vai dispersija) kā dotajai populācijai (Falconer 

& Mackay 1996). Vienkāršoti Ne var definēt kā reproducējošu īpatņu skaitu populācijā 

(McDonald 2004), taču tā vērtību samazina atšķirīgais katra īpatņa atstātais pēcnācēju skaits un 

selektīva (ne-nejauša) krustojumu (pāru) izvēle. Efektīvais populācijas īpatņu skaits ir 

pamatkoncepcija populāciju ģenētikā, kuras mērķis ir noteikt gēnu dreifa ietekmi. Kopā ar 
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mutācijas ātrumu Ne nosaka ģenētiskās daudzveidības līmeni (lielākoties neitrālo daudzveidību, 

kas maz vai nekādā veidā neietekmē dabisko selekciju), kas tiek uzturēta līdzsvara populācijā. 

Efektīvo populācijas īpatņu skaitu savukārt ietekmē vairāki procesi, kā dzimumu attiecība vai 

pēcnācēju skaita izmaiņas, populācijas lieluma svārstības laika gaitā vai inbrīdings 

(Charlesworth 2009). Precīzas Ne aprēķina formulas sēklu plantācijām pieņemot vienādu un 

atšķirīgu ziedēšanas intensitāti aprakstītas literatūrā (Xie et al. 1994, Lindgren & Mullin 1998, 

Kang et al. 2001). Efektīvais īpatņu skaits vienmēr būs mazāks par kopējo īpatņu skaitu. 

Eriksson (1998) norāda, ka gēnu dreifa ietekme nav nozīmīga populācijās, kur Ne > 25, kas ir 

divas reizes mazāks koku skaits nekā praksē tiek izmantots selekcijas grupā. Tik mazs īpatņu 

skaits nav paredzēts arī sēklu plantācijās, bez tam to nozīmīgi paaugstina fona putekšņu ietekme 

(Nikkanen & Ruotsalainen 2000). Nākamajā paaudzē sēklu plantācijas kloni ir nomainīti, tādēļ 

nav pamata uzskatīt, ka gēnu dreifa ietekme uz sēklu plantāciju pēcnācējiem (tātad mākslīgi 

atjaunotām mežaudzēm) varētu būt nozīmīga. Ne nereti tiek izmantots, lai noteiktu meža 

reproduktīvā materiāla piemērotību. Piemēram, Kanādā, Britu Kolumbijā minimālais 

pieļaujamais Ne sēklu partijai ir 10 (Stoehr et al. 2004), kas nodrošina 95 % populācijas ĢD 

(Ivetić et al. 2016). Kā papildus indikators sēklu plantācijās var tikt izmantota arī kopējā koku 

skaita un efektīvā koku skaita attiecība (N*Ne
-1), salīdzinot to ar dabiskās populācijās konstatēto 

(Booy et al. 2000). 

Gēnu dreifs visnozīmīgāk var ietekmēt tieši reti sastopamās alēles. Rosvall et al. (1998) 

aprēķinājuši, ka selekcijas grupā ar 50 kokiem 10 paaudžu laikā izmantojot dubultpāru 

krustošanu un atlasi ģimenes ietveros, tiks zaudētas alēles, kuru sākotnējais sastopamības 

biežums populācijā mazāks par 0,01; tanī par laikā tiek saglabāti 94% ģenētiskās 

daudzveidības. Jāņem vērā, ka arī dabiskā populācijā alēlēm ar zemu pārstāvētības biežumu ir 

samērā maza varbūtība nonākt homozigotā stāvoklī un nostiprināties uz ilgāku laiku. To lielākā 

vērtība bieži vien izpaužas nodrošinot (vai paaugstinot) rezistenci pret kādu noteiktu ārējās 

vides faktoru. Piemēram, konstatētas atsevišķas gobas, kam ir ģenētiski noteikta rezistence pret 

„Holandes gobu slimību”. Šī īpatnība sniedz iespēju glābt gobas kā sugu no pilnīgas izzušanas. 

Tanī pat laikā šāda dažu koku rezistence pret noteiktu nelabvēlīgās vides faktoru nav nozīmīga 

no audzes noturības nodrošināšanas viedokļa: ja, piemēram, attiecīgā alēle ir tikai 1 no 1000 

kokiem, tad pieaugušā mežaudzē, iedarbojoties attiecīgajam nelabvēlīgajam faktoram, katros 

2-2,5 ha paliek dzīvs tikai 1 koks. Papildus grūtības sagādā reti sastopamo alēļu konstatēšana – 

nepieciešams analizēt ārkārtīgi lielu paraugkopu, lai novērtējums nebūtu saistīts ar nozīmīgu 

kļūdu. Selekcijas procesā koki ar reti sastopamām alēlēm saglabājami klonu arhīvos. Ja rodas 

nepieciešamība, šādas alēles pārstāvniecību selekcijas populācijā (atšķirībā no dabiskās) var 

efektīvi un strauji palielināt izmantojot kontrolēto krustošanu. 

2. Gēnu plūsma – ģenētiskā materiāla apmaiņa starp populācijām. Govindaraju (1988) 

norāda uz sakarību, ka ģenētiskā distance starp populācijām (Fst) ir apgriezti proporcionāla Ne 

un vidējā imigrējušo īpatņu skaita (m) reizinājumam. Gēnu plūsma kokiem notiek ar sēklām un 

daudz nozīmīgākā apjomā ar putekšņiem. Gēnu plūsma līdzsvaro gēnu dreifa radīto efektu pat 

tad, ja vienas paaudzes laikā tikai daži īpatņi ir ar gēniem no citām populācijām (Eriksson 1998, 

McDonald 2004). 

Daudzām meža koku sugām ir plašs dabiskais areāls un lielas populācijas ar izteiktu 

neradniecisku īpatņu krustošanos (outcrossing); tām ir garš dzīves ilgums, un lielā daļā 

gadījumu arī plaša gēnu plūsma lielos attālumos. Šie nosacījumi nodrošina bagātīgu ģenētisko 

mainību vairumā koku populāciju (Ingvarsson & Dahlberg 2019). Meža koku sugām bieži 

raksturīga vējappute, un daudzām no tām ir pielāgojumi, lai spētu sēklas izplatīt lielos 

attālumos. Kā liecina Govindarju (1988) dati, vējapputes sugām gēnu plūsma ar putekšņiem ir 

ļoti efektīva. Saskaņā ar Koski (1970) pētījumiem un apkopotajiem literatūras datiem, parastās 

priedes mežaudzēs aptuveni 50% konkrētā koka apputeksnēšanā veic koki, kas aug 30-60 m 

attālumā no tā. Pārējie putekšņi var nākt no dažu 100 m līdz pat vairāku desmitu km attālām 

audzēm. Tāpat, analizējot priežu plantācijā ievāktās sēklas, nav konstatēts, ka paši tuvākie kloni 

(4 vai 12) konkrētā mātes koka sēklas būtu apaugļojuši biežāk; rametu izvietojums šajā 



15 

plantācijā ir 5 x 5 m (Rudin & Ekberg 1982). Līdzīgi Robledo-Arnuncio et al. (2004) parastās 

priedes mežaudzēs secina, ka attāluma ietekme uz tuvākā tēva koka lielāku līdzdalības procentu 

apputeksnēšanā ir nozīmīga tikai tad, ja audzes biezība ir ekstremāli zema (šajā gadījumā – 

atsevišķi Pinus pinaster mežaudzēs izvietoti vidēji 2,4 Pinus sylvestris koki uz ha). Palielinoties 

koku skaitam uz ha (pat tikai līdz 20), šāda tendence vairs nav novērojama. Sēklu plantācijās, 

kā jau minēts iepriekš, ārējo putekšņu plūsma nozīmīgi palielina ģenētisko daudzveidību. 

Pieaugušās, intensīvi ziedošās sēklu plantācijās ārpus plantācijas augoši tēva koki, veicot 

izoenzīmu analīzes, konstatēti sākot no 25 – 35% sēklu (El-Kassaby et al. 1989, Harju & Muona 

1989, Wang et al. 1991), veicot analīzes ar mikrosatelītu marķieriem, pat līdz 40-60% sēklu 

(Almqvist & Pulkkinen 2005, Nilsson & Lindgren 2005). 

Kā tiešas sekas zemākai ĢD gēnu dreifa un vājas gēnu plūsmas dēļ var būt augstākminētais 

inbrīdings. Tā kā inbrīdinga depresijai ir negatīva ietekme uz saglabāšanos un audžu ražību, 

rezultātā var veidoties negatīva atgriezeniskā spirāle, kad ģenētiskās mainības samazināšanās 

inbrīdinga dēļ samazina saglabāšanos un sēklu ražību, kas savukārt samazina populācijas 

lielumu. Šādu procesu sauc par mutācijas sabrukumu (mutational meltdown) (Lynch et al. 

1995), kā rezultātā pakāpeniski pasliktinās populācijas vitalitāte un iespējama populācijas 

izzušana, ja vien ģenētisko materiālu nav iespējams bagātināt (Ingvarsson & Dahlberg 2019). 

Selekcijas grupa uzskatāma par slēgtu sistēmu, tātad ārējas gēnu plūsmas nav un dažas 

alēles ar zemu frekvenci paaudžu laikā tiek zaudētas. Notiek radniecīgu indivīdu krustošanās, 

paaugstinās inbrīdinga koeficients. Taču grupas ar efektīvo īpatņu skaitu 50 inbrīdinga 

koeficients 50 paaudžu laikā pieaug tikai līdz aptuveni 0,35 (McDonald 2004). Vairākas grupas 

selekcijas populācijā laika gaitā var tikt apvienotas, palielinot Ne līdz 100, līdz ar to samazinot 

inbrīdinga koeficientu 50 paaudžu laikā līdz aptuveni 0,2. Meža koku selekcijā 50 paaudzes 

nozīmē vairāk kā 1000 gadus un nav pamata uzskatīt, ka līdz tam nebūs izstrādātas jaunas, 

daudz precīzākas un tiešākas metodes ģenētiskām manipulācijām ar organismiem, uzlabojot to 

cilvēkam vēlamās īpašības.  

Inbrīdinga pēcnācējiem ir samazināt vitalitāte: gan izdzīvošanas, gan augšanas rādītāji – 

Wang et al. (1999) analizējot bērza ģimenes pēc 3 paaudžu pašapputes 13 gadu vecumā 

konstatējuši par aptuveni 50% zemāku saglabāšanos un 40% zemāku vidējo augstumu kā 

neradniecīgu krustojumu kokiem. Līdzīgi Wu et al. (1998),analizējot Pinus radiata klonu 

pašapputes pēcnācējus 2. paaudzē (inbrīdinga koeficients F=0,75), konstatējuši pēcnācējiem 

par 11% zemāku saglabāšanos un 19% zemāku vidējo caurmēru kā to pašu klonu 

neradniecīgiem krustojumiem, vienlaikus norādot, ka visu klonu reakcija uz tuvradniecisko 

krustošanu nav vienāda. Zemākas inbrīdinga koeficienta vērtības (F=0,125 krustojot pussibus 

un F=0,25 krustojot sibus) ievērojami mazāk ietekmējušas vitalitāti – saglabāšanās 

pazeminājusies tikai par attiecīgi 1% un 3%, diametrs – par 5% un 6%. Nav konstatēta nozīmīga 

inbrīdinga ietekme uz koksnes īpašībām – pieaugot inbrīdinga koeficientam no 0 līdz 0,75 

vidējais koksnes blīvums samazināji par 1-2 %, tanī pat laikā, līdzīgi kā caurmēram, koksnes 

blīvuma variācijas koeficients pieaug no 4% līdz 29%. Novērotas statistiski būtiskas atšķirības 

atsevišķu klonu reakcijā uz inbrīdinga koeficienta paaugstināšanos (Wu et al. 2002).  

Analizējot to pašu Pinus radiata materiālu, Matheson et al. (2002) norāda, ka 

tuvradnieciskās krustošanas pēcnācējiem ir līdzīgas tās pašas pazīmes vērtību korelācijas 

dažādā uzmērīšanas vecumā kā neradniecīgu klonu krustojumiem. Tas nozīmē, ka, sadalot 

selekcijas grupu atsevišķās līnijās (kur F palielinās straujāk), selekcija juvenīlā vecumā sniedz 

tādu pat vai vēl augstāku efektu kā strādājot ar visu selekcijas grupu kopā. Tanī pat laikā 

selekcijas grupas sadalīšana un viena īpatņa izvēle no katras līnijas sēklu plantācijai nodrošina 

neradniecīgu īpatņu krustošanos plantācijā (ar varbūtēju heterozes efektu un augstu ģenētisko 

daudzveidību sēklu plantāciju pēcnācējiem). Bez tam līnijas pēc noteikta paaudžu skaita 

iespējams apvienot, tādejādi efektīvāk kontrolējot radniecības uzkrāšanos visā selekcijas grupā 

(Ruotsalainen & Lindgren 2000).  

No pieejamajiem datiem var secināt, ka inbrīdinga koeficienta vērtības līdz 0,12-0,25 (ko 

var prognozēt selekcijas grupai ar Ne=50 pēc aptuveni 30 paaudzēm) tikai nedaudz samazina 
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īpatņu augšanas rādītājus, kā arī reproducēšanās spējas (ziedēšanas sākuma laiku un neziedošo 

īpatņu skaitu (Wu et al. 2004). Līdzīgi inbrīdinga koeficients 0,125 govīm saistīts ar nelielu 

(mazāk par 1%) saimnieciski nozīmīgo īpašību (piena, tauku un proteīna daudzuma) 

samazinājumu, kā arī niecīgu (4‰) izdzīvošanas līdz 2. laktācijai samazinājumu (Mc Parland 

et al. 2007a). Mājdzīvnieku selekcija notikusi jau ievērojamu paaudžu skatu, paaudzes 

nomainās salīdzinoši ar koku selekciju īsā laika periodā (6-7 gados), tomēr selekcijas darbs 

šķirnēm bez ievērojamiem sarežģījumiem iespējams ar Ne=64-85, līdz 127 (Cleveland et al. 

2005, Mc Parland et al. 2007b). Tas atkārtoti apliecina, ka izvēlētās vairākas selekcijas grupas, 

kur Ne=50 katrai no koku sugām ir pietiekami inbrīdinga saglabāšanai līmenī, kas netraucē 

papildus selekcijas efekta sasniegšanu katrā ciklā un ģenētiskās bāzes nodrošināšanai atlasei. 

3. Mutācijas – DNS izmaiņas noteiktā lokusā, jaunu alēļu veidošanās avots. Notiek samērā 

reti (ar kārtu 10-5- 10-6 – Eriksson 1998), turklāt vēl zemāka ir varbūtība, ka īpatnim ar šo 

mutāciju būs kādas augšanas (vai citas) priekšrocības dotajā ekosistēmā, tas labi vairosies un 

ģenētiskās izmaiņas saglabāsies un nostiprināsies populācijā (31. attēls).  

 

 
3.1. att. Hipotētisks jauno mutāciju sadalījums populācijā (attēls no McDonald, 2004) 

 

 

Respektīvi, nepieciešams liels paaudžu skaits, līdz jaunā alēle populācijā sasniedz vērā 

ņemamu sastopamības biežumu un sāk ietekmēt tās parametrus. Izmantojot kontrolēto 

krustošanu un veģetatīvo pavairošanu, labvēlīgas mutācijas selekcijas grupā un 

selekcionētajiem kokiem var tikt saglabātas un koki ar šo alēli pavairoti. Līdzīgi citām zema 

pārstāvētības biežuma alēlēm ir augstāka varbūtība saglabāties selekcijas grupā, kur tiek 

krustots neliels īpatņu skaits noteiktā kārtībā, nekā dabiskā populācijā, kur nejauši krustojas 

liels īpatņu skaits. Zemas frekvences alēļu nozīme selekcijas grupā var būt aktuāla arī pēc 

lielāka skaita selekcijas ciklu, nodrošinot ģenētisko mainību, kad biežāk sastopamās alēles būs 

fiksējušās homozigotā stāvoklī. Ja populācijā ir mazāk īpatņu, notiek mazāks skaits mutāciju 

un liela daļa arī no neitrālajām izzūd gēnu dreifa rezultātā. Vecākās populācijās uzkrājies vairāk 

neitrālu mutāciju kā jaunās, ar tādu pašu Ne raksturojamās populācijās. Augstāka ģenētiskā 

mainība (arī vērtēta kā uzkrājušos neitrālo mutāciju apjoms) paaugstina populācijas spējas 

saglabāties un pielāgoties strauju vides apstākļu izmaiņu gadījumā.  

4. Dabiskā izlase – atlasa konkrētiem apstākļiem piemērotākos īpatņus, saglabājot 

populācijas vitalitāti un spēju vairoties. Selekcija vienlaikus samazina populācijas 

daudzveidību (darbojas pretēji gēnu plūsmai un mutācijām) un maina vidējo vērtību. Dabiskā 

selekcija iedarbojas uz fenotipu un tikai caur to uz genotipu. Fenotipiskais plastiskums ir 

noteikta genotipa fenotipisko variantu amplitūda atšķirīgos vides apstākļos. Koku sugām to 

ilgstošā dzīves cikla dēļ raksturīgs augsts fenotipiskais plastiskums, ļaujot līdz zināmai robežai 
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pielāgoties apstākļu izmaiņām dzīves laikā (Eriksson 1998, Mátyás 2007). Atšķirīgiem 

genotipiem (gan koku, gan populāciju līmenī) raksturīgs atšķirīgs fenotipiskais plastiskums. 

Tādejādi var uzskatīt, ka šī pazīme arī pieskaitāma pie ģenētiskās daudzveidības indikatoriem. 

Fenotipisko plastiskumu tieši novērtēt nav iespējams, to var izdarīt izmantojot provenienču un 

iedzimtības pārbaužu stādījumus, kuri ierīkoti klimatiski (vai pēc citiem apstākļiem) atšķirīgās 

vietās. Latvijas mērogā redzams, ka augsts fenotipiskais plastiskums piemīt, piemēram, 

Smiltenes izcelsmes priedēm. Atsevišķām populācijām raksturīgs ļoti augsts fenotipiskais 

plastiskums un spēja pielāgoties apstākļiem ļoti plaša reģiona ietvaros: kā tas redzams 3.2. attēlā 

piemērā ar Picea glauca populāciju, kura ir starp labākajām ģeogrāfijas stādījumos gandrīz visā 

sugas izplatības areālā (Ledig et al. 1998).  

 

 
3.2. att. Picea glauca populācija ar augstu fenotipisko plastiskumu un areāls, kurā tās 

saglabā pielāgotību (attēls no Ledig et al., 1998) 

 

 

Līdzīgas likumsakarības konstatētas arī citām sugām, piemēram, parastajai priedei 

(Shutyaev & Giertych 1998, Shutyaev & Giertych 2000). Fenotipisko plastiskumu iespējams 

raksturot ar indikatoriem, ko izmanto genotipa-vides mijiedarbības komponentes vērtēšanai; 

taču, selekcijas darbam turpinoties, tiek iegūta informācija par radniecību un radniecīgu koku 

augšanu dažādos apstākļos vairākās paaudzēs, kas veicina daudz precīzāku metožu izstrādi 

atsevišķu koku fenotipiskā plastiskuma novērtēšanai. Koki ar augstu fenotipisko plastiskumu 

rekomendējami selekcijas darbam un sēklu plantācijām, īpaši šī brīža – sarežģīti prognozējamo 

klimata izmaiņu – situācijā. 

Piemērotība apstākļiem veido īpatņa vitalitāte (dzīves ilgums) un reproducēšanas spējas, un 

to parasti raksturo vitālo pēcnācēju skaits dzīves laikā. Jo piemērotāks īpatnis būs apstākļiem, 

jo tas dzīvos ilgāk un atstās vairāk pēcnācēju (sava ģenētiskā materiāla) nākamajām paaudzēm. 

Saskaņā ar Fišera teorēmu mainīgos vides apstākļos populācijas vidējais piemērotības līmenis 

dabiskās selekcijas procesā nepārtraukti palielinās. Piemērotības izmaiņas (palielinājums) ir 

proporcionālas populācijā esošo, piemērotību nosakošo gēnu aditīvajai ģenētiskajai dispersijai. 

Tātad populācija virzīsies uz tuvāko lokālo piemērotības maksimuma vērtību, kas obligāti nav 

globālā (vispārējā) piemērotības maksimuma vērtība. Rekombinējoties ģenētiskajam 

materiālam vai imigrācijas / mutāciju rezultātā palielinoties piemērotību nosakošo īpašību 

aditīvajai ģenētiskajai dispersijai, dabiskā selekcija var turpināt virzīt populāciju uz jauno 

adaptācijas maksimumu.  
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5. Krustošanās – nodrošinot ģenētiskā materiāla rekombināciju un nodošanu nākamajām 

paaudzēm. Tātad krustošanās nodrošina genotipisko daudzveidību. Gēnu daudzveidība ir alēļu 

daudzveidība specifiskam lokusam dotajā populācijā. Genotipu daudzveidība, turpretī ir alēļu 

kombināciju daudzveidība populācijā (McDonald 2004). 

Dabiskās selekcijas procesā izdzīvo pielāgotākie īpatņi (genotipi). Pielāgotību dažādos 

vides apstākļos nosaka atšķirīgas īpašības, kas saistītas ar spēju saglabāties (tolerances norma), 

konkurēt ar savas un citu sugu īpatņiem par barības resursiem, kā arī, galvenokārt, vairoties 

(sēklu daudzums, dīdzība, dīgstu saglabāšanās u.c.). Pielāgotība saistīta ar dažādām, bieži vien 

savstarpēji korelējošām, pazīmēm, kas izpaužas atšķirīgos vides apstākļos dažādās koka 

attīstības stadijās; tātad labāk pielāgotais īpatnis ir tas, kuram ir piemērotākais pazīmju (spējas 

reaģēt uz konkrētajiem vides apstākļiem) komplekss (Booy et al. 2000, Reich et al. 2003). 

Konstatēts, ka pielāgotība populācijas līmenī pozitīvi un būtiski korelē ar tādiem ģenētisko 

daudzveidību raksturojošiem rādītājiem kā kvantitatīvā ģenētiskā variācija (ko raksturo 

iedzimstamības koeficients), populācijas īpatņu skaits (N, Ne), un heterozigotitāte, taču minētie 

parametri izskaidro tikai 15-20% no kopējās pielāgotības variācijas (Reed & Frankham 2003). 

Heterozigotitātes līmenis ir tieši saistīts ar indivīda piemērotību konkrētajai videi, tādēļ arī 

populācijas līmenī spējai pielāgoties būtu jākorelē ar heterozigotitāti (Reed & Frankham 2003). 

Līdzīgi Booy et al. (2000) literatūras apskatā norāda, ka konstatējama saikne starp 

heterozigotitāti un pielāgotību, taču raksturīga tā ir galvenokārt situācijās, kad homozigotitāte 

veidojusies neliela īpatņu skaita dēļ (vairākās paaudzēs uzkrājoties inbrīdinga depresijai, 

notiekot gēnu dreifam) piemēram, kolonizējot jaunu teritoriju vai pēc nozīmīgas populācijas 

skaitliskās samazināšanās kāda vides faktora ietekmē. Boreālās koku sugas kopumā 

raksturojamas ar augstu heterozigotitāti un lielu daļu polimorfu lokusu ar daudzām alēlēm vienā 

lokusā – t.i. augstu alēļu daudzveidību (allelic richness) (Hamrigk & Godt 1996). 

Eksistējošo ģenētisko daudzveidību (vai sagaidāmo heterozigotitāti) galvenokārt nosaka 

alēles ar pārstāvētības biežumu virs 0,1 (Yanchuk 2001).Heterozigotitāti var novērtēt 

izmantojot izoenzīmus un molekulāros marķierus. Parasti tiek aprēķināta sagaidāma 

heterozigotitāte (expected heterozigosity, Hep), kas reprezentē varbūtību, ka divas viena un tā 

paša lokusa kopijas, kas pēc nejaušības izvēlētas no populācijas gēnu kopas, pārstāvēs 

atšķirīgas alēles. Daļu no ģenētiskās daudzveidības, kas atšķirīga starp populācijām (GST) tāpat 

kā attiecību starp aditīvo ģenētisko dispersiju starp populācijām un kopējo aditīvo ģenētisko 

dispersiju (FST), arī parasti aprēķina pamatojoties uz ģenētisko marķieru informāciju. 

Interpretējot rezultātus no ģenētisko marķieru un lielākajā daļā gadījumu arī izoenzīmu analīzes 

svarīgi ņemt vērā, ka marķieri (tādi kā AFLP, RAPD, SSR jeb tā saucamie „mikrosatelīti”) 

raksturo genoma nekodējošo daļu – tātad nav saistīti ar pazīmju kvantitatīvām izpausmēm un 

nav pakļauti dabiskās selekcijas procesam. Tas arī izskaidro rezultātus, kādēļ meža koku sugām 

veicot analīzes ar šiem marķieriem lielākā daļa ģenētiskās variācijas konstatēta populācijas 

ietvaros un tikai neliela (atsevišķo gadījumos ~2-3%) – starp populācijām, pat ja populācijas 

atrodas samērā attālu viena no otras (Gullberg et al. 1982, Goncharenko et al. 1994, Morand et 

al. 2002). 

  Ir svarīgi nošķirt neitrālo ģenētisko mainību, ko neietekmē dabiskā izlase, un ģenētisko 

mainību, kas nodrošina kāda konkrēta veida pielāgošanās spējas. Adaptīvo pazīmju ģenētiskā 

mainība var būtiski atšķirties no neitrālās (Savolainen et al. 2013). 

Kvantitatīvo pazīmju atšķirības starp populācijām parasti pārsniedz tās, kas konstatējamas ar 

neitrālajiem marķieriem (Merilä & Crnokrak 2001). Informācija par korelāciju starp ģenētiskās 

atšķirības pakāpi starp atsevišķām populācijām pēc selekcijas-neitrālajiem molekulārajiem 

marķieriem un kvantitatīvām pazīmēm ir pretrunīga (Bucci et al. 2000, Merilä & Crnokrak 

2001, Storz 2002). Kopumā tas liecina, ka no selekcijas viedokļa ir maznozīmīgi veikt dabisko 

un selekcijas populāciju salīdzinājumu ar neitrālajiem ģenētiskajiem marķieriem; taču tie labi 

izmantojami, piemēram, gēnu plūsmas aprakstīšanai (reizē ar to plantācijās ar mežaudžu 

putekšņiem „ienākošās” ģenētiskās daudzveidības kvantificēšanai).  
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Nozīmīgākus rezultātus ģenētiskās daudzveidības raksturošanai un vienlaikus selekcijas 

procesa paātrināšanai vai sniegt marķieri, kas saistīti ar kvantitatīvās pazīmes ietekmējošiem 

gēniem, vai vismaz to reģioniem: pielietojot asociāciju studijas vai QTLs kartēšanu (Costa E 

Silva et al. 2000). Jāņem vērā, ka QTLs kartēšana balstās uz lielām populācijām ar zināmu 

radniecību (tipiski – selekcijas populācijām) un ar tās palīdzību iespējams identificēt gēnus, kas 

saistīti ar rezistenci pret sēņu infekcijām, sausuma un aukstuma izturību (Asiegbu et al. 2003, 

Asiegbu et al. 2005, Neale 2007). Taču tipiski šādi gēni vai lokusi izskaidro tikai nelielu daļu 

no kopējās pazīmes variācijas (Neale 2007), tādēļ izmantojami tikai kontekstā ar kvantitatīvās 

ģenētikas datiem.  

Jāņem vērā, ka ģenētiskā daudzveidība nenodrošina adaptāciju noteiktiem vides apstākļiem, 

tikai nosaka potenciālu (populācijas, sugas, selekcijas grupas) ietvaros pielāgoties vides 

apstākļu svārstībām noteiktā intervālā, tātad zināmām mērā definē tolerances intervālu. 

Iespējamās samazinātas ĢD sekas var būt samazināts populācijas potenciāls reaģēt uz 

izmaiņām vidē, ietverot abiotiskus faktorus, piemēram, klimatiskos apstākļus, vai biotisko 

faktoru izmaiņas, piemēram, jaunu kaitēkļu vai patogēnu ieviešanās (Reusch et al. 2005). Tā kā 

genotipa un vides mijiedarbība ir diezgan neparedzama, ir grūti prognozēt, kā indivīdi reaģēs 

uz turpmākajām vides izmaiņām. Piemēram, pat ģenētiski vienveidīgas populācijas var būt 

fenotipiski ļoti dažādas. Šis jautājums ir aktuāls daudzām komerciālām meža koku sugām, kuru 

ilgā rotācija liedz paredzēt nākotnes vides apstākļu svārstību ietekmi. Zemas ģenētiskās 

daudzveidības rezultātā var samazināties arī produktivitāte, jo ģenētiski viendabīgās indivīdu 

grupās vērojama intensīvāka tuvradniecīga krustošanās nekā ģenētiski daudzveidīgās grupās 

(Boyden et al. 2008). Kaut arī meža kokos nav iespējams “mutāciju sabrukums”, ņemot vērā to 

lielo un stabilo indivīdu skaitu, samazināta spēja pielāgoties vides izmaiņām varētu kļūt par 

problēmu, ja pārmaiņu temps ir straujš. Šī ir joma, kam meža ģenētikas pētījumi tikai relatīvi 

nesen sākuši pievērst uzmanību (Aitken & Whitlock 2013). 

Līdz ar to selekcijas procesa ilgstoša vadīšana iespējama, sabalansējot ģenētisko ieguvumu 

un daudzveidību. To uzskatāmi demonstrē lauksaimniecības augi, kuru atlase notiek jau 

vairākus tūkstošus gadu. Pieejams arī plašs eksperimentālais materiāls, piemēram, veicot 

selekciju eļļas satura (kas ir kvantitatīva pazīmes – līdzīgi kā koku augstums vai zaru resnums) 

palielināšanai kukurūzas graudos (3.3. att.).  

 

 
3.3. att. Kukurūzas selekcija eļļas īpatsvara palielināšanai graudos  

(attēls no Falconer, Mackay, 1996) 
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Redzams, ka pazīmes vērtības nepārtraukta paaugstināšana iespējama ilgstoši (pat 80 

selekcijas ciklus). Zināmu laiku (30-35 paaudzes) pēc selekcijas uzsākšanas selekcijas efekts 

atsevišķā ciklā var ar būt arī negatīvs, kas saistīts ar kādu galveno regulatoro gēnu fiksēšanos. 

Taču pēc dažu paaudžu krustošanas tas turpina paaugstināties. Tāpat eksperiments pierāda, ka 

pat pēc 50 selekcijas paaudzēm ģenētiskā daudzveidība vēl ir pietiekama, lai veiktu sekmīgi 

realizētu gan “apgriezto selekciju” – atlasot klonus ar mazāku eļļas procentu, gan turpinātu 

iegūt ar vien augstāku eļļas % tiešās selekcijas līnijā. 

 

Ģenētiskās daudzveidības līmeņi 

Ģenētiskā daudzveidība un tās indikatori var tikt aplūkota vairākos līmeņos: sugas, provenienču 

(populāciju), ģimenes un indivīda.  

• Sugas līmenis 

Starpsugu daudzveidības saglabāšana apmežošanā samazina ierīkošanas riskus, palielina 

bioloģisko daudzveidību un dabiskās atjaunošanās spēju (Ivetić et al. 2016).  

• Provenienču (populāciju) līmenis 

Meža koku sugām raksturīga augsta heterozigotitāte, un to populācijās sastopama liela daļa no 

kopējās ģenētiskās mainības, kamēr starppopulāciju mainība reti pārsniedz 5 % (Menozzi 1995, 

Paule et al. 1995, Larsen 1996). Tomēr atšķirības starp proveniencēm novērojamas gan sēklās 

un sējeņos, gan telpiskās izplatības veidos. Mainība starp populācijām var būt pakāpeniska vai 

ekotipiska, un zināšanas par mainības veidu ir svarīgas reproduktīvā materiāla pārvietošanā 

(Ivetić et al. 2016).  

• Ģimenes līmenis 

Ģimeņu skaits (pussibu līnijas) meža atjaunošanā nosaka ĢD pakāpi un jaunās audzes 

pielāgošanās spējas. Ģimeņu skaits ir atkarīgs no sēklu avota (sēklu audze vai sēklu plantācija), 

sēklu apstrādes un ražošanas procesa stādaudzētavā. ĢD vērtē ar efektīvo populācijas īpatņu 

skaitu Ne, kas nereti tiek izmantots, lai noteiktu meža reproduktīvā materiāla piemērotību 

(Stoehr et al. 2004).  

• Indivīda līmenis 

Zemākajā līmenī ĢD ir atkarīga no faktoriem, kas kavē panmiksiju, - krustošanās un gēnu 

izplatības efektivitātes (Boyle et al. 1997). Ģenētiski mainīgām koku sugām sagaidāms, ka 

katrai sēklai ir citāds genotips, un starp pēcnācējiem rodas ievērojama mainība pat tad, ja ir daži 

vecāku koki (Adams et al. 1992). Neradniecīgu indivīdu krustošanās (outcrossing) nodrošina 

augstu ĢD, kamēr daudzveidība indivīdu līmenī ir svarīga klonu mežsaimniecībā (Ivetić et al. 

2016).  

 

Runājot par ģenētisko mainību, svarīgi arī atšķirt ģenētisko daudzveidību un genotipisko 

daudzveidību. Ģenētiskā daudzveidība attiecas uz ģenētisko mainību populācijā un ir atkarīga 

no atšķirīgo alēļu skaita un biežuma. Genotipiskā daudzveidība attiecas uz unikālajiem 

genotipiem, kas ir sastopami. Piemēram 10 unikāli kloni nodrošina līdzvērtīgu ģenētisko 

daudzveidību kā visi to iespējamie pēcnācēji, kas rodas, izmantojot šos kokus kā vecākus. 

Tomēr genotipiskā daudzveidība šiem 10 kloniem ir zemāka, nekā stādot pēcnācējus, kas 

radušies, nejauši krustojot šos klonus. Šajā gadījumā atkārtota kombinācija, kas saistīta ar 

mejozi, nodrošina, ka praktiski visiem pēcnācējiem būs unikāli genotipi, pat tad, ja tos rada tik 

ierobežots vecāku skaits. Tiklīdz pietiekams skaits klonu tiek izmantots meža atjaunošanā, 

ģenētiskās daudzveidības zudums būs minimāls. Tomēr genotipiskā daudzveidība tiek būtiski 

samazināta pat tad, ja tiek izmantots liels skaits unikālu klonu. Tā kā ģenētiskā daudzveidība 

selekcijas populācijās, no kurām iegūst klonus, nosaka augšējo ĢD robežu, kas būs klonu 

materiālā, jāuzmanās, lai šī populācija saglabātu ĢD laika gaitā. Selekcijas programmā 

ģenētiskā daudzveidība saglabājama, sadalot selekcijas pamatpopulāciju apakšpopulācijās, 

veicot atlasi un krustojot, lai nodrošinātu gandrīz vienādu mātes koku ieguldījumu visās 

jaunajās paaudzēs (Ingvarsson & Dahlberg 2019). 
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Mežsaimniecības potenciālā ietekme uz ģenētisko daudzveidību 

Mūsdienās viens no galvenajiem iebildumiem pret meža atjaunošanu ar selekcionētu 

stādmateriālu ir bažas par samazinātu ĢD, kā rezultātā var samazināties bioloģiskā 

daudzveidība un populācijas dabiskās izlases spēja. Dažādos meža reproduktīvā materiāla 

ražošanas procesa posmos var tikt izmanīts ģimeņu sastāvs un proporcijas sēklu un 

stādmateriāla partijās stādītajā audzē. Šie riski salīdzināmi ar risku zaudēt ĢD, nepiemēroti 

pārvietojot materiālu uz citām sēklu izmantošanas zonām (Campbell & Sorensen 1984). Arī 

mežkopības darbības, kas selektīvi izņem kokus un attiecīgi to gēnus no mežaudzes, var 

ietekmēt mežu genofondu (Schaberg et al. 2003, Farwig et al. 2008, St.Clair & Howe 2011), 

parasti samazinot reto alēļu frekvenci un tādejādi potenciāli mazinot nākotnes ģenētisko 

potenciālu (Adams et al. 1998, Schaberg et al. 2003, Hawley et al. 2005). Tomēr ir maz liecību, 

ka mākslīgā meža atjaunošana noved pie ĢD samazināšanās audzes līmenī neatkarīgi no tā, vai 

meža reproduktīvā materiāla (MRM) izcelsme ir dabiskas mežaudzes vai sēklu plantācijas 

(Koski 2000). Ģenētiskā mainība stādītās audzēs ir salīdzināma ar mainību dabiskās audzēs, jo 

mūsdienās sēklu plantācijas tiek veidotas no pluskokiem, kas pārstāv plašu ģeogrāfisku 

diapazonu. Tomēr svarīga ir pluskoku izcelsmes piemērotība konkrētajai lokācijai, jo gēnu 

plūsma no sēklu plantācijas apkārtesošajās mežaudzēs var samazināt ĢD, ja pēcnācēji nav 

spējīgi pielāgoties lokālajiem apstākļiem (Ingvarsson & Dahlberg 2019). MRM pārvietošanai 

jābūt balstītai zināšanās par izmantošanas vietu, sugas ģenētisko daudzveidību un bioloģiju. 

Pārvietošana ietekmē genofondu, pievienojot jaunus gēnus vai mainot jau lokāli eksistējošo 

gēnu frekvences (Adams et al. 1992). Nekontrolēta nezināmas izcelsmes MRM pārvietošana 

un izmantošana rada draudus pielāgošanās spējai un/vai adaptācijas potenciālam kā sēklu 

plantācijās, tā arī plašākā mērogā (Finkeldey & Ziehe 2004). 

Selekcijas procesā ir vairāki posmi, kuros var tik samazināta ĢD. Fenotipiskā atlase 

selekcijas ciklā, kā arī mērķtiecīga konkrētu sēklu un sējeņu atlase var ietekmēt ģenētisko 

mainību. Selekcija kā tāda ir pārāku indivīdu atlase tālākai pavairošanai, un no daudzu 

kultūraugu sugu selekcijas ir zināms, ka šāda atlase rada “ģenētiskā pudeles kakla” risku gan 

mērķa pazīmēm, gan visā genomā. Svarīgākie faktori, kas nosaka ĢD zudumus kultūraugiem, 

ir kultivēšanas perioda ilgums un populācijas lielums, kas kopā tiek saukti par 

“domestificēšanas pudeles kaklu” (domestication bottleneck). Spēcīgs pudeles kakla efekts 

genomā noved pie zemas mainības. Vairums meža koku sugu nav domestificētas, un, ņemot 

vērā intensīvas kultūraugu selekcijas sekas, lielākajā daļā meža koku sugu selekcijas procesā 

tiek nodrošinātas pietiekami lielas selekcijas populācijas, lai samazinātu ĢD zuduma risku 

(Ingvarsson & Dahlberg 2019). Lielākais risks samazināt ĢD ir sugām ar vidēju ekoloģisko 

amplitūdu, fragmentētiem biotopiem un neesošu vai nelielu gēnu plūsmu (Habel & Schmitt 

2012), kas tomēr nav raksturīgi mežsaimnieciski nozīmīgām sugām mūsu reģionā (piemēram, 

eglei vai bērzam). 

Kā jau iepriekš minēts, ar uzlabotu meža reproduktīvo materiālu atjaunota meža ģenētiskā 

daudzveidība nav raksturojama tikai ar statisku indikatora vērtību, bet tā jāvērtē, salīdzinot ar 

dabiskajās populācijās konstatējamajām dažādu indikatoru vērtībām (McKinnell 2002). 

Selekcijas kontekstā visplašāk pētīta ir sēklu plantāciju pēcnācēju ģenētiskā daudzveidība, lai 

noteiktu optimālo klonu skaitu plantācijā. Bažas par sēklu plantāciju pēcnācēju ĢD ir saistītas 

ar iespējamu paaugstinātu inbrīdingu, kas var pasliktināt audžu stāvokli (Booy et al. 2000), 

tādēļ plantācijās izmantojamo klonu skaitam ir jānodrošina tāds pats heterozigotitātes līmenis, 

kā dabiskās audzēs. Skujkokiem ir raksturīgas daudzas letālas alēles, līdz ar to tie vairāk cieš 

no inbrīdinga depresijas, un pašappute var novest pie daudzu pēcnācēju zudumiem un zemas 

pieaugušu koku ražības (Williams & Savolainen 1996).  

Dažādu pētījumu rezultāti kopumā neuzrāda negatīvu tendenci - alēļu daudzveidība sēklu 

plantācijās var būt gan augstāka, gan zemāka, salīdzinot ar dabiskām audzēm; alēļu skaits Picea 

sitchensis sēklu plantācijā novērtēts augstāks nekā mežaudzēs. Polimorfisku lokusu īpatsvars 

sēklu plantācijās līdzvērtīgs dabiskajām populācijām Thuha plicata un Picea glauca x 

engelmanni, augstāks Picea sitchensis un Pseudotsuga menziessi, bet zemāks Picea glauca un 
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Pinus banksiana. Sagaidāmā heterozigotitāte novērtēta kā augstāka (statistiski nebūtiski) Picea 

sitchensis vai līdzvērtīga pārējām sugām (Ivetić et al. 2016). Šie rezultāti norāda, ka selekcija 

pirmajos ciklos sugām ar raksturīgu augstu polimorfismu būtiski nesamazina ģenētisko 

mainību, ko visticamāk nodrošina plašas dabiskās populācijas (El-Kassaby & Ritland 1996). 

To parāda arī nesenāki Picea glauca pētījumi ar SNP marķieriem (Namroud et al. 2012).  

Vairums parastās egles sēklu plantāciju veidotas no 30 – 50 kloniem, kas kopumā spēj 

nodrošināt ĢD, kas ir līdzvērtīga dabiskajām populācijām, izņemot zemāku reto alēļu frekvenci 

(Funda & El-Kassaby 2012). Augstu ĢD līmeni nodrošina daudzveidība, kas sastopama pašos 

klonos, kā arī to papildina augstais putekšņu fons. Turklāt ĢD plantācijā var būt arī augstāka 

nekā vietējā populācijā, ja plantācijas kloni pārstāv plašu ģeogrāfisko areālu (Chaisurisri & El-

Kassaby 1994). Zviedrijā, Somijā un Dienvidkorejā tipisks klonu skaits skujkoku sēklu 

plantācijās (SP) ir robežās no 70 līdz 139 kloniem (Kang et al. 2001), kamēr ASV tie ir 24 (14 

– 36) kloni Pinus taeda L. un 42 (25-55) kloni Pinus elliotti Engelm (McKeand et al. 2003). 

Minimālais skaits Somijā ir 30 kloni (Koski 1980), bet Zviedrijā rekomendēts izmantot vismaz 

20 klonus (Lindgren & Prescher 2005). Autori kopumā rekomendē dažādu klonu skaitu: vairāk 

nekā 20 (Johnson & Lipow 2002), ne vairāk kā 30 (Yanchuk et al. 2006) vai 40 (Bishir & 

Roberds 1999), starp 30 un 40 (Roberds & Bishir 1997), vairāk nekā 40 (Koski 2000). Jāņem 

vērā, ka ne visiem kloniem būtu jābūt pārstāvētiem ar vienādu rametu skaitu (Lindgren & 

Matheson 1986, Hodge & White 1993, Lindgren et al. 2009).  

Latvijā sēklu plantāciju pēcnācēju ĢD salīdzināta ar dabiski atjaunojušos mežaudzi pēc 

vējgāzes Slīteres Nacionālajā parkā, dabisku populāciju nacionālajā parkā (Moricsala), kā arī 

ģenētisko resursu mežaudzēm (Ruņgis et al. 2019). Analīze ar mikrosatelītu marķieriem uzrāda, 

ka ĢD indikatori – alēļu skaits, alēļu skaits ar frekvenci > 0,05, Šenona informācijas indekss, 

sagaidāmā un novērotā heterozigotitāte – ir līdzvērtīgi analizētajās populācijās. Diferenciācija 

starp populācijām novērtēta kā zema, kas skaidrojams ar vāju populāciju struktūru, vērā 

ņemamu šķēršļu trūkumu gēnu plūsmai un spēcīga vides gradienta neesamību Latvijas mērogā 

(Ruņgis et al. 2019). Novērtēts arī, ka ģenētiskās daudzveidības rādītāji vienvecuma egļu 

audzēs nav būtiski zemāki kā dabiskās audzēs, ko nodrošina sugai raksturīgā brīvappute, 

ģenētiskā polimorfisma un heterozigotitātes līmenis, kā arī lieli putekšņu izplatības attālumi 

(Ruņģis et al. 2019). Norvēģijā parastās egles sēklu plantācijās fiksēta nedaudz zemāka alēļu 

daudzveidība nekā dabiskās audzēs, bet tas lielā mērā ir atkarīgs no klonu skaita plantācijā. 

Tikmēr atšķirības sagaidāmajā heterozigotitātē nav būtiskas (Sønstebø et al. 2018). Pētījumi 

rāda, ka alēļu daudzveidība pieaug, ja vecāku koku atlase tiek veikta plašākā ģeogrāfiskajā 

amplitūdā (El-Kassaby & Ritland 1986b, Chaisurisri & El-Kassaby 1994, Stoehr & El-Kassaby 

1997). Putekšņu fons paaugstina ĢD plantācijās ar mazu klonu skaitu (El-Kassaby & Ritland 

1986a, El-Kassaby & Ritland 1986b, Lindgren & Prescher 2005). 

Sēklu ievākšana ir kritisks posms ģenētiskajai daudzveidībai masu ražošanas procesā. Liela 

ĢD daļa var tikt zaudēta, ja sēklas tiek ievāktas no maza koku skaitu vai nepiemērotiem kokiem. 

Vācot sēklas audzē, rekomendēts ievākšanu veikt vienmērīgi visā platībā (Konnert & Hosius 

2010). ĢD zudumi nākamajā paaudzē ir apgriezti proporcionāli izvēlēto vecāku koku skaitam 

(Bila 2000), līdz ar to efektīvāk ir ievākt mazāk sēklu no viena koka, bet izvēlēties vairāk mātes 

koku. Vairumā gadījumu ieteicams ievākt sēklas no vismaz 20 (Pacalaj et al. 2011) vai 50 

attāliem mātes kokiem. Sagaidāmais heterozigotitātes samazinājums 50 koku paraugkopai ir 1 

%. Ir droši pieņemt, ka sēklas jāievāc no vismaz 40 kokiem, bet šis slieksnis var būt mazāks 

dabiski plaši izplatītām un pioniersugām.  

Jāņem vērā, ka sēklu vākšana neražas gados arī var novest pie samazinātas ĢD, jo sēklas 

no maza vecāku skaita nepilnīgi pārstāv populāciju. Ņemot vērā sēklu ražas ģenētiskās 

struktūras mainību starp gadiem (Nikkanen & Ruotsalainen 2000, Baumanis et al. 2012, 

Nielsen & Hansen 2012), daudzveidība var tikt saglabāta, izmantojot sēklas, kas ievāktas 

dažādos gados (Kang et al. 2005). Sēklu paraugi no dažāda vecuma kokiem vēl jo vairāk kopē 

dabisko atjaunošanos un paaugstina pielāgošanās potenciālu (Ivetić et al. 2016). 
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Zināma ietekme uz ĢD var būt arī sēklu šķirošanai un uzglabāšanai. Sēklu apstrāde un 

šķirošana var samazināt ĢD, samazinot kādas ģimenes īpatsvaru (vai pilnībā to izslēdzot) sēklu 

partijā. Ģimenes, kam raksturīgas mazas sēklas, var tikt pakļautas sistemātiskai izslēgšanai. 

Tomēr, arī nešķirojot sēklas, var notikt līdzīgi procesi, jo sējeņi no mazām sēklām ir mazāki un 

uzrāda zemāku saglabāšanos (Campbell & Sorensen 1984). Sēklu uzglabāšanas iespējamību 

spēcīgi ietekmē genotips – sēklu dzīvotspējas saglabāšanās atšķiras dažādām ģimenēm 

(Schmidt 2000). Arī sēklu miera periods ir ģenētiski noteikts (Ivetić et al. 2016). Dīgtspēja var 

spēcīgi samazināt ĢD sēklu partijā, jo ģimenēm ir raksturīga dažāda dīgšanas kapacitāte, 

ātrums un enerģija, kā rezultāta var tikt novērtēts par zemu vai pārvērtēts efektīvais populācijas 

īpatņu skaits (Funda et al. 2012).  

Būtiski atzīmēt, ka augsta ĢD sēklu partijās var būt pretrunā ar vienveidīgumu, kas ir 

vēlams turpmākajā stādmateriāla masu ražošanā stādaudzētavā; sēklas ar vienmērīgu dīgšanu 

un sējeņi ar vienveidīgu augšanu ir vieglāk kultivējami.  

Risks samazināt ĢD vienveidīgas atlases dēļ ir mazāks kailsakņiem, taču uz tiem darbojas 

skarbāku apstākļu radīta spēcīgāka izlases slodze dīgšanas laikā. Nevienmērīgos vides 

apstākļos varētu tikt veicināta augstāka saglabāšanās heterozigotiem genotipiem, tomēr 

vairums studiju nenorāda uz samazinātu sējeņu heterozigotitāti homogēnos apstākļos (Ivetić et 

al. 2016). Arī konteinerstādu ražošana var potenciāli samazināt ĢD, jo parasti vienā konteinera 

šūnā tiek iesēts vairāk par vienu sēklu, bet mazākie sējeņi tiek izrauti, kad izdīguši. Šādā veidā 

iespējams veicināt īpatsvaru genotipiem ar īsāku miera periodu un ātri dīgstošām sēklām, lai 

gan tie ne vienmēr var būt labāk augošie lauka apstākļos. Tomēr kopumā pētījumi neuzrāda 

samazinātu ĢD ražošanas procesa dēļ stādaudzētavās, kurās mazāku izlases slodzi nekā dabā 

nodrošina labvēlīgi augšanas apstākļi (Stoehr & El-Kassaby 1997, Adams et al. 1998, Thomas 

et al. 1999, Borovics et al. 2012). Stādu ražošanas process saglabā sēklu partijas ĢD līmeni, 

neatkarīgi no sugas un stādmateriāla veida (kailsakņi vai konteinerstādi) (Clair & Adams 1993, 

Konnert & Ruetz 2003). 

Vēl viens aspekts, kas ņemams vērā stādu ražošanas procesā, ir stādu šķirošana pēc 

kvalitātes (t.sk. vitalitātes). Fiziski bojātu stādu izbrāķēšana neveicina nevēlamu sistemātisku 

atlasi, taču brāķēšana pēc izmēriem tāda var būt atkarībā no augstuma un caurmēra 

iedzimstamības (Campbell & Sorensen 1984). Brāķēšana daļēji izskauž inbrīdinga rezultātā 

radušos augus un citus vājus vai anormālus genotipus, tādejādi veicinot stādmateriāla partijas 

pielāgošanās spējas un augšanas kapacitāti. Taču mazāko sējeņu izbrāķēšana var arī atsijāt 

sākotnēji lēni, bet vēlāk ātrāk augošus genotipus (Rietveld & Van Sambeek 1989, Thompson 

& Schultz 1995, Jurásek et al. 2009). Šo iemeslu dēļ brāķēšanas standartus vēlams noteikt 

atkarībā no sēklu izcelsmes un stādaudzētavas apstākļiem, kā arī jāturpina kultivēt arī mazākie 

sējeņi, tos audzējot vienu papildu gadu (Jurásek et al. 2009).  

Stādmateriāla ražošanas procesam sekojošā mākslīgā meža atjaunošana ir redzamākā 

mežkopības darbība, kas var drastiski izmainīt ģenētiskos struktūru ne tikai stādītajā audzē, bet 

arī apkārtējās mežaudzēs gēnu plūsmas dēļ (Finkeldey & Ziehe 2004). Atjaunoto audžu 

ģenētiskā struktūra un mainība var būt nosacīta sugas (monokultūras vai sugu mistrojums) un 

indivīda (viens vai vairāki kloni) līmeņos atkarībā no sākotnējās sēklu partijas un stādmateriāla. 

No ģenētikas skatupunkta atjaunošana sējot ir ar zemāku ietekmi uz ĢD, salīdzinot ar stādīšanu, 

tomēr stādi mūsdienās ir visplašāk izmantotais MRM (Ivetić et al. 2016). Kopumā pētījumu 

rezultāti rāda, ka mākslīgā meža atjaunošana var potenciāli negatīvi ietekmēt ĢD, tomēr šī 

ietekme nav viennozīmīga un lielā mērā ir atkarīga no augstāk aprakstītā izmantotā meža 

reproduktīvā materiāla un tā ĢD līmeņa (MUONA & HARIU 1989, Rajora 1999, Thomas et 

al. 1999, Macdonald et al. 2001, Medri et al. 2003, Rajora & Pluhar 2003, Pandey et al. 2004, 

Burgarella et al. 2007, Kosinska et al. 2007, Gauli et al. 2009, Pacalaj et al. 2011, Al-Hawija et 

al. 2014, Fageria & Rajora 2014).  

Tropiskajās valstīts plantācijās plaši stādītajam tīkkokam (Tectonia grandis) ģenētiskā 

daudzveidība vērtēta Indonēzijas Javas salā, salīdzinot plantācijas un klonu eksperimentu 

populācijas ar dabiskajām populācijām Indijā, Mjanmā, Taizemē un Laosā. Kopumā ĢD 
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novērtēta zemāka kā dabiskajās populācijās, bet kā iemesls tam tiek minēts ierobežotais ievākto 

sēklu skaits proveniencēs. Turklāt zemāki rādītāji vecākām plantācijām nekā jaunām (< 60 

gadi) norāda, ka pieaugot plantāciju skaitam Indonēzijā, notikusi ģenētiskā materiāla 

sajaukšanās un ĢD uzlabošanās (Prasetyo et al. 2020). Arī, vērtējot Japānas kriptomērijas 

selekcijas programmas ietekmi uz ĢD, secināts, ka radniecība plantācijās ir stipri mainīga un 

atkarīga no tā, kā ievāktas sēklas. Vairums ĢD indikatoru bija līdzīgi plantācijās ar uzlabotu un 

neuzlabotu ģenētisko materiālu (Iwasaki et al. 2019). Secināts, ka trešās paaudzes tējas koka 

Melaleuca alternifolia selekcijas populācija Austrālijā pietiekami uztver dabiskajās populācijās 

esošo ģenētiski mainību, par ko liecina statistiski nebūtiskas atšķirības heterozigotitātē (Voelker 

& Shepherd 2020). Kopējais inbrīdinga koeficients pat aprēķināts mazāks (0,044) selekcijas 

nekā references populācijās (0,151), kas skaidrojams ar materiāla ģeogrāfiski daudzveidīgu 

izcelsmi un krustošanos. Alēļu daudzveidība trešajā selekcijas ciklā gan ir nedaudz mazāka 

nekā dabiskajās populācijās (attiecīgi 13,54 un 16,02), tomēr atšķirības nav statistiski būtiskas. 

Selekcijas populācijā trūkstošās alēles ir retas (ar frekvenci < 0,05) dabiskajās populācijās 

(Voelker & Shepherd 2020). 

 Globālā mērogā ģenētiskā daudzveidība, salīdzinot ar dabiskām populācijām, tiek 

vērtēta arī, piemēram, plantāciju apmežošanas projektos tropu reģionos. To mērķis ir mazināt 

atmežošanas negatīvās sekas un atjaunot meža ekosistēmas un ainavu, izveidojot jaunas vietējo 

meža koku sugu populācijas vietās, kur tās iepriekš tikušas iznīcinātas (Holl 2017). Piemēram, 

ĢD un inbrīdinga līmenis vērtēts koku sugai Centrolobium tomentosum, kas plaši tiek 

izmantotas apmežošanas (atjaunošanas, restoration) projektos Brazīlijas Atlantijas mežos, 

pētot intensīvas apmežošanas potenciālu atjaunot populācijas (Sujii et al. 2017). Kopumā 

atjaunotās C.tomentosum populācijas raksturojamas ar līdzīgu ĢD (alēļu daudzveidība, 

heterozigotitāte, neitrālo genoma reģionu alēļu frekvences), haplotipu daudzveidību, 

radniecības līmeni un inbrīdinga līmeni kā dabiskās populācijas (3.4. attēls). Tas norāda uz 

sekmīgu ģenētiski daudzveidīgu dažādas izcelsmes sējeņu izmantošanu apmežošanā. Haplotipu 

daudzveidība pat novērtēta kā augstāka atjaunotajās audzēs nekā dabiskajās populācijās. 

Pieaugušo koku paraugkopas neuzrāda samazinātu alēļu daudzveidību un heterozigotitāti (Sujii 

et al. 2017). 

 

 
3.4. att. Ģenētiskās daudzveidības rādītāji Centrolobium tomentosum populācijām 

apmežotās platībās Brazīlijas Atlantijas mežos. Divas atjaunotas populācijas 

(atjaunošana I un atjaunošana II) salīdzinātas ar divām kontroles populācijām: dabisku 

mežu aizsargājamā teritorijā un aizsargājamu mežu, kas vēsturiski ticis pakļauts 

antropogēniem traucējumiem (piemēram, izlases cirtēm un ugunsgrēkiem) (Sujii et al. 

2017) 
 

 

 



25 

Klonu izmantošana mežsaimniecībā  

Veģetatīvā pavairošana un klonu izmantošana Baltijas jūras reģionā ir salīdzinoši jauns 

virziens mežsaimniecībai, kas rada arī jaunus jautājumus. Ņemot vērā pašreiz ļoti ierobežoto 

klonu izmantošanu gan Latvijā, gan reģionā kopumā (Högberg & Varis 2016), nepieciešams 

izprast sekas pārejai uz liela mēroga veģetatīvi pavairota stādmateriāla izmantošanu gan 

nepārbaudītu klonu ģimeņu (pēcnācēji no labākajām ģimenēm), gan pārbaudītu klonu 

izmantošanas veidā. Būtiski ir analizēt iespējas samazināt riskus gan audzes, gan ainavas 

līmenī. Tie iekļauj samazinātu ģenētisko mainību, kas var ietekmēt pielāgošanās spēju vides 

pārmaiņām un izturību pret kaitēkļiem un slimībām. Iespējami palielināta mežaudžu viendabība 

var arī samazināt bioloģisko daudzveidību un ietekmēt ekosistēmu funkcijas (Rosvall et al. 

2019b).  

  Zināms, ka veģetatīvā pavairošana kokiem izmantota jau sen - Ķīnas kaningēmijas 

Cunninghamia lanceolate spraudeņu izmantošana Ķīnā dokumentēta jau pirms 1500 gadiem 

(Huang & Lan 1988), bet Japānas ciedram Cryptomeria japonica – pirms vismaz 800 gadiem 

(Toda 1974). Arī papeļu veģetatīvā pavairošana Eiropā ir ar senu vēsturi. Organizēta klonu 

plantāciju ierīkošana sākās 20.gadsimta sākumā, kad monoklonālas audzes kļuva par ierastu 

zemes izmantošanas veidu Dienvideiropā. Plaša mēroga industriālu papeļu, kā arī tropisko un 

subtropisko eikaliptu plantāciju ierīkošana sākās 1970-jos un 80-jos gados (Libby & Ahuia 

1993), un ap to laiku sāka arī apzināties potenciālos klonu izmantošanas riskus (Libby 1982). 

Pašlaik aptuveni puse no eikaliptu audzēm Brazīlijā ir klonu izcelsmes (Wu 2019). 

Mūsdienās koku kloni var tikt pavairoti kā apsakņoti spraudeņi no vecāku kokiem vai 

izmantojot somatiskās embrioģenēzes audu un kultūru tehnoloģiju. Latvijā veģetatīvās klonu 

pavairošanas metodes tiek attīstītas parastajai eglei un kārpainajam bērzam. Klonu pavairošana 

samazina laiku, kas nepieciešams selekcijas mērķu sasniegšanai, novēršot reproduktīvo ciklu 

nepieciešamību vēlamo pazīmju iekļaušanai. Līdz ar to koki ar uzlabotu augšanu un slimību 

rezistenci iegūstami relatīvi ātri (Kriebel 1983). Piemēram, subtropu reģionā Kvīnslendā, 

Austrālijā gandrīz visa priežu plantāciju ierīkošana tiek veikta ar veģetatīvi pavairotu 

stādmateriālu (Trueman 2006). Teorētiski skujkokiem ir iespējams papildu 15 – 20 % selekcijas 

efekts, testējot un izmantojot veģetatīvi pavairotus klonus, salīdzinot ar ģimeņu izmantošanu. 

Šī starpība galvenokārt atkarīga no populācijas izmēra, ģimenē testēto klonu skaita, pēcnācēju 

pārbaužu precizitātes (Wu 2019). Spēja realizēt selekcijas efektu, klonāli pavairojot konkrētu 

genotipu, var paaugstināt meža īpašuma vērtību. Klonu plantācijas arī dod iespēju ātrāk pielāgot 

produktu mainīgam tirgum (Bettinger et al. 2009). 

Klonu izplatība dabā 

Klona jēdziens nereti rada asociācijas ar kaut ko morfoloģiski vienveidīgu un identisku, 

taču pētījumi norāda uz morfoloģijas plastiskumu dažādās vidēs. Mežkopības sistēmas un 

paņēmieni gandrīz vienmēr ir lielākā vai mazākā mērā dabisko procesu atdarināšana. Ņemot 

vērā pašreizējo interesi par ilgtspējīgu apsaimniekošanu un dabiskās bioloģiskās daudzveidības 

saglabāšanu, izplatīta ir dabisko sistēmu izpēte, lai izstrādātu labas prakses vadlīnijas to 

apsaimniekošanā. Šāda pieeja izmantojama arī klonu izpētē. Individuāli kloni var sasniegt lielu 

vecumu un aptvert plašas teritorijas. Pagaidām ierobežots iegūto datu apjoms rāda, ka 3-5 

genotipi klonālā populācijā atspoguļo tipisku situāciju dabā, kā arī kloni, kas aug heterogēnos 

apstākļos, nav morfoloģiski identiski (Bradshaw et al. 2019) .  

Klonus var definēt kā jebkuru ģenētiski identisku indivīdu grupu, kas nav vai ir īslaicīgi 

saistītas kopā, bet var pastāvēt un bieži vien pastāv neatkarīgi (Sebens & Thorne 1985). Klonāli 

augi dabā ir ļoti plaši izplatīti gan tagad, gan pagātnē. Augu valstī klonu vairošanās notiek visās 

vaskulāro augu grupās. Lai gan kloni ir ģeogrāfiski plaši izplatīti, tie ir īpaši raksturīgi 

atsevišķiem biotopiem un florai - lielos platuma un augstuma grādos, ūdens biotopos, mēreno 

un boreālo mežaudžu pamežā, ganībās un reģionos ar raksturīgiem uguns traucējumiem. Tipiski 

klonāli pameža augi boreālajos mežos ir Vaccinium myrtillus (mellenes), V. vitis-idaea 

(brūklenes) un Linnaea borealis. Eiropas mērenā klimata mežos aptuveni 70% no visām augu 
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sugām spēj vairoties veģetatīvi, lai gan dažas to dara tikai pie konkrētiem nosacījumiem 

(Bradshaw et al. 2019).  

Daudzi no izplatītākajiem kloniem ir zālaugi, bet veģetatīva vairošanās raksturīga arī 

kokaugiem visā pasaulē (Jeník 1994). Mērenās zonas platlapju mežos sakņu atvases ir bieži 

sastopams veģetatīvās vairošanās veids. Kā piemērs minamas tādas ģintis kā Populus un 

Prunus. Atvasāji ir dabiska augšanas forma, kas Eiropas mežos cilvēku vajadzībām izmantota 

gadsimtiem ilgi: Alnus, Betula, Carpinus, Corylus, Quercus,Salix un Tilia ir ģintis, kam piemīt 

spēja atjaunotie ar atvasēm. Piemēram, mērenās joslas un Ziemeņrietumeiropas mežos bija ilgs 

periods ar relatīvi stabilām melnalkšņa un parastās liepas lokālām klonu populācijām, kas 

radušās agrīnā holocēna laikā (Giesecke et al. 2017). Šo stabilitāti pārtrauca antropogēnā 

ietekme ar intensīviem dzīvnieku bojājumiem, kas ierobežoja turpmāku atjaunošanos ar 

atvasēm un iznīcināja klonus, kas varētu būt bijuši vairākus tūkstošos gadu veci. Šajos mežos 

antropogēnā ietekme mainīja atjaunošanos no veģetatīvās uz ģeneratīvo, veicinot tādas sugas 

kā Eiropas dižskābardis un parastā egle. Tikai vismazāk skartajos Eiropas mežos saglabājušies 

seno klonu paraugi, piemēram, T. cordata populācijās (Rackham 1980).  

Kailsēkļiem boreālajos mežos un taigā ir mazāka spēja vairoties ar atvasēm. Vienīgie 

dabiskās klonālās vairošanās veidi ir zaru apsakņošanās. Toties tropu zonas lietus mežos 

plašajai segsēkļu sugu daudzveidībai raksturīga dažādu veidu klonāla augšana. Piemēram, 

bambusi ir plaši izplatīta grupa tropu zonas kalnos, kas veido klonus, kas izplatās lielās platībās. 

Kloni raksturīgi arī subtropu mežos un savannā. 

Lai gan nav veikts sistemātiski pētījumi par platības lielums, ko aizņem atsevišķi kloni dabā, 

Cook (1985) norāda, ka zināmie lielākie kokaugu kloni aptver desmitiem 

hektāru un varētu būt vairākus tūkstošus gadu veci. Kā rāda 45 augu sugu, tostarp kokaugu, 

literatūras apskats (Widén et al. 1994), daudzi genotipi acīmredzami ir ierobežoti sastopami 

tikai vienā populācijā, un reti kad konstatēti vairāk par 25 genotipiem populācijā. Tikai retos 

gadījumos atsevišķs klons dabā aizņem vairāk nekā 50 ha (Bradshaw et al. 2019). Parastajai 

apsei (Populus tremula L.) pētījumā Latvijā aprēķinātais vidējais klonu skaits uz ha bija  

robežās no 6.1 līdz 26.8 ar vidējo distanci starp rametiem 48 ± 9.5 m, maksimālajai vidējai 

distanci sasniedzot 85.6 m (Zeps et al. 2017). Šāds klonu skaits ir līdzīgs noteiktajam audzēs 

Somijā (Suvanto & Latva-Karjanmaa 2005).Intensīva savstarpējā konkurence, kā arī ārējie 

faktori (piemēram, pārnadžu bojājumi) pirmajos augšanas gados ievērojami samazina genotipu 

skaitu audzē (Krasny & Johnson 1992, Watkinson & Powell 1993, Edenius & Ericsson 2007). 

Tā rezultātā sagaidāma pakāpeniska genotipu skaita samazināšanās un plašāka tā klona rametu 

izplatība, kuri vislabāk pielāgojas konkrētajiem apstākļiem (Zeps et al. 2017). 

Pirmatnējiem sauszemes augiem trūka vadaudu un bija neefektīvas ģeneratīvās 

vairošanās sistēmas. Klonālai augšanai bija priekšrocības, kas nodrošināja fizisku dominēšanu 

lielās platībās, genotipam izplešoties horizontāli (Tiffney & Niklas 1985). Svarīgs secinājums, 

kas izdarāms no ģeoloģiskajiem pētījumiem, ir veģetatīvās pavairošanās ietekme uz ilgtermiņa 

izdzīvošanas spēju vides (īpaši klimatiskajos) stresa apstākļos. Periodos ar raksturīgām 

straujām pārmaiņām un paaugstinātu vides stresu, piemēram, Perma-triasa robežas laikā un 

vēlākajā terciārā un kvartārā tendence izdzīvot bija sēklaugiem, kas bija spējīgi vairoties 

veģetatīvi. Šīs reproduktīvās stratēģijas priekšrocība ir spēja masveidā radīt labi adaptējušos 

genotipus (Bradshaw et al. 2019). Ir izplatīts uzskats, ka neviens vai ļoti maz koku varēja 

pārdzīvot pēdējo leduslaikmetu Skandināvijā un ka rekolonizācija no Dienvideiropas notika 

holocēnā pirms aptuveni 12 tūkstošiem gadu. Tomēr pēdējā laika pētījumos konstatēts, ka 

skujkoki leduslaikmetā izdzīvoja arī Skandināvijā (Parducci et al. 2012). Šie rezultāti apstiprina 

agrāku egles fosiliju izpētes atklājumus, kas pierādīja, ka pastāv nepārtraukta egles klonu sērija 

Zviedrijas kalnos, kuras aizsākums datējams ar agrīno holocēnu (Öberg & Kullman 2011). 

Vienam klonam, visticamāk, ir vairāk nekā 9000 gadu, ierindojot to starp senākajām zināmajām 

dzīvajām ģenētiskajām vienībām. Tas skaidri norāda, ka nav nepieciešama ģenētiskā 

daudzveidība, lai izdzīvotu pat skarbajā un mainīgajā kalnu vidē. Pētījumi rāda, ka senās 

populācijas ir ļoti maz devušas mūsdienu egles ģenētiskajā daudzveidībā Fenoskandijā 
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(Tollefsrud et al. 2008, Öberg & Kullman 2011, Parducci et al. 2012). Dabiskās egles 

populācijas Zviedrijā un Norvēģijā ir ar zemāko ģenētisko mainību Eiropā, taču ar augstu 

fenotipisko plastiskumu (Bradshaw et al. 2019).  

Klonu izplatība dabiskās populācijās norāda uz to, ka skarbos apstākļos tā ir dabiska 

izdzīvošanas stratēģija, līdz ar to piemērotu klonu izmantošana klimata izmaiņu kontekstā būtu 

uzskatāma par sava veida dabas procesu atdarināšanu. Savukārt ierobežotais genotipu skaits 

dabiskās populācijās, kurās raksturīga veģetatīvā vairošanās, norāda, ka audzes līmenī var nebūt 

nepieciešams liels klonu skaits. 

Klonu izmantošanas ietekme uz ģenētisko mainību 

Vērtējot veģetatīvi pavairota meža reproduktīvā materiāla ietekmi uz ģenētisko 

daudzveidību, lielā mērā jāņem vērā iepriekš aprakstītā kopējā mežsaimniecības un mākslīgās 

meža atjaunošanas ietekme. Klonu plantācijas vitalitātei dzīves laikā svarīga ir genotipiskā 

daudzveidība, savukārt ģenētiskā mainība starp audzēm samazina riskus izplatīties patogēniem 

un kaitēkļiem (Aitken et al. 2008b, Jump et al. 2009, Prospero & Cleary 2017). Sugas spēja 

evolucionēt ilgtermiņā ir atkarīga no kopējās ĢD ainavā, t.i., alēlēm, kas ir pieejamas dabiskai 

selekcijai nākotnes paaudzēs (Ingvarsson & Dahlberg 2019). Friedman & Foster (1997) 

definējuši trīs galvenos riskus veģetatīvajā pavairošanā saistībā ar izmainītu ģenētisko 

struktūru: 

• zaudēta ģenētiskā daudzveidība; 

• zaudēta koku populāciju adaptēšanās spēja; 

• izmaiņas citās ekosistēmas komponentēs, kas saistīts ar ģenētiskajām izmaiņām kokos. 

Burdon & Aimers-Halliday (2003) norāda uz samazinātas ĢD riskiem liela mēroga klonu 

pavairošanas gadījumā. Īpaši aktuāli tas ir monoklonālu plantāciju gadījumā, kas raksturīgas 

tropiskajā klimatiskajā zonā (Finkeldey et al. 2007). Dažu, labi testētu klonu izmantošana ir 

ierasta prakse īscirtmeta plantācijās silta klimata apstākļos, lai mērķtiecīgi samazinātu 

ģenētisko mainību un stādītu vienu klonu audzē (Wu 2019). Šajā gadījumā svarīgs ir 

vienveidīgums, kas uzlabo apsaimniekošanas efektivitāti un gala produkta viendabīgumu. 

Savukārt boreālos augšanas apstākļos, kuros raksturīgs garāks rotācijas laiks, zemākas 

intensitātes apsaimniekošanas režīms un neskaidrība par nākotnes klimatu un tirgus apstākļiem, 

vēlamāka ir augstāka ģenētiskā mainība, lai nodrošinātu audzes vitalitāti (Lindgren 1993, 

Lindgren 2009). To panāk ar klonu maisījuma izmantošanu. Audze, kurā ir kloni ar dažādām 

raksturīgām iezīmēm, spēj efektīvāk izmantot resursus, pretoties bojājumiem un aklimatizēties 

mainīgos klimata apstākļos. Individuāli kloni maisījumā spēj panest dažādus apstākļus, aizpildīt 

atšķirīgas nišas dažādos attīstības posmos. Heterogenitāte plašākā ainavas mērogā tiek uzturēta 

ar ģenētisko mainību starp audzēm, t.i., dažādi klonu maisījumi tiek izmantoti dažādās audzēs 

ainavas līmenī (Lindgren 1993). 

 Ingvarsson & Dahlberg (2019) izšķir trīs faktorus, kas nosaka klonu izmantošanas 

ietekmi uz ģenētisko daudzveidību: 

• galvenokārt, cik labi vecāku koki (selekcijas populācija) pārstāv esošo sugas ģenētisko 

daudzveidību; 

• cik klonu un cik daudz rametu no šiem kloniem tiks izmantoti; 

• kopējā platība, kas apstādīta ar klonālo materiālu. 

Riskus, kas saistīti ar potenciālu daudzveidības noplicināšanu, iespējams vadīt dažādos veidos. 

Pirmkārt, tā ir aktīva pretdarbība zināmiem riskiem, pielietojot mežsaimnieciskās darbības un 

selekcijas procesā iekļaujot uzlabotu rezistenci. Otrkārt, jānodrošinās iespējamiem nākotnes 

riskiem, saglabājot genofondu ilgtermiņa selekcijai un izmantojot adekvātu klonu skaitu 

plantācijās ĢD saglabāšanai (Hoban & Schlarbaum 2014, Hoban et al. 2018, Rosvall et al. 

2019a, Proschowsky et al. 2020). Lai uzskatāmi aplūkotu klonu izmantošanas ietekmi uz 

ģenētisko daudzveidību, var izdalīt divus līmeņus – atsevišķas audzes (plantācijas) un ainavas 

līmenis. 
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Audzes līmenis. Zviedrijā eglei analizēti dažādi scenāriji veģetatīvi pavairotas parastās 

egles populācijai konkrētā platībā, kas satur dažādu skaitu un proporciju klonu no selekcijas 

populācijas, kura pati par sevi ir dabiskas populācijas paraugkopa (3.5.att.) (Ingvarsson & 

Dahlberg 2019). Atlasītā parauga lielums, kas nepieciešams, lai efektīvi uztvertu vairāk nekā 

95% no ģenētiskās mainības avota populācijā, atkarīgs no izmantotā ģenētiskās daudzveidības 

indikatora. Piemēram, pēc tādiem mērījumiem kā alēļu skaits vai alēļu daudzveidība 

vajadzīgais parauga lielums ir daži simti koku (Gapare et al. 2008). Tomēr attiecībā uz 

nukleotīdu daudzveidību tas pats skaitlis ir tikai 20 indivīdi (3.5.A att.). Nesakritība starp 

dažādajiem ģenētiskās daudzveidības mērījumiem rodas, kad vairums ģenētisko variantu ir 

retums. Jāņem vērā, ka retie varianti maz veicina heterozigotitāti vai nukleotīdu daudzveidību, 

kuras bieži sastopamās alēles ir svarīgākas, līdz ar to nepieciešams mazāks izlases izmērs, lai 

uzturētu šīs biežāk sastopamās alēles. Ja audzē izmanto pietiekamu skaitu klonu, 95 % ĢD tiek 

saglabāta, pat ja vairums ir klonāli pavairotu indivīdu. Tomēr pat tad, ja relatīvi neliels paraugs 

(∼ 20 īpatņi) ir pietiekams, lai uzturētu lielāko daļu ģenētiskās daudzveidības populācijā, 

iespēja zaudēt alēli ir atkarīga no alēles frekvences (biežuma) populācijā. Atlasot nelielu 

paraugkopu, visbiežāk sastopamās alēles tiks iekļautas, bet ir vērā ņemama varbūtība zaudēt 

retās alēles pat pie diezgan lieliem izlases izmēriem (Gregorius 1980). Lai gan šīm retajām 

alēlēm ir vērā ņemama varbūtība tikt zaudētām, tām ir mazs pienesums kopējā ģenētiskajā 

daudzveidībā populācijā (Ingvarsson & Dahlberg 2019). 

 

 
 

3.5.att. (A) Uzturētā ģenētiskā daudzveidība kā funkcija no izmantoto klonu skaita; (B) 

Relatīvā ģenētiskā daudzveidība pret situāciju, kad kloni netiek izmantoti. Tiek 

pieņemts, ka audzē ir 2000 koki un 125, 25, 10 un 2 kloni tiek izmantoti tās atjaunošanā. 

Pieņemts, ka dažādas audzes tiek stādītas, izmantojot dažādus klonu komplektus no 

selekcijas populācijas, kas ir liela un nemainīga laikā (Ingvarsson & Dahlberg 2019) 

 

Nopietni iebildumi par jebkuru mežsaimniecisko darbību, kas samazinātu ĢD, salīdzinot 

ar “dabisko” stāvokli, ir potenciāli palielināta patogēnu un kaitēkļu ietekme sliktāku 

pielāgošanās spēju dēļ (Aitken et al. 2008a). Arvien vairāk literatūras avotu dokumentē 

patogēnu ietekmi klonu plantācijās, bet nav pierādījumu, ka, piemēram, somatiskā 

embrioģenēze kā tāda ietekmētu uzņēmību pret patogēniem. Piemēram, Japānā visplašāk 

izplatītā saimnieciski nozīmīgā koku suga – Japānas ciedrs Cryptomeria japonica – tiek 

kultivēta klonu plantācijās vairāk nekā 40 gadu, un, neskatoties uz pieaugošo patogēnu ietekmi, 

monitorings visu šo gadu garumā neparāda izmainītu virulenci, kas būtu saistāma ar klonu 

izmantošanu (Bradshaw et al. 2019). Vērtējot klonu plantācijas bojāejas iespējamību, atšķirības 

starp riska pakāpēm ir ļoti nelielas, ja tiek izmantoti 13 – 25 kloni (Roberds et al. 1990, Roberds 
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& Bishir 1997). Bezgalīgs klonu skaits ļoti labi atbilst efektīvajam populācijas īpatņu skaitam 

Ne = 25. Vairumā gadījumu mums nav zināmi nākotnes riski, ko izraisa nezināmi biotiskie 

faktori. Šī pieeja rāda, ka, izmantojot vairāk kā 20-40 klonu, netiek vairs būtiski samazināti 

potenciālie nākotnes riski (Bishir & Roberds 1995, Bishir & Roberds 1997). Modelējot situāciju 

ar kompleksu rezistenci (daudzu gēnu noteiktu) pret zināmiem un nezināmiem nākotnes 

kaitēkļiem, rezultāti lielā mērā apstiprina šo tendenci - aptuveni 18 genotipi ir optimums, lai 

samazinātu nākotnes nezināmos riskus, lai gan atšķirības starp 6, 18 un 30 genotipiem ir ļoti 

mazas (Yanchuk et al. 2006). Šie skaitļi ir pietiekami vispārīgi un izmantojami daudzām sugām, 

kurām ir gari aprites cikli (Wu 2019).  

Trešās paaudzes tējas koka selekcijas populācijas pētījumā Austrālijā netika novērotas 

atšķirības heterozigotitātē starp dažāda skaita klonu komplektiem (10, 15 un 20 indivīdi 

atkārtoti izvēlēti (10 reizes) no 114 koku selekcijas populācijas). Tomēr 10 klonu komplektā 

konstatēta samazināta heterozigotitāte, salīdzinot ar 20 indivīdu komplektu un selekcijas 

populāciju. Inbrīdinga koeficients 20 klonu komplektam ir būtiski mazāks kā 10 kloniem. Kā 

sagaidāms, komplekta lielums lielā mērā ietekmē iekļauto alēļu skaitu, mazākai paraugkopai 

saturot mazāk retās alēles. Tomēr alēļu daudzveidība visiem komplektiem ir līdzvērtīga, 

izvēloties 7 indivīdus no visām populācijām (Voelker & Shepherd 2020). 

Heterozigotitātes vai adaptīvās ģenētiskās mainības zudumus izsakot kā funkciju no 

efektīvā populācijas īpatņu skaita, Ne ≈ 10 pirmajā paaudzē nodrošina aptuveni 95 % no 

sākotnējās ģenētiskās mainības populācijā, un varētu nodrošināt 80 % pēc 10 paaudzēm 

(Roberds et al. 1990). Lindgren (2009) parastajai eglei Zviedrijas apstākļos iesaka izmantot 25 

klonu maisījumu ar minimālo gēnu daudzveidību, izteiktu kā statusa efektīvu skaitli (status 

effective number) Ns = 4. Tas līdzvērtīgs gēnu daudzveidībai divās bezgalīgi lielās sibu 

ģimenēs ar četriem neradniecīgiem vecākiem, vai vienai lielai pussibu ģimenei, t.i., viens mātes 

koks un bezgalīgi liels skaits tēva koku. Ilgtermiņā šāds klonu maisījums ar Ns = 4 nodrošina 

87.5% no sākotnējās gēnu daudzveidības (Wu 2019).Aptuveni 5-14 kloni parasti tiek izmantoti 

eikaliptu plantācijās. Šie cipari ilgtermiņā ir arī efektīvais skaits, lai nodrošinātu nepieciešamo 

ĢD (Rosvall et al. 2019a). Eiropā sugām pašlaik praksē bieži tiek izmantoti 10 – 20 kloni (Lelu-

Walter et al. 2013) Jāatzīmē, ka aptuveni tāds pats klonu skaits sastopams arī dabiskos apstākļos 

sugām, kas dabā vairojas veģetatīvi (Bradshaw et al. 2019). 

Visas pieejas minimālā klonu skaita noteikšanā norāda uz vienādu tendenci – genotipu 

skaita palielināšana virs noteikta sliekšņa maz ietekmē ar ĢD zaudēšanu saistīto risku 

iespējamību: 5 – 30 klonu nodrošina tik pat augstu “drošību” pret sagaidāmajiem nākotnes 

riskiem kā bezgalīgi liela populācija, un optimālais daudzveidības līmenis eksistē 18 genotipu 

lielā populācijā (Wu 2019). Praksē klonu maisījumā vērts izmantot nedaudz vairāk klonu, 

iekļaujot vairāk indivīdu no labākajiem kloniem (Weng et al. 2012). Regulējot klonu īpatsvaru 

maisījumā, iespējams uzlabot gan ražību, gan tās stabilitāti telpā un laikā, šādā veidā mazinot 

riskus (Weng et al. 2013). Stādot klonu maisījumu ieteicams sajaukt visus klonus kopā, lai 

samazinātu viena klona rametu telpisku saistību (Prospero & Cleary 2017). 

Alternatīva pieeja bez klonu skaita palielināšanas audzes līmeņa ģenētiskās mainības 

veicināšanai ir veģetatīvi pavairota materiāla un sējeņu vienlaicīga izmantošana (Park et al. 

1998). Šāda pieeja izmantojama, kad augstvērtīgs uzlabots materiāls ir ierobežoti pieejams, kā 

arī ļauj izmantot tikai pāris klonus. Piemēram, Īrijā tiek rekomendēts 50:50 klonu un sējeņu 

maisījums, kam ekonomiskā analīze uzrāda uzlabotu finansiālo atdevi (Thompson 2013). 

Izmantojot šādu pieeju, sākotnējā ģenētiskā mainība visticamāk tiek samazināta kopšanas 

rezultātā, kad lēnāk augoši īpatņi (galvenokārt sējeņi) tiek izņemti (Bullock et al. 2010). Tomēr 

augsta fenotipiskā daudzveidība un konkurence starp kokiem ļauj tajā pašā laikā mazāk 

uzlabotam materiālam būt starp dominantajiem un kodominantajiem kokiem, uzturot ģenētisko 

daudzveidību. Jāatzīmē, ka tipiskā stādītā parastās egles audzē nereti ir dabiski iesējušies egles 

un citu sugu īpatņi, kas arī uztur ĢD. Iespējams veidot arī jauktu audzi no vairākām sugām, lai 

veicinātu mainību (Rosvall et al. 2019a). 
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Ainavu līmenis. Riski bieži vien saistāmi nevis ar pavairošanas veidu, bet vienas sugas 

plantācijas formu kā tādu, tādēļ svarīga ir plānošana ainavu līmenī. Nodrošināt ainavas līmeņa 

ģenētisko mainību nozīmē uzturēt genotipisko daudzveidību starp audzēm, samazināt kaitēkļu 

un patogēnu izplatību, kā arī aizsargāt genofondu, lai nodrošinātu potenciālu pielāgošanās 

spējām nākotnē (Lindgren 1993, Aitken et al. 2008b, Prospero & Cleary 2017). Ilgtermiņā tas 

nozīmē uzturēt selekcijas populāciju un pielietot atkārtotu jaunu klonu maisījumu atlasi meža 

atjaunošanai un ģenētiskās mainības nodrošināšanai starp audzēm (Bettinger et al. 2009, 

Rosvall et al. 2019a). 

Selekcijas populācijas gēnu daudzveidība ir tā, kas ierobežo kopējo gēnu daudzveidību, 

kas var tik pārnesta mežaudzēs ainavas līmenī. Lai arī tas sevī ietver ĢD saglabāšanu, ne visas 

alēles var tikt saglabātas. Kā iepriekš jau minēts, selekcijas populācija ir dabiskās populācijas 

paraugkopa, kas neietver sevī vairums reto alēļu (Gregorius 1980, Yanchuk 2001) kā arī 

sākotnēji iekļautās retās alēles var tikt zaudētas gēnu dreifa rezultātā. Tomēr, ja retajām alēlēm 

ir pozitīvs efekts, to frekvencei lielāka iespēja paaugstināties ir tieši mazākās selekcijas 

populācijās nekā lielās dabiskās populācijās (Falconer & Mackay 1996). Visi šie aspekti ir 

ņemami vērā, nosakot selekcijas populācijas struktūru un atlases shēmu Latvijā. 

 Latvijā egles selekcijas populācijas pamatmateriālu veido 1700 pluskoku un kvalitatīvu 

mežaudžu koku brīvapputes pēcnācēju ģimenes, no kurām 77 koki iekļauti plantācijās. Bez 

pamatmateriāla grupas selekcijas darbam pieejamas vēl trīs grupas: 200 plantāciju kloni ar 

brīvapputes pēcnācēju pārbaužu stādījumiem; 200 kloni ražojošās sēklu plantācijās bez 

pēcnācēju pārbaudēm; 360 kloni jaunās, sākot no 2000. gada ierīkotās, populāciju tipa sēklu 

plantācijās bez pēcnācēju pārbaudēm un bez to ierīkošanai ievākta brīvapputes sēklu materiāla. 

Bērzam pamatmateriāku veido 650 pluskoku un kvalitatīvu mežaudžu koku brīvapputes 

pēcnācēju ģimenes, bet otrā grupā ietilpts 360 kontrolēto krustojumu un 100 brīvapputes 

pēcnācēju ģimenes no fenotipiski atlasītiem pluskokiem. Piemēram, Zviedrijā parastās egles 

selekcijas populācijas izmērs (pamatpopulāciju veido vairāk nekā 1000 pluskoku) un struktūra 

(apakšpopulācijas) ir noteikta tā, lai saglabātu ģenētisko mainību nepārtrauktai atlasei un 

nodrošinātu zemu radniecību un inbrīdingu (Danell 1993a, Danell 1993b, Rosvall et al. 2011). 

Populācijas izmēri novērtēti kā pietiekami lieli, lai uzturētu bieži sastopamās alēles (ar 

frekvenci 1-2 %) ilgā periodā (50 paaudzēs) (Danell 1993a, Danell 1993b), tādejādi pluskoki 

ar augstu iespējamību uztver lielāko daļu ģenētisko mainību, kas ir sastopama Zviedrijas egļu 

mežos (Androsiuk et al. 2013). Šo koku atlase veikta ģeogrāfiski plaša, lai palielinātu varbūtību 

iekļaut lokāli biežas, bet kopumā reti pārstāvētas alēles (Ingvarsson & Dahlberg 2019).  

Pētījumos arvien biežāk tiek uzsvērta ģeogrāfiski plašas koku atlases nozīme ģenētiskās 

daudzveidības saglabāšanā. Lai arī potenciāli efektīvākie atlases veidi visbiežāk tiek analizēti 

un vērtēti saistībā ar dažādu koku sugu ex situ kolekciju veidošanu, piemēram, botāniskajos 

dārzos, iegūtās zināšanas un likumsakarības iespējams izmantot arī selekcijas populācijas 

atlasei, lai nodrošinātu pēc iespējas pilnvērtīgāku dabisko populāciju reto alēļu saglabāšanu 

atlases paraugkopā. Populāciju struktūrai raksturīgi, ka daļa alēļu ir sastopamas bieži, līdz ar to 

ar augstāku iespējamību tikt iekļautām paraugkopā (Brown & Marshall DR 1995), kamēr dažas 

alēles var būt ierobežotas vienā vai vairākās populācijās vai reģionos. Šādas alēle ir ar augstu 

prioritāti ex situ kolekcijām (Bataillon & David 1996, Schoen & Brown 2001), taču arī 

selekcijas populāciju veidošanā retu alēļu saglabāšana ir nozīmīga. Vienkāršs minimālais 

protokols ar 50 paraugiem  tiek ieteikts un izmantots kā vispārīgs likums dažādām sugām 

dažādās ainavās (Brown & Briggs 1991, Lockwood et al. 2007). Tomēr kolekcija var neietvert 

prognozēto daudzveidības proporciju, ja alēļu daudzveidība nav telpiski vienmērīga. Paraugu 

vākšanas stratēģija bez telpiskiem apsvērumiem var būt arī neobjektīva attiecibā uz 

ģenētiskajiem resursiem, ignorējot to daudzveidību, kas sastopama neietvertajās teritorijās 

(Hoban & Strand 2015). Dažām populācijām raksturīga augstāka ģenētiskā mainība nekā citām, 

bet citas populācijas satur unikālu mainību, kas nav atrodama citur (Petit et al. 1998, 

Swatdipong et al. 2009). Piemēram, Lielbritānijā Karaliskie Botāniskie dārzi kopš 2013.gada 

attīsta nacionālo koku sēklu kolekciju, kurā sēklu zonas (iedalītas pēc bioģeogrāfiskajiem 
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faktoriem) izmantotas kā rāmis paraugu vākšanas stratēģijai ar mērķi ievākt sēklas katrā zonā, 

kurā sastopama mērķa sugas vietējā populācija. Šāda stratēģija ir efektīva gan izplatītu, gan 

retu, lokāli sastopamu alēļu saglabāšanai (Hoban & Schlarbaum 2014), kuras ir ekoloģiski un 

ekonomiski nozīmīgas. Šādas paraugkopas turklāt ļauj saglabāt populāciju telpisko struktūru. 

Paraugi vācami no autohtonām, vietējiem apstākļiem labi pielāgojušām populācijām (Kallow 

& Trivedi 2017). Hoban & Schlarbaum (2014) analizējuši optimālu paraugu skaitu populācijā, 

ņemot vērā reālu populāciju ģenētisko struktūra reģionālā līmenī, kas ir svarīgs, bet parasti vērā 

neņemts nosacījums paraugu ņemšanā (Brown & Marshall DR 1995, Brown & Hardner 2000). 

Izmantojot simulācijā balstītu pieeju (Bataillon & David 1996), vērtētas trīs hipotētiskas sugas 

ar atšķirīgu populāciju izmēru un struktūru: 1) lielas, cieši saistītas (augsta gēnu plūsma) 

populācijas; 2) lielas, vidēji saistītas populācijas; 3) mazas, vāji saistītas populācijas. Vērtētas 

trīs telpiskas stratēģijas paraugu vākšanai: 1) paraugu vākšana visās populācijās, 2) paraugu 

vākšana vienā populācijā katrā reģionā, un 3) paraugu vākšana visās populācijās vienā reģionā; 

paraugu skaits populācijā: no 5 līdz 50. Ievācot veģetatīvus paraugus no visām populācijām, 

globāli bieži sastopamas, globāli reti sastopamas un reģionāli bieži sastopamas alēles iespējams 

atlasīt ar > 0,999 iespējamību (3.1. tab.), pat ņemot paraugus no 5 augiem populācijā. Tā kā šīs 

alēļu kategorijas veido aptuveni pusi no visām alēlēm, pat 5 paraugi no populācijas uztver 

ievērojamu globālās daudzveidības daļu. Tomēr globāli reti sastopamās alēles sastopamas 

neregulāri, pat ar augstāko atlases intensitāti (50 indivīdi no populācijas) uztverot 40 %. 

Paraugkopā satopamo alēļu skaits ir līdzīgs dažādām sugām (3.6.att., 3.kolonna). Piemēram, lai 

visām sugām iegūtu > 95 % no globāli un reģionāli retajām alēlēm (>0.05 frekvence), 

nepieciešami 20 paraugi no populācijas. Salīdzinoši lokāli retas alēles (sastopamas tikai vienā 

populācijā) ir grūtāk uztvert – nepieciešami aptuveni 50 paraugi no populācijas, lai iegūtu > 95 

% no lokāli retajām alēlēm.  

 

3.1. tabula. Alēļu sastopamības kategorijas paraugu vākšanas efektivitātes vērtēšanai (Hoban 

& Schlarbaum 2014) 

 

Starp telpiskajām stratēģijām vērojamas lielas atšķirības alēļu uztveršanā (3.6. att., 1.un 

2.kolonna). Telpiski koncentrēta paraugu ievākšana ir visneefektīvākā visām sugām un visiem 

alēļu veidiem. Mazās, vāji saistītās populācijās, ievācot 20 paraugus, reģionāli retu alēļu 

frekvence ir 0.63 reizes augstāka (> 175 % vairāk alēļu) telpiski izkaisītas stratēģijas gadījuma 

Alēļu kategorija Apraksts 

Globāli plaši 

sastopamas 
Alēles, kuru frekvence sugā > 0.20 

Globāli zemas 

frekvences 
Alēles, kuru frekvence sugā > 0.05 un <0.20 

Globāli retas Alēles, kuru frekvence sugā > 0.001 un < 0.05 

Globāli ļoti retas Alēles, kuru frekvence sugā < 0.001 

Reģionāli plaši 

sastopamas 

Alēles, kuru frekvence reģionā (vidējā frekvence reģiona 

populācijās) > 0.20 un pārējos reģionos < 0.01 

Reģionāli zemas 

frekvences 

Alēles, kuru frekvence reģionā > 0.05 un < 0.20, un citos reģionos 

< 0.01 

Reģionāli retas 
Alēles, kuru frekvence reģionā > 0.01 un < 0.05, un citos reģionos 

< 0.01 

Lokāli plaši 

sastopamas 

Alēles, kuru frekvence populācijā > 0.20, un citās populācijās < 

0.01 

Lokāli zemas 

frekvences 

Alēles, kuru frekvence populācijā > 0.05 un < 0.20, un citās 

popuācijās < 0.01 

Lokāli retas 
Alēles, kuru frekvence populācijā > 0.01 un < 0.05, un citās 

populācijās < 0.01 
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nekā telpiski koncentrēti. Stratēģijas izvēle visvairāk ietekmē alēles ar reģionāli zemu frekvenci 

un reģionāli retas alēles. Salīdzinot trīs sugu veidus (3.7.att.), stratēģijas nozīme paraugu 

ievākšanā ir atkarīga no sugas. Telpiski izkaisīta paraugu ņemšana vienmēr uztver vairāk alēles, 

bet atšķirības samazinās, palielinoties ģenētiskajai saistībai (gēnu plūsmai) starp sugas 

populācijām (3.7.att.). Cieši saistītām sugām pieaugums, salīdzinot abas stratēģijas, ir mazāk 

izteikts (par 22 % vairāk alēles). Jāatzīmē, ka paraugu vākšana visās populācijās (visos 

reģionos) vienmēr ir efektīvāka par abām pārējām stratēģijām pie jebkuras intensitātes. Ja 

paraugus iespējams ievākt tikai dažās populācijās, telpiski izkaisītā stratēģija ir labāka par 

telpiski ierobežoto, un reizēm var būt tikpat efektīva, kā ievācot paraugus visās populācijās 

(3.6.un 3.7.att.). Ja suga ir iedalīta ekoreģionos un/vai ir ar lielu izplatības areālu, jau iepriekš 

ieteikts vākt paraugus vienmērīgi no visa areāla, tādā veidā nodrošinot daudzveidību un 

izvairoties no inbrīdinga (Brown & Hardner 2000, Broadhurst et al. 2008). Šī pētījuma rezultāti 

apliecina, ka ir vēlams izvēlēties pluskokus no iespējami plašas ģeogrāfiskās un ekoloģiskās 

vides amplitūdas. Stratēģijas efektivitāte gan ir atkarīga arī no sugas ģenētiskās struktūras – 

telpiski izkaisītā stratēģija ir mazāk būtiska sugām ar augstu gēnu plūsmu, kas praktiski var 

nozīmēt samazinātas loģistikas izmaksas paraugu vākšanā (Hoban & Schlarbaum 2014). Kā 

šādas sugas būtu raksturojamas Latvijas meža koku selekcijas programmā iekļautā parastā egle 

un āra bērzs. 

 
3.6. attēls. Proporcija ar iegūtajām alēlēm (y ass) pie dažādas intensitātes atlases (x ass) 

dažāda tipa sugām pēc ģenētiskās saistības starp populācijām (rindas), atkarībā no 

paraugu vākšanas stratēģijas (kolonnas). G_R – globāli retas alēles, R_ZF – reģionāli 

zemas frekvences alēles, R_R – reģionāli retas alēles, L_R – lokāli retas alēles (Hoban & 

Schlarbaum 2014) 
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3.7.attēls. Proporcija ar iegūtajām alēlēm atkarībā no alēļu kategorijas (kolonnas) un 

ģenētiskās saistības starp sugas populācijām (rindas). Līknes reprezentē dažādas 

paraugu vākšanas stratēģijas. Piezīme: ģenētiski cieši saistītu populāciju gadījumā 

neeksistēja reģionāli zemas frekvences alēles (Hoban & Schlarbaum 2014) 

 

 

 Ainavu līmenī būtiska ir ne tikai kopējā ĢD, ko uztur selekcijas populācija, bet arī klonu 

plantāciju īpatsvars. Ņemot vērā ilgu rotāciju un to, ka ½ no egles populācijas tiek atjaunota 

antropogēni (Rosvall 2019), būtu nepieciešama ļoti augsta stādīšanas intensitāte plašā mērogā, 

lai ietekmētu ainavu līmeņa genofondu, un tas aizņemtu ļoti ilgu laiku (Rosvall et al. 2019a). 

Atlase stādmateriāla pavairošanai ir intensīvāka nekā ilgtermiņa selekcijā, tomēr regulāra klonu 

maisījumu veidošana jebkurā gadījumā laika gaitā pārvieto visu selekcijas populācijas 

genofondu atpakaļ mežaudzēs. Tādejādi ilgtermiņā klonālo mežaudžu genofonds pieaug, 

saturot gēnus, kas jau ir dabiskajos mežos. Stratēģija ar vairākām selekcijas populācijām uztur 

daudzveidību ainavas līmenī (Namkoong 1984, Eriksson et al. 1993, Rosvall 2019). Lai gan 

stādītu mežu genofonds ir pietiekami daudzveidīgs, lai uzturētu dabisko izlasi un pielāgošanos, 

tas ir nabadzīgāks nekā dabiskās mežaudzēs. Tomēr oriģinālais genofonds plašās teritorijās tiek 

uzturēts ar dabisko atjaunošanos. Piemēram, Zviedrijā novērtēts, ka pat pie visintensīvākā 

apsaimniekošanas scenārija, 50 % no egles populācijas atjaunosies dabiski (Rosvall 2019). Tas 

ļautu pielietot klonu veģetatīvu pavairošanu kā galveno metodi stādmateriāla ražošanā, reizē 

uzturot gēnu daudzveidību un pamatu evolūcijai (Ingvarsson & Dahlberg 2019).  

Jebkura veida veģetatīvās pavairošanas gadījumā ir iespējams izlemt, cik liela būs gala 

komerciālā stādmateriāla ģenētiskais uzlabojums un ģenētiskā daudzveidība. Ir iespējams 

saglabāt augstu stādmateriāla ģenētisko mainību, izvēloties lielu selekcijas populācijas daļu 

veģetatīvai masu pavairošanai (Rosvall et al. 2019a). Gadu gaitā jauni klonu maisījumi, kas tiks 

ieviesti, būs ģenētiski saistīti ar iepriekšējiem komplektiem. Šī saistība starp maisījumiem būs 



34 

mazāka klonu maisījumiem ar mazāku Ne. Galējā situācijā, kad pirmajā klonu maisījumā tiek 

izmantota visa pieejamā gēnu daudzveidība selekcijas populācijā, maisījums konkrētajā ainavā 

liks visiem sekojošajiem maisījumiem būt līdzīgiem gēnu kompozīcijas ziņā. Līdz ar to mazāka 

ģenētiskā daudzveidība maisījumā nodrošina augstāku daudzveidību starp audzēm, kas ir tuvāk 

dabiskai situācijai, kad audzē ir lielāka koku radniecība nekā starp audzēm, lai gan lielāka 

ģenētiskā mainība sastopama audzes iekšienē (Androsiuk et al. 2013). Ir grūti vērtēt labāko 

iespējamo līdzsvaru starp ĢD audzē un starp audzēm. Ilgtermiņā regulāra klonu maisījumu 

uzlabošana jebkurā gadījumā uzkrās līdzīgu gēnu daudzveidību kā stādīti meži kopumā 

selekcijas populācijas papildināšanas dēļ, neatkarīgi no daudzveidības katrā klonu maisījumā 

(Rosvall et al. 2019a). Klonu izmantošana var būt efektīvāka par brīvapputes sējeņiem ĢD 

aspektā, jo daudzveidības līmeni iespējams kontrolēt, stratēģiski izvēloties indivīdus (Voelker 

& Shepherd 2020).  

Kā vispiemērotākais scenārijs uzskatāma ātraudzīgu koku sugu klonu plantāciju 

ierīkošana, apmežojot marginālas lauksaimniecības zemes, tādā veidā ainavas līmenī papildinot 

dabiskās un tradicionāli atjaunotās mežaudzes, kas nodrošinātu pamata daudzveidību. Klonu 

izmantošana dod arī jaunas iespējas klimata pārmaiņu mazināšanā. Proti, ātrāka augšana 

nodrošina augstāku oglekļa piesaisti rotācijas laikā. Savukārt, ja dabiskās mežaudzes ciestu 

klimata izmaiņu dēļ, adaptēties spējīgu klonu atlase ļautu pielāgoties jaunajiem apstākļiem 

(Bettinger et al. 2009). 

 

Ģenētisko resursu saglabāšana  

Lai arī dabiskās populācijas reti raksturojamas ar visiem mežsaimnieciski vēlamajiem 

fenotipiem, tomēr, iekļaujot ģenētisko mainību no dabiskajām populācijām selekcijas 

programmā, kļūst pieejamas vērtīgas alēles un pazīmes, kas ļauj augiem būt produktīviem ļoti 

mainīgos vai skarbos apstākļos (Maxted et al. 2007, Trethowan & Mujeeb-Kazi 2008, Khoury 

et al. 2010, Hanso & Drenkhan 2012, McCouch et al. 2012). Šīs retās alēles nenodrošina vērā 

ņemamu dabisko populāciju aizsardzību, bet var būt nozīmīgas, lai saglabātu evolūcijas 

potenciālu. Šo alēļu saglabāšana ir svarīga  meža ģenētisko resursu (MĢR) saglabāšanas 

programmu sastāvdaļa, līdz ar to dabisku un daļēji dabisku mežaudžu apsaimniekošana ir 

svarīga, lai varētu paralēli droši izvērst plaša mēroga klonu mežsaimniecību (Wu 

2019).Ģenētisko resursu vākšana, saglabāšana un aprakstīšana tiek arvien vairāk atzīta par 

nepieciešamību, lai uzturētu funkcionējošu mežsaimniecību un lauksaimniecību, nodrošinot 

izmantojamu ģenētisko mainību rezistencei pret slimībām un kaitēkļiem un veicinot 

pielāgošanos vides izmaiņām (Harlan 1975, Damania 2008, Hoban et al. 2018). Valstis 

nacionālā līmenī veic Apvienoto Nāciju Pārtikas un Lauksaimniecības organizācijas (FAO) 

Globālā meža ģenētisko resursu plāna un Paneiropas meža ģenētisko resursu stratēģijas saistību 

izpildi ģenētisko resursu saglabāšanai (Proschowsky et al. 2020). Latvijā meža ģenētisko 

resursu saglabāšana tiek veikta ar mērķi nodrošināt daudzveidības saglabāšanu nākotnei un 

izejmateriālus selekcijas programmām, un in situ saglabāšana mežaudzēs pēc atbilstošiem 

apsaimniekošanas plāniem dod iespēju saglabātam materiālam adaptēties un pielāgoties vides 

izmaiņām. Latvijas MĢR tiek saglabāti ģenētisko resursu mežaudzēs kā ģenētisko resursu 

saglabāšanas vienības, kuras noteiktas balstoties uz ārējo pazīmju vērtējumu un ģeogrāfisko 

izvietojumu. Šobrīd Latvijā ir reģistrētas 34 vienības, no kurām 10 parastās priedes, 7 parastās 

egles un 5 āra bērza ģenētisko resursu mežaudzes (EUFGIS 2020), bet kopumā Eiropas meža 

ģenētisko resursu programma aptver 3644 ģenētisko resursu saglabāšanas vienības 109 koku 

sugām 35 valstīs (3.8.attēls). 
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3.8. attēls. Meža koku sugu ģenētisko resursu saglabāšanas vienības Eiropā (EUFGIS 

2020) 

 

 Jau minētā in situ saglabāšana nav vienīgais veids, kā nodrošināt meža ģenētisko resursu 

un to uzturētās ģenētiskās daudzveidības saglabāšanu.  

• In situ saglabāšana notiek dabiskajā vidē. Galvenokārt pielietota platībās, kurās 

raksturīgi saimnieciskās darbības ilgstoši neskarti meži un/vaii pašsējas ceļā atjaunotas 

saimnieciskās mežaudzes. Šādās audzes nozmīgi nodrošināt koku paaudžu maiņu ar 

vietējo (autohtono) ģenētisko materiālu, tādēļ bieži vien ir kļūdaini tajās neveikt 

saimniecisko darbību.  

• Ex situ saglabāšana ir bioloģiskās daudzveidības komponentu saglabāšana ārpus sugas 

dabiskās vides. Tā tiek nodrošināta kā sēklu plantācijas vai klonu arhīvi meža selekcijas 

programmās, ex situ gēnu saglabāšanas audzes, sēklu un putekšņu bankas, in vitro vai 

DNS uzglabāšana (Proschowsky et al. 2020). Ex situ kolekcijas ir arī botāniskie dārzi, 

selekcijas un provenienču izmēģinājumu stādījumi, aktīvas atjaunošanas kolekcijas 

(Hoban et al. 2018). Ex situ saglabāšana bieži tiek izmantota kā papildu metode, kad in 

situ saglabāšana nav iespējama tādu risku kā lokālu klimata izmaiņu dēļ. Ex situ ir 

piemērota arī tad, ja suga ir reta, ar fragmentētu populāciju, vai kad dabiskā atjaunošanās 

nav veiksmīga (Koskela et al. 2007). Tā tiek izmantota selekcijas programmās 

introducētajām sugām. Piemēram, Somijā koku kolekcijās tiek saglabātas sugas, kam ir 

augsta ekoloģiskā un mērena ekonomiskā vērtība un kas aug sadrumstalotās audzēs 

(Proschowsky et al. 2020). Visām kolekcijām raksturīgs kopīgs izaicinājums: sasniegt 

maksimālu ģenētisko mainību ar mazāko iespējamo papildinājumu ierobežoto resursu 

dēļ (platība, laiks, finanses, darbaspēks utt.) (Hoban et al. 2018). 

• Evolucionējošā jeb dinamiskā saglabāšana ir attiecināma uz dabisku sistēmu, kurā ļauts 

notikt evolucionējošiem procesiem un dabiskai izlasei, laika gaitā mainot alēļu 

frekvences. Var tikt veikta gan in situ, gan ex situ (Proschowsky et al. 2020).  

• Statiskā saglabāšana tiek veikta individuāliem genotipiem. Piemērs ex situ statiskai 

saglabāšanai ir potēti klonu arhīvi, ilgtermiņa sēklu uzglabāšana un kriptogēnā 

uzglabāšana. Klimata pāmaiņu dēļ tā kļūt par aizvien nozīmīgāku metodi arī mežā 

ģenētisko resursu saglabāšanā (Proschowsky et al. 2020). 
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Sistemātiska ģenētisko resursu saglabāšana nodrošina ĢD un tādēļ ilgtermiņā ir nozīmīga arī 

selekcijai, radot iespējas selekcijas populācijā iekļaut jaunus genotipus ar pazīmēm, kas var būt 

svarīgas pašlaik nezināmos mainīgos nākotnes apstākļos (gan vides, gan mežsaimniecības vai 

tirgus). Tātad, lai cik tas varbūt pirmajā mirklī liktos paradoksāli, ģenētisko resursu saglabāšana 

ir daļa no bāzes plašākai klonu (kā selekcijas populācijas elites daļas) izmantošanai 

mežsaimniecības praksē. 

 

Daži klonu izmantošanas ekoloģiskie aspekti 

Mežkopība klonu plantācijās var atšķirties no tradicionālās, kad tiek izmantoti sējeņi, kas 

iegūti no sēklu plantācijām, - mainās augsnes gatavošana, stādīšanas biezums, jaunaudžu un 

krājas kopšanas režīms, cirtmeta vecums (Bettinger et al. 2009). Klonu izmantošana var 

nenozīmēt tikai augstas intensitātes mežsaimnieciskas darbības. Klonu maisījumu izmantošana 

var tikt kombinēta ar praksē jau izmantotām vai jaunām mežkopības vadlīnijām un dažādiem 

apsaimniekošanas mērķiem (Bradshaw et al. 2019). Piemēram, atlasīti genotipi ar tieviem 

zariem var tikt stādīti retāk, sasniedzot vēlamās dimensijas bez kopšanas cirtēm un radot 

atvērtākus apstākļus bagātīgākai pameža veģetācijai. Jebkādas izcelsmes stādītām egles 

audzēm ir potenciāls kļūt ļoti biezām un viendabīgām ar maz telpu florai, faunai un rekreācijas 

iespējām (Rosvall et al. 2019a). Visa veida egles audzēs, ieskaitot klonu plantācijas, 

tradicionālas mežkopības darbības var tikt izmantotas, lai uzlabotu audzes biotopa īpašības 

(Ratcliffe & Peterken 1995). Dažādu dzīvu un jau mirušu koku sugu grupas var tikt atstātas jau 

cirsmas plānošanas laikā. Kopjot jaunaudzes, dabiski atjaunojušās lapu koku sugas var tikt 

atstātas kā piemaisījums (Felton et al. 2010). Kopšanas ciršu intensitāte un rotācijas ilgums var 

tikt regulēts. No ekoloģisko draudu un bioloģiskās daudzveidības viedokļa iebildumi ir pret 

daļēji dabisko mežaudžu nomaiņu ar stādītām plantācijām. Kā iepriekš minēts, vispārēja 

rekomendācija ir ļaut plantāciju (vienalga – veģetatīvi vai ģeneratīvi pavairota stādmateriāla 

izcelsmes) ierīkošanu iepriekš intensīvi jau apsaimniekotu audžu vietā vai bijušajās 

lauksaimniecības zemēs (Bettinger et al. 2009, Bradshaw et al. 2019). Ekoloģiskās sekas lielā 

mērā atkarīgas no tā, cik platības ir atvēlēts intensīvai vai klonu mežsaimniecībai un cik ainavā 

saglabājas daļēji dabisks vai dabisks mežs. Ir vispārēja atziņa, ka plantāciju meži parasti ir 

mazāk labvēlīgi kā dzīvotne dažādiem taksoniem nekā dabiski atjaunojušās audzes, jo īpaši 

attiecībā uz vienvecuma vienas sugas (īpaši eksotisko sugu) audzēm (Carnus et al. 2006). Lai 

gan šāda situācija ir bieži sastopama dažādās klonu plantācijās virknē valstu ar siltāku klimatu, 

to nevar attiecināt uz tādām boreālo reģionu sugām kā, piemēram, parastā egle. Daudzi pētījumi 

rāda samazinātu sugu daudzveidību un to īpatņu skaitu putniem, zīdītājiem, kukaiņiem un 

augiem plantācijās, taču to nevar vispārināt. Ir konstatēti gadījumi, kad sugu daudzveidība 

plantāciju mežos var būt salīdzināma ar dabiski atjaunotām audzēm (Peterken & Game 1984, 

Humphrey et al. 2002, Plue et al. 2017). Zviedrijā klonu plantācijas neviendabīgajos augšanas 

apstākļos ir morfoloģiski daudzveidīgākas, nekā varētu gaidīt. Pat kontrolētos eksperimentos 

75 –95% no fenotipiskās mainības daudzām augšanas pazīmēm ir vides noteikta. Piemēram, 

monoklonālos parastās egles parauglaukumos eksperimentā lauksaimniecības zemē fenotipiskā 

variācija koku diametram novērtēta tādā pašā līmenī, kā parauglaukumos ar sējeņiem (Eriksson 

1999). Viendabīgi augšanas apstākļi un standartizētas mežkopības darbības ir faktori, kas rada 

vienveidību klonu plantācijās. Heterogēnos augšanas apstākļos un mazāk intensīvas kopšanas 

režīmā klonu stādījumā tiek uzturēta liela fenotipiskā dažādība starp kokiem (Bradshaw et al. 

2019). 

Kritika klonu izmantošanai, tāpat kā jebkuram citam ģenētiski uzlabotam meža 

reproduktīvajam materiālam, ir saistīta arī ar “ģenētisko piesārņojumu” no fona ziedputekšņiem 

vai sēklām, kas izplatās apkārtējās audzēs no plantācijas. Tomēr nav pamata reāliem riskiem, 

ja kloni nav iegūti no ģenētiski modificēta materiāla ar ieviestiem, svešzemju gēniem 

(Bradshaw et al. 2019). Piemēram, veģetatīvajai pavairošanai izmantojamo klonu komplektu 

veido attiecīgā meža reproduktīvā reģiona atlasīts materiāls.  
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Vērtējot klonu plantācijas dažādu ekosistēmu pakalpojumu kontekstā, ir skaidrs, ka klonālā 

mežsaimniecība paredzēta, lai veicinātu apgādes pakalpojumus (koksne), tāpat kā lielākā daļa 

komerciālas meža apsaimniekošanas formas. Tomēr tās ietekmei uz ūdens kvalitātes, plūdu un 

erozijas riskiem nevajadzētu būt atšķirīgai no citām mežsaimniecības formām. Oglekļa (C) 

uzkrāšana mūsdienās ir visplašāk apspriestais jautājums, un lielāka C uzkrāšana klonu 

plantācijās varētu tikt uzskatīts par ieguvumu (Rosvall et al. 2019b). Jones (2011) piedāvā 

apkopojumu ar intensīvas selekcijas ieguvumiem un trūkumiem, uzsverot plašāk maz aplūkotas 

priekšrocības, kā samazināta pesticīdu izmantošana, samazināta fosilā kurināmā izmantošana, 

zemākas CO2 emisijas mazākas augsnes apstrādes dēļ. Līdzvērtīgi ieguvumi var tikt identificēti 

arī klonu izmantošanas gadījumā (Rosvall et al. 2019a). Potenciālie ieguvumi ir:| 

• koksnes ieguve tiek koncentrēta mazākās platībās, atbrīvojot daļu mežaudžu citiem 

mērķiem, kā citu ekosistēmu pakalpojumu nodrošināšana (C uzkrāšana daļēji dabiskās 

mežaudzēs un uzlabota bioloģiskā daudzveidība) (Bonga 2016); 

• somatiskās embrioģenēzes potenciāls apdraudētu koku sugu saglabāšanā un atjaunošanā 

(Merkle 2014); 

• potenciāls samazināt pesticīdu un mēslojuma izmantošanu, tādu pašu efektu iegūstot ar 

piemērotu klonu materiālu (Lundmark et al. 2014); 

• tādu materiālu un produktu aizvietošana, kas rada lielu siltumnīcas gāzu apjomu, ar 

koksnes produktiem (Lundmark et al. 2014).  

 

Kopumā virkne potenciālo vides risku, kas tiek minēti saistībā ar klonu izmantošanu, 

līdz šim nav materializējušies. Klonu plantāciju platība, salīdzinot ar kopējo meža platību, 

jebkurā reģionā ir neliela. Pat ASV dienvidos, kas ir reģions ar pasaulē lielākajām meža 

plantāciju platībām, liela daļa koksnes tiek iegūta no dabiski atjaunotām mežaudzēm, un netiek 

prognozētas izmaiņas tuvākajā nākotnē. Nav ticams, ka viens vai daži genotipi varētu jebkad 

dominēt reģiona ainavas līmenī, paļaujoties tikai uz klonu pavairošanas tehnoloģijām. 

Stādaudzētāji vērtē un atlasa vēlamos klonus, un šo koku ģenētiskā struktūra variē atkarībā no 

vēlamā gala produkta un augšanas apstākļiem. Laika gaitā jauni atlasīti kloni nomaina iepriekš 

pavairotos (Bettinger et al. 2009).  

 

Kopsavilkums un rekomendācijas veģetatīvi pavairotu klonu izmantošanai 

mežsaimniecībā 

 

Ilgtermiņā ģenētisko resursu apsaimniekošana cenšas saglabāt kopējo sugas genofondu. 

Visbiežāk gēnu saglabāšana izpaužas kā atsevišķa programma un kā ilgtermiņa selekcijas 

programmu sastāvdaļa (Namkoong 1984), kas ir nodalīta no drošas klonu plantāciju 

apsaimniekošanas (de Vries et al. 2015). Ainavā, ko veido daļēji dabiskas mežaudzes, jāvērtē, 

kā stādītas klonālas audzes vienas pašas un kopā ar citām mežaudzēm var uzturēt dabiskās 

atjaunošanās kapacitāti, pielāgošanos dabiskās izlases veidā un gala rezultātā evolūcijas spēju. 

Boreālajos apstākļos, kuros raksturīga bagātīga bērza un egles dabiskā atjaunošanās, tas 

nozīmē, ka klonu plantācijām ir relatīvi maza ietekme uz kopējo genofondu, kamēr šīs 

plantācijas neveido lielāko daļu audžu ainavā un kamēr satur daudzveidīgus gēnu komplektus 

(Rosvall 2019). Vairums no alēlēm, kas sastopamas populācijā citās mežaudzēs, būs arī klonu 

maisījumā, tikai ar dažādu biežumu. Klonu maisījums spēj ietvert plašu genofondu arī ar 

ierobežotu genotipu skaitu (Ingvarsson & Dahlberg 2019). Ilgtermiņā secīgi veidojot klonu 

maisījumus, visas alēles, kas sastopamas selekcijas populācijā, tiek atgrieztas atpakaļ mežā. Vēl 

garākā periodā mutāciju rezultātā rodas jaunas alēles, kas bagātina ĢD populācijā (Rosvall et 

al. 2019a).  

 Bradshaw et al. (2019) ekoloģisko risku novēršanai rekomendē izmantot klonus 

platībās, kurās jau tiek veikta intensīva mežsaimniecība, vai uz bijušajām lauksaimniecības 
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zemēm, lai saglabāt dabisko un daļēji dabisko audžu ekoloģisko vērtību. Gan rekreācijas, gan 

bioloģisko klonu plantāciju vērtību iespējams paaugstināt, dažādojot mežkopības darbības 

tajās. Arī temporāli dažādi klonu maisījumi pasargā no nevēlamas ietekmes uz vidi.  

 Izanalizējot līdz šim zināmo informāciju un secinājumus par parastās egles veģetatīvās 

pavairošanas ietekmi uz ģenētisko daudzveidību, Rosvall et al. (2019a) izveidojuši sekojošas 

klonu izmantošanas vadlīnijas: 

• Audzes līmeņa ĢD nodrošināšanai audzes genofonds jāuztur, lai saglabātu pielāgošanās 

potenciālu. ĢD vislabāk regulējama, nosakot maksimālu pieļaujamo radniecību starp 

indivīdiem audzē. Rekomendējams saglabāt 90 % no ĢD, kas sastopama dabiskās 

populācijās. 

• Audzes līmeņa genotipiskā daudzveidība pietiekamā līmenī nepieciešama rezistences 

nodrošināšanai pret kaitēkļiem un patogēniem, produktivitātes un pielāgošanās spēju 

nodrošināšanai visā rotācijas periodā. Ieteicami 5-30 kloni. Pārbaudītu klonu gadījumā 

ieteicams maisījums ar vismaz 6 kloniem, vislabāk 15-20 kloni. Veģetatīvi pavairojot 

ģimenes, izmantojami 25 kloni. 

• Ainavas līmeņa ģenētiskā un genotipiskā daudzveidība: kopējā sugas genofonda 

saglabāšana prasa daudzveidības uzturēšanu starp audzēm. Boreālajos apstākļos tas 

nodrošināms ar ilgtermiņa selekcijas programmas palīdzību, kura sadalīta  

apakšpopulācijās, no kurām regulāri tiek veidotas jauni, labi adaptējušies klonu 

maisījumi. Paralēli ģenētiskā mainība dabiskā līmenī tiek uzturēta plašās platības ar 

dabisko atjaunošanos.  

• Klonu izmantošanas mērogs: rekomendējamais klonu skaits un ģenētiskās 

daudzveidības līmenis ir pielietojams neatkarīgi no kopējās apstādāmās platības ainavu 

līmenī. Jo lielāka apstādāmā platība, jo vairāk klonu maisījumu tiks radīti un izmantoti. 

Tādā veidā arvien vairāk gēnu no selekcijas populācijas nonāk atpakaļ mežaudzēs. 

Maksimālais klona rametu skaits izmantojams kā vienkāršs instruments, lai kontrolētu 

genotipisko daudzveidību. 

• Šūnu līniju pavairošana: lai nodrošinātu adekvātu stādmateriāla gēnu daudzveidību, 

rekomendējams izmantot lielāku gēnu daudzveidību starp šūnu līnijām, kas tiek 

izmantotas pavairošanā somatiskās embrioģenēzes gadījumā. 

• Ekoloģiskās vērtības: klonu maisījumu izmantošana saglabā līdzīgu fenotipisko 

mainību kā tradicionāli stādītas mežaudzes. Standarta mežkopības darbības var tikt 

izmantotas, lai uzlabotu audzes biotopa stāvokli. Vispārēja rekomendācija ir ierīkot 

klonu plantācijas tikai audzēs, kuras iepriekš jau intensīvi ir apsaimniekotas, vai uz 

neizmantojamas lauksaimniecības zemes.  

• Adaptīvā apsaimniekošana ir fleksibla un nodrošina atbildes reakciju uz pieredzi, kas 

tiek gūta pielietojot jaunu metodoloģiju lielā mērogā pirms iespējams izvērtēt sekas 

(klonu mežsaimniecības situācija). Rekomendējama sadarbība starp mežu īpašniekiem, 

balstīta uz koku un audžu monitoringu, vērtēšanu, lēmumu pieņemšanu un zināšanu 

pārnesi. Lai gūtu pieredzi, rekomendējams ierīkot liela mēroga eksperimentālo 

plantāciju sēriju ar samazinātu ģenētisko mainību, t.i., monoklonālas plantācijas, kas 

tiktu salīdzinātas ar plantācijām, kas ierīkotas no klonu maisījumiem un/vai sējeņiem. 

• Atbalsts zinātnei: rekomendējama meža īpašnieku sadarbība ar pētniekiem, iesaistoties 

datu ieguvē pētījumos eksperimentālajās plantācijās. Svarīga ir vienota datubāzes 

uzturēšana. 

Kā turpmāko pētījumu prioritātes uzskatāmi lauka pētījumi, lai turpinātu labāk izprast 

ģenētiskās un ekoloģiskās sekas izmainītai ģenētiskajai mainībai mežaudzēs. Ilgtermiņa 

selekcijas un klonu izmantošanas efekts vērtējams ar simulāciju palīdzību. Ir svarīgi noteikt 

ģenētiskās mainības pamata līmeni, vērtējot, kāda ir ĢD vecās mežaudzēs, kas radušās pirms 

selekcijas materiāla izmantošanas meža atjaunošanā. Ideālā gadījumā šādiem pētījumiem ir 

jāvērtē liels skaits populāciju dažādās selekcijas zonās, kā arī stādītās audzēs. Īpaša interese 

pievēršama lokālo populāciju mainībai iedalītajās selekcijas zonās ar atlasītām selekcijas 
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populācijām, lai novērtētu klonu izmantošanas ietekmi uz ģenētisko daudzveidību (Rosvall et 

al. 2019a). Ierīkojami eksperimentālie stādījumi, kas atspoguļotu dažādu ģenētisko 

kompozīciju – no monoklonāla stādījuma līdz klonu maisījumiem ar dažādu skaitu klonu, 

brīvapputes ģimeņu stādījumiem un pilnībā nesaistītu sējeņu audzēm (Bradshaw et al. 2019).  

 

 

4. Egles sēklu ražas kāpināšanas metožu aprobācija 

4.1. Egles čiekuru rūsas patogēnu analīze un darba plāna izstrāde 

Parastā egle (Picea abies (L.) H. Karst.) ir viens no saimnieciski vērtīgākajiem kokaugiem 

Latvijā, ko plaši izmanto mērķtiecīgā mežaudžu atjaunošanā.  Tā aug visā valsts teritorijā un 

pēc 2020. gada datiem aizņem 19% no mežaudžu platības Latvijā (Meža nozare skaitļos un 

faktos, 2021). Svarīga ir ne tikai kokmateriālu, bet arī egles sēklu ieguve, kas nepieciešama 

kokaudzētavām. Labas sēklu ražas ir ik pēc 4-7 gadiem (Baumanis, 2003; Dreimanis, 2016). 

Egles sēklu deficītu no sēklu plantācijām rada ne tikai neregulāra ziedēšana, bet arī čiekuru 

rūsa, kas ievērojami samazina sēklu ražu (Capador et al., 2018). 

Egles čiekurus bojā gan kaitēkļi (Ozols, 1985; Bičevskis, 2003), gan vairākas sēņu 

izraisītas slimības, jo īpaši rūsas (Šica, 2003). Kā parastās egles čiekuru parazītiskās rūsas sēnes 

jāatzīmē Thekopsora areolata, Chrysomyxa abietis, C. ledi, C. woroninii (Kurkela, Jalkanen, 

1998), kā arī Chrysomyxa pirolata (Kaitera et al., 2009).  

Latvijā konstatēts, ka egļu audzēs no rūsas sēnēm var būt sastopamas egļu – ievu rūsa 

(Thekopsora areolata), egļu - vaivariņu rūsa (Chrysomyxa ledi) un egļu skuju zeltainā rūsa 

(Chrysomyxa abietis) (Eglītis, 1938; Miezīte, 2017).  

Sēklu ražu būtiski samazina galvenokārt ievu-egļu rūsa, kaut arī atzīmēts, ka bojājumus 

egļu audzēs Somijā izraisa arī citas rūsas sēņu suga (inland spruce cone rust) Chrysomyxa 

pirolata (Kaitera et al., 2009), kas Latvijā nav konstatēta (detalizēti pētījumi līdz šim nav 

veikti). Somijas un Zviedrijas pieredze rāda, ka ievu-egļu rūsa ir daudz bīstamāka: Zviedrijā 

2006. gadā 70% čiekuru analizētajās sēklu plantācijās bija ar ievu-egļu rūsas simptomiem 

(Almqvist, Rosenberg, 2016) Arī Somijā novērots, ka T. areolata radītie čiekuru zudumi ir 

augstāki nekā C. pirolata radītie, kaut abas sugas bieži ir sastopamas sēklu plantācijās (Kaitera 

2013).  

Tā kā pēdējos gados LVM  sēklu plantācijās, kā arī Igaunijā, Somijā, Zviedrijā un Krievijā 

ziņots par nozīmīgiem sēklu zudumiem rūsas dēļ, šobrīd tiek veikta padziļināta analīze par ievu-

egļu rūsas bioloģiju un iespējamiem slimības ietekmes mazināšanas pasākumiem. 

Izplatība 

Ievu-egļu rūsa ir izplatīta Eiropā un Ziemeļāzijā. Detalizēti pētījumi par šo slimību un tās 

bioloģiju veikti Somijā, un ziņojumi par to ir kopš 1940. gada (Kaitera, 2013, Kaitera et al., 

2014, Kaitera. et al., 2021b), kā arī Zviedrijā (Capador et al., 2018, 2020). 

Avotā https://www.cabi.org>isc.>datasheets (2020. gada janvāra dati) ir atsauces par 

ievu-egļu rūsas atradnēm 21 Eiropas valstī, tai skaitā Igaunijā, Latvijā un Lietuvā. Attiecībā uz 

Baltijas valstīm minēta publikācija 1957. gadā (Kuprevich, Transchel, 1957). Ievu-egļu rūsa kā 

Latvijā sastopama slimība aprakstīta jau M. Eglīša grāmatā “Augu slimības” (1938). Līdz ar to 

uzskatāms, ka slimība ir jau ilgstoši Latvijā sastopams patogēns.  

Ievu-egļu rūsas attīstības cikls 

Ievu – egļu rūsu izraisa bazīdijsēne Thekopsora areolata (Fr.) Magnus, sinonīmi 

Thekopsora padi Grove., Pucciniastrum areolatum (Fr.) G.H.Otth., Melampsora areolata (Fr.) 

Fr. u.c. Thekopsora areolata pieder pie Basidiomycota nodalījuma, Pucciniomycetes klases, 

Pucciniales rindas un Pucciniastraceae dzimtas. (https://www.cabi.org>isc.>datasheets). 

Rūsas sēnēm sēņu valstī (Fungi) ir viens no sarežģītākajiem attīstības cikliem - ar vairākām 
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stadijām un saimniekaugu maiņu. T. areolata ir rūsas sēne ar pilnu attīstības ciklu - ar 5 sporu 

veidiem un konkrētu saimniekaugu maiņu – parastās egles čiekuriem un parasto ievu (Padus 

avium Mill., sinonīmi Padus racemosa (Lam.) Gilib., Prunus padus L.). Ir ziņas, ka arī ķirši 

(Prunus cerasus) un plūmes (Prunus domestica) (Kuprevich, Transchel, 1957) var būt 

saimniekaugi, tomēr galvenā nozīme ir savvaļas ievām un introducētajām tai radniecīgām 

sugām kā Virdžīnijas ievai (Prunus virginiana) (Smith et al., 1988). Somijā noskaidrots, ka T. 

areolata var attīstīties arī uz Virdžīnijas ievas lapām (Kurkela, Jalkanen, 1998). Virdžīnijas ieva 

introducēta arī Latvijā kā krāšņumaugs (Latvijas daba, 1995). Tomēr jaunākie pētījumi Somijā 

sēklu plantācijās norāda uz ievu kā vienīgo otro saimniekaugu sēnei Thekopsora areolata 

(Kaitera et al., 2021c). 

Pavasarī uz eglēm no ievu lapām ar vēju nonāk bazīdijsporas, kas veido micēliju uz egļu 

čiekuru zvīņu ārējās virsmas; dažādiem micēlijiem saplūstot, veidojas spermogoniji jeb 

piknīdas ar sporām – spermācijiem. Spermogoniji var veidoties arī zem dzinumu mizas. 

Spermāciji nevar izraisīt infekciju, tie piedalās apaugļošanas procesā. Seko nākamā stadija 

vasarā – ecīdiju attīstība ar ecīdijsporām uz čiekuru zvīņu iekšējās virsmas. Ecīdijsporas 

izdalās nākošajā pavasarī un arī turpmākajos gados, jo to dzīvotspēja ir ilgāka par vienu gadu. 

Ecīdijas var veidot izcēlumus tieši zem epidermas vai attīstīties tās virspusē. Ecīdijsporas ir 

oranžā krāsā, tās var būt apaļas vai ovālas. Ecīdiju veidošanās liek čiekuram agri atvērties, un 

tas var šādā stāvoklī palikt mitrā laikā. Ecīdijsporu ir ļoti daudz, un tās ar vēju nonāk uz ievas 

lapām, kur tās dīgst, dīgļstobri pa atvārsnītēm iekļūst auga audos un veidojas micēlijs. Uz 

micēlija veidojas uredosporas un teleitosporas. Uz lapām veidojas raksturīgi plankumi. 

Uredosporas ir vasaras sporas, un lapas apakšējā pusē sakopotas oranžos, dzeltenos vai 

sarkanos spilventiņos, kas sākumā ir zem epidermas, bet vēlāk virspusē. Uredosporas izplatās 

ar vēju un inficē citas lapas, dīgst, un pēc apmēram 10 dienām izaug jauna uredosporu 

ģenerācija. Vienā veģetācijas periodā var būt vairākas, pat 5-6 šādas paaudzes. Uredosporu 

dīgšanu sekmē siltums un mitrums. Vējainos apstākļos tās var izplatīties lielā attālumā. 

Teleitosporas veidojas vasaras beigās un rudenī, pārziemo uz nobirušajām lapām, nākamajā 

pavasarī dīgst, izkļūst cauri epidermai un veido bazīdijas, katrā ar vienu bazīdijsporu, kas ar 

vēju nonāk uz egļu čiekuriem, un cikls sākas no jauna. Cikla aprakstam izmantotie avoti – 

Piterāns u. c., (1975), Miezīte, (2017) un https://www.cabi.org>isc.>datasheets. 

Diagnosticēšana 

Slimību diagnosticē, izmantojot simptomus, kas parādās uz egļu čiekuriem un ievu lapām. 

Jāapskata čiekuru zvīņu iekšpuses, sevišķi, ja zvīņas ir agri atvērušās un tādas paliek mitrā laikā. 

Uz ievu lapām pievērš uzmanību purpura krāsas stūrainiem plankumiem abās lapas pusēs, ko 

mikroskopē.  

Ar vizuālām pazīmēm vien nevar noteikt infekcijas izraisītāja sugas piederību – 

jānoskaidro arī ecīdijsporu un uredosporu morfoloģiju. Tā kā T. areolata ir obligāti parazītiska 

sēne, nav iespējama tās micēlija pavairošana uz agara barotnes. Precīzai sugas noteikšanai 

izmanto arī molekulārās metodes (Kaitera et al., 2014, Capador et al., 2018).  

Izpētei ievāc tekošā un iepriekšējā gada čiekurus, pavasarī arī nobirušos čiekurus. Ievu 

lapas, arī nobirušās, ievāc no maija līdz oktobrim, līdz mikroskopēšanai uzglabā 3-5 ºC 

temperatūrā (Kaitera et al., 2009). 

Ir arī norādījumi, ka slimības pazīmes var būt egļu sējeņiem – izlocīti stumbri ar 

nekrotiskiem bojājumiem, pat galotņu atmiršana (Roll-Hansen, 1965).   

Radītie zaudējumi 

Ievu- egļu rūsa var ievērojami samazināt egļu sēklu ražu un pazemināt tās kvalitāti. 

Sevišķi bīstama ir slimības izplatīšanās sēklu plantācijās, bet dabiskās audzēs tā var kavēt egļu 

populācijas atjaunošanos. Pētījumā Somijā sēklu plantācijās inficēto čiekuru daudzums bija 10-

89%. T. areolata traucē sēklu veidošanos čiekuros, un tajos pilnīgi attīstās tikai dažas sēklas 

(Kaitera, 2013). Citā pētījumā Somijas ziemeļos egļu audzēs 1998. gadā konstatēts, ka 

caurmērā 25% čiekuru ir inficēti ar T. areolata. Ap 20% sēklu bija zaudējušas dīgtspēju 
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(Jalkanen, Nikula, 1998). Krievijā 2014. gadā  egļu čiekuru rūsas simptomi konstatēti 20 - 30 

% apsekoto egļu (Сазанова et al. 2017).  

Klimatisko apstākļu ietekme 

Klimata pārmaiņu dēļ biežāk ir sagaidāmi ekstrēmi apstākļi, kas atšķirīgi var ietekmēt 

sēnes dažādās attīstības stadijas. Arī Latvijā egļu sēklu plantācijās nepieciešams veikt čiekuru 

slimību monitoringu un noteikt, kādi faktori būtiski ietekmē slimības izplatību.  

Komplicētā inficēšanās procesa dēļ ir grūti precīzi novērtēt klimatisko un meteoroloģisko 

apstākļu ietekmi uz pilnu ievu-egļu rūsas attīstības ciklu, tomēr, kā visām rūsas sēnēm, 

svarīgākais faktors sporu dīgšanai un saimniekaugu inficēšanai ir nokrišņi un mitrums. 

Paaugstināts mitruma daudzums veicina sēnes izplatību. Otrs būtisks faktors ir temperatūra. 

Somijā novērots, ka T. areolata ecīdijas veidojas uz tekošā gada čiekuriem jūnijā, bet 

sporulē galvenokārt uz iepriekšējā gada čiekuriem no maija līdz augustam (Kaitera et al., 2009). 

Pētīts, kā temperatūra ietekmē arī ecīdijsporu dīgšanu uz agarizētas barotnes. Tā variē no 6 līdz 

27ºC, ar lielāko intensitāti 15-24 ºC, bet 30 ºC kavē dīgšanu. Tas nozīmē, ka sporas var dīgt arī 

pavasarī, zemā temperatūrā (Kaitera, Karhu, 2021). Līdzīgi optimālā temperatūra teleitosporu 

dīgšanai un sēnes bazīdijsporu veidošanai parasti ir 15-25 ºC. Savukārt vasaras jeb uredosporas 

uz ievu lapām attīstās no jūnija līdz augustam (Kaitera et al., 2009).  

T. areolata sastopamības uz ievām modelim visatbilstošākie un būtiskie faktori bija 

temperatūras summa, kumulatīvais nokrišņu daudzums un novērojumu laiks (Kaitera et al., 

2021b). Attiecībā uz iekšzemes rūsu (C. pirolata), somu zinātnieki konstatējuši, ka uredosporu 

veidošanos pozitīvi ietekmē intensīvas lietavas ar nokrišņiem vairāk par 10mm dienā maija 

beigās. Savukārt, optimums teliosporu dīgšanai un bazīdijsporu veidošanas ir kumulatīvie 

nokrišņi virs 150 mm (Kaitera, Tillman-Sutela, 2015). 

Ierobežošanas pasākumi 

Somu kolēģi atzīst, ka slimības ierobežošanas iespējas ir nepilnīgi apzinātas (Kaitera et 

al., 2021b). Lai ierobežotu ievu-egļu rūsu ļoti svarīgi ir novērst infekcijas avota - tā auga, uz 

kura veidojas teleitosporas (šinī gadījumā – parasto ievu) - atrašanos egļu tuvumā. Parastā ieva 

ir bieži sastopama visā valsts teritorijā (Priedītis, 2014).  

Ievu-egļu rūsas vasaras sporas jeb uredosporas un bazīdijsporas var izplatīties samērā lielā 

attālumā (līdz pat 1 km) (Kaitera et al., 2009, 2021a). Uredosporas veicina infekcijas izplatību 

tikai starp ievām, taču to izplatība var sekmēt infekcijas pārnesi plašākā teritorijā un līdz ar to 

plašāku infekcijas risku eglēm (Kaitera et al., 2009). Bazīdijsporas, kas inficē egles, ar vēju var 

tikt atnestas no pārziemojušām ievu lapām no mazāk par 100 m līdz dažiem km attāluma. Līdz 

ar to rūsas ierobežošanai egļu sēklu plantācijās viens no stratēģiskiem paņēmieniem ir ievu 

izciršana. Somu kolēģi iesaka ievas izcirst 1km rādiusā ap sēklu plantācijām (Kaitera et al., 

2021b). Tā kā tas nozīmē ļoti lielus darba apjomus, iesakām izsvērt ievu izciršanu vismaz 100 

m rādiusā ap sēklu plantācijām. Arī somu zinātnieki šo atzīmē kā galveno slimības 

ierobežošanas pasākumu, uzsverot, ka ievu-egļu rūsas ierobežošanā jākoncentrējas uz ievām, 

lai sēklu plantācijās nebūtu pārziemojušas inficētas ievu lapas (Kaitera et. al., 2021b). 

Ievu lapu inficētība ir arī tieši saistāma ar T. areolata slimības sastopamību. Tā Somijā 

konstatēts, ka slimības sastopamība sēklu plantācijās 2018.gadā bija zema (zem 30%) un uz 

mazāk kā 10% ievu lapu bija simptomi, savukārt infekcija plantācijās sasniedza līdz pat 100% 

2019. gadā, kad 10-40% lapu bija inficētas (Kaitera et al., 2021b). 

Sākotnēji uzskatīts, ka čiekuri var inficēties arī no tuvumā esoša ecīdijsporu avota 

(Jalkanen, Nikula, 1998) - sēklu plantācijās atstātajiem inficētajiem čiekuriem. Tomēr jaunākie 

ģenētikas pētījumi rāda, ka čiekurus inficē tikai bazīdijsporas, un līdz ar ecīdiju heterogenitātes 

pierādīšanu tiek izslēgta hipotēze, ka rūsa izplatītās no egles uz egli (no čiekura uz čiekuru) ar 

ecīdijsporām (Kaitera et al., 2019; Capador et al., 2020). Tomēr, neskatoties uz to, inficēto 

čiekuru izvākšana ir būtiska un rekomendējama, lai kavētu ecīdiju nonākšanu uz ievu lapām 

maijā un jūnijā (Kaitera et. al., 2021b).  

Ir veikti eksperimenti, kas ietver mehāniskas barjeras rūsas attīstībai: egļu zarus ar 

sievišķajiem strobiliem apsegt ar maisiem, lai pasargātu no inficēšanās ar rūsu. Rezultātā 
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izdevās inficēšanos ar Thekopsora areolata un Chrysomyxa pirolata samazināt, bet tas kavēja 

arī čiekuru normālu attīstību (Kaitera et al., 2009). 

Audžu retināšana un inficēto zaru izgriešana samazina infekciju un pasargā neinficētos 

kokus, bet vienlaicīgi var veicināt infekcijas izplatīšanos, veicinot gaisa plūsmu un sporu 

cirkulāciju (Hamelin, 2013).  

Noteiktos apstākļos rūsas sēnes var kontrolēt, izmantojot fungicīdus. Biežāk lietotais un 

efektīvākais fungicīds ir sterolus inhibējošais triadimefons, kas pielietots apsmidzināšanai, 

augsnes un sēklu apstrādei. Nav norādes par tā lietošanu T. areolata ierobežošanai (Hamelin, 

2013). Zviedrijā, lai samazinātu egļu inficēšanos ar T. areolata, pārbaudīta apsmidzināšana ar 

pieskares fungicīdu Amistar un apstrāde ar sistēmisko fungicīdu Tilt. Tomēr pozitīvi rezultāti 

nav iegūti (Almquist, Rosenberg, 2016). Domājams, ka augstāka efektivitāte sagaidāma, 

pielietot sistēmiskos fungicīdus, jo pieskares fungicīdus lietus noskalo. Citos pētījumos 

atzīmēts, ka fungicīdu izmantošana var būt lietderīga kokaudzētavās un Ziemassvētku eglīšu 

plantācijās (Zhang et al., 2021), savukārt T. areolata ķīmiskā kontrole sēklu plantācijās ir ļoti 

grūti realizējama (Kaitera et al., 2009). 

Kā preventīvie pasākumi jāatzīmē rūsas simptomu novērtējumu dažādiem egļu kloniem 

un rezistentāko atlasi. Tomēr jāsecina, ka gan Latvijas, gan Somijas pētnieku dati neliecina par 

izteiktu kādu klonu rezistenci. Turpmākajos pētījumos svarīgi apzināt patogēna sastopamību 

sēklu plantāciju kokos – vai sēnes genoms saglabājas eglēs arī, ja nav ārējas infekcijas pazīmes, 

noskaidrot iespējamo infekcijas pārnesi iegūtajā sēklu materiālā un tālāk - stādos.  

 

No literatūras apskata var secināt, ka nepieciešams pievērst uzmanību ievu klātbūtnei 

sēklu plantācijās, izlases veidā pārbaudīt aizdomīgus egļu sējeņus kokaudzētavās ar 

molekulārām metodēm, noskaidrot, vai ecīdijsporas un bazīdijsporas var saglabāties uz egļu 

sēklām, sevišķi, ja sēklu partijai ir čiekuru zvīņu klātbūtne. Jāpievērš uzmanība no ārvalstīm 

ievestam materiālam – stādiem, čiekuriem, varbūt arī sēklām, kā arī introducētajām egļu un 

ievu sugām. Ievu-egļu rūsas attīstības cikls ir ļoti sarežģīts un līdzšinējiem pētījumi ir nepilnīgi, 

līdz ar to svarīgi ir arī monitoringa pasākumi un sadarbība ar Ziemeļvalstu kolēģiem, kas jau 

aizsākta šī pētījuma ietvaros.  
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4.2. Egles sēklu plantāciju ziedēšanas stimulēšanas eksperimentu ietekme uz čiekuru 

ražu  

Sēklu plantācijās iegūtās sēklas ir nozīmīgs resurss mežsaimniecības ilgtspējas un saimniecisko 

mežu adaptācijas klimata pārmaiņām nodrošināšanai. Sēklu ražu plantācijās ietekmē: a) 

ģenētika (klonu sastāvs); b) meteoroloģiskie apstākļi; c) kaitēkļi un slimības 

 

Ģenētikas ietekme 

Viena no sēklu ieguves plantāciju galvenajām funkcijām ir sēklu ražošana, tomēr līdz ar 

selekcijas attīstību, arvien lielāka nozīme ir arī pievienotajai vērtībai - ģenētiskajam 

ieguvumam. Ģenētisko ieguvumu no sēklu plantācijas var palielināt ar ģenētisko retināšanu, 

kurā tiek izņemti vecāku kloni ar viszemāko selekcijas vērtību, vai ar selektīvu ražu – kur sēklas 

novāc tikai no labākajiem vecākiem. Šo metodi gan parasti izmanto tikai tad, ja plantāciju sēklu 

ražošanā ir pārpalikums (Rosvall et al., 2001). Bez tam, katras sēklu plantācijas ražas veidošanā 

iesaistīto klonu sastāvs un to līdzdalība ir mainīga. Danusevičius (1987) konstatējis, ka 19 % 

parastās  egles plantāciju klonu ražo katrus 5-6 gadus, 56 % - katrus 3-4 gadus un 25 % klonu 

katru otro gadu. Retāk ražojošiem kokiem gados, kad tie zied, novērota lielāka raža. Tas jāņem 

vērā klonu izvēlē plantāciju ierīkošanai un tie jāizvērtē gan pēc augšanas, gan sēklu ražotspējas. 

Sēklu plantācijas tiek veidotas ar mērķi ražot sēklas ar augstu ģenētisko vērtību, un 

diskutabls ir jautājums par šīs kvalitātes savienošanu ar kvantitāti (Philippe, 2004). Līdz ar 

stimulēšanu, palielinoties ziedošo – vecāku koku skaitam, kas iesaistīti sēklu ražas veidošanā, 

tiek veicināta panmiksija - visu iespējamo krustojumu kombināciju vienāda varbūtība (Wheeler 

et al., 1985). Taču pētījumos (Sweet, Krugman, 1977) konstatēts, ka ziedēšanas stimulēšana 

īpaši veicina genotipus, kuriem jau piemīt labas ziedēšanas spējas. Tas rada risku, ka 

stimulēšana izjauc vecāku koku līdzsvaru un panmiksiju samazina. Apstrādes ietekmi uz iegūto 

sēklu ģenētisko kvalitāti raksturo atšķirības starp genotipu skaitu stimulētajās un kontroles 

populācijās, kas salīdzinātas izmantojot ražības indeksu F % - neradniecīgo un neradniecīgi 

krustojušos vecāku koku skaits, izteikts % no kopējā vecāku koku skaita: 

F% = F*100/N = (1/S P1
2)*100/N,  

kur Pi=i vecāka gametu (♂ + ♀) dalība (kontribūcija); N= vecāku skaits populācijā.  

F% variē no 0 % līdz 100 %, jo tas ir augstāks, jo viendabīgāka vecāku koku dalība 

apputeksnēšanā. Konstatēts, ka parastai eglei šis indekss vienmēr ir augstāks ar GA stimulētajās 

populācijās nekā kontroles populācijās. Tas apstiprinājies gan vājas, vidējas, gan bagātīgas 

ziedēšanas gados (Philippe, 2004). Iespēja, ka ziedošie kloni savstarpēji krustosies, ir atkarīga 

no vairākiem faktoriem – klona fenoloģijas, attāluma starp kloniem, apputeksnēšanās 

efektivitātes, kas savukārt atkarīgi no apstrādes metodes un iespējami viendabīgākas gametu 

līdzdalības, lai varētu notikt panmiksija. Turklāt stimulēšanā panāktajai pastiprinātai putekšņu 

ražošanai jābūt tik lielai, lai samazinātu gan svešapputes, gan arī pašapputes iespēju. Tādejādi 

ziedēšanas stimulēšanas pasākumi plantācijas apsaimniekotājam nodrošinās lielāku iespēju 

iegūt gaidīto ģenētisko ieguvumu, respektējot pieņēmumus, kas iegūti no teorētiskajiem 

ģenētiskā ieguvuma aprēķiniem. Philippe (2004) secina, ka ziedēšanas stimulēšanas 

izmēģinājumos iegūtie rezultāti apstiprina, ka nav konflikta starp sēklu ražošanu, sēklu 

ģenētisko kvalitāti un izmaksu efektivitāti, un plantācijas apsaimniekotājam vajadzētu būt 

ieinteresētam ziedēšanas stimulēšanas pasākumu pielietošanā. 

Koku ziedēšanas process ir komplekss, kuru, iespējams, kontrolē vairāki faktori. Svarīga 

loma ziedēšanu iniciējošo faktoru radīšanā vai to līdzsvarošanā ilgtermiņā ir augšanas 

hormoniem (Kong, Aderkas, 2004). Pamatā tradicionālajām sēklu ražas uzlabošanas metodēm 

ir procedūras, kas ļauj manipulēt ar vecāku koku fizioloģisko stāvokli un ar kuru palīdzību 

ziedēšanu iespējams uzlabt. Saīsinot juvenilo augšanas fāzi vēl nenobriedušiem kokiem un 

panākot to agrīnu ziedēšanu, bet jau reproduktīvi nobriedušiem sēklu plantāciju kokiem, 
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veicinot lielāka skaita ģeneratīvo pumpuru veidošanos, var iegūt priekšrocības selekcijā un arī 

sēklu ražošanā.  

Katrai koku sugai ir kāda vispiemērotākā metode, kura dod vislabāko efektu. Parastai 

eglei vairākos pētījumos analizēta giberelīna GA4/7 pielietošana. Giberelīni ir augu hormonu 

grupa, kas ne tikai regulē augšanu, bet arī ietekmē dažādus auga attīstības procesus – sēklu 

dīgšanu, auga augšanu garumā, miera periodu, ziedēšanu, ziedu dzimumu, enzīmu veidošanos, 

lapu un augļu novecošanu. Fogal et al. (1996) veiktā pētījumā dzinumu augšanas beigu fāzē 

(19. un 20. jūnijā) egles tika apstrādātas ar GA4/7 60:40, lietojot 1,53 mg GA4/7 uz 1cm2 stumbra 

šķērslaukuma krūšu augstumā, stumbrā injicējot šķidrumu vai ievadot GA4/7 kapsulu implantus. 

Piemērotas GA4/7 devas noteikšanai, izmantots koka šķērslaukums krūšu augstumā, bet ne 

diametrs. Tas drošāk ļauj izvairīties no devu pārdozēšanas iespējas mazākiem vai 

nepietiekamas devas noteikšanas lielākiem kokiem. Konstatēts, ka bez apstrādes ar 

stimulatoriem viena parastā egle ražoja 8±6 sievišķos un 59±22 vīrišķos strobilus, to pārsvars 

ir relatīvi ievērojams. Apstrādes rezultātā, pielietojot gan mazāko (0,76 mg GA4/7/cm2), gan 

lielāko (1,53 mg GA4/7/cm2) preparāta devu, statistiski būtiski (P<0,05) pieauga sievišķo 

strobilu skaits. 

Veicot injekcijas stumbrā, sievišķo strobilu skaits vidēji pieauga līdz 42±17, lietojot 

zemāko preparāta devu, vidēji līdz 21±5 sievišķajiem strobiliem uz 1 koku, lietojot lielāko devu. 

Implanti ar 1,53 mg GA4/7/cm2 lielu giberelīna devu būtiski (P<0,05) palielināja sievišķo 

strobilu skaitu – 16±6 vienam kokam, bet statistiski nebūtisks (P>0,05) bija vidējais vīrišķo 

strobilu skaita pieaugums. Ievērojami samazinājās veģetatīvo dzinumu attīstība (skaits) gan ar 

zemāko, gan augstāko GA4/7 injekcijas devu: no 1537±186 uz attiecīgi 955±135 un 623±99, bet 

ar implantiem - nē. Novērots, ka implantu pielietošana parastai eglei izrādījās efektīva vienīgi 

ar augstāko preparāta devu. To izskaidro ar iespējamām transporta funkciju anomālijām, jo 

urbumi implantu ievietošanai tika izdarīti zem potējuma vietas. Dunberg et al. (1983) atzinuši, 

ka optimālais laiks stimulēšanai ar injekcijām parastai eglei ir vienu vai divas nedēļas pirms 

dzinumu augšanas pārtraukšanās, kad 80 % sānu dzinumu augšana ir beigusies. Vislielākā 

praktiskā pieredze ziedēšanas stimulēšanā, pielietojot giberelīnu, šobrīd ir zināma Zviedrijā. 

Ziedēšanas stimulēšanas izmēģinājumos ar GA4, GA7, GA3, GA9 un sintētisko auksīnu 

naftiletiķskābi konstatēts, ka klonu reakcijā uz pielietotajiem preparātiem novērojamas lielas 

atšķirības gan starp kloniem, gan arī klonu robežās, pa gadiem. Visefektīgākā izrādījusies 

apstrāde ar GA4 un GA7 maisījumu, bet neefektīga ar GA3 un GA9. Arī naftiletiķskābes 

izmantošana cerētos rezultātus nav devusi (Dunberg, 1980). Minētie pētījumi bija pamatā pirmo 

rekomendāciju izstrādei giberelīnu pielietošanā ziedēšanas stimulēšanai egles sēklu plantācijās, 

vienlaicīgi arī uzsverot, ka visiem kloniem pielietotā metode pozitīvu efektu nedod. 

Almqvist (2007) veicot stimulēšanas izmēģinājumus 4 egles sēklu plantācijās 

Dienvidzviedrijā uzsāka praktisku metodes pielietošanu. Eksperimentā iekļauto plantāciju 

vecums bija atšķirīgs – divas bija tuvu ekspluatācijas laika beigām, divas - sēklu ražošanas 

sākuma fāzē. Izmēģinājumos iekļauto potējumu skaits un sēklu plantāciju raksturojums 

apkopots 4.1. tabulā (Almqvist 2007). 

Ar GA4/7 apstrādāts katrs potējums rindā (4.2. tab.), devas lielums aprēķināts pēc stumbra 

krūšaugstuma diametra. Katra otrā potējumu rinda atstāta bez apstrādes - kontrolei. Potējumi 

apstrādāti, izmantojot GA4/7 pielietošanas standartmetodi – izdarot ieurbumu koksnē, kurā ar 

mikropipeti ievada GA4/7  šķīdumu. Plantācijā 504 Ålbrunna lietota gan standartmetode, gan arī 

GA4/7 injicēšana, izmantojot ArborSystem, kas sākotnēji izveidota insekticīdu injicēšanai koku 

stumbros. 

Ziedēšanas laikā 2006. gadā visās četrās plantācijās izvēlētiem paraugkokiem veikta 

vīrišķo un sievišķo ziedu uzskaite, tā vērtēta ballēs no 0 (nav ziedu)-10 (visbagātīgākā ziedēšana 

konkrētajā plantācijā). 2006. gada rudenī trijās plantācijās veikta čiekuru uzskaite. Lai 

novērtētu sēklu ražošanas potenciālu, katra klona visiem potējumiem (rametiem) nolasīti visi - 

gan vitālie, gan kaitēkļu bojātie čiekuri. Sēklu plantācijā 504 Ålbrunna būtiski (P<0.049) par 

69 % pieauga čiekuru skaits, salīdzinot ar kontroli, izmantojot standartmetodi, bet ar injekciju 
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metodi panākts statistiski nebūtisks (33 %) pieaugums. Sēklu plantācijā 501Bredinge savukārt 

GA
4/7 

pielietošanai nebija pozitīva efekta, taču šajā plantācijā gan apstrādātajiem, gan kontroles 

potējumiem bija ekstremāli liela čiekuru raža (vidēji 877 čiekuri 1 potējumam), lielākais 

čiekuru skaits potējumam – 2828.  

 

 

4.1. tabula. Izmēģinājumos ar GA
4/7 

iekļauto sēklu plantāciju raksturojums, apstrādes laiks 

2005. gadā un pētījumā iekļauto potējumu un paraugu skaits.  

 504 

Ålbrunna 

501 

Bredinge 

52 Maglehem 68 Slogstorp 

Ierīkošanas gads 1984  1983  1958  1965  

Sēklu plantācijas 

apsaimniekotājs 

Bergvik 

Skog AB  

Södra 

Odlarna AB  

Svenska 

skogsplantor 

AB  

Svenska 

Skogsplantor AB  

Platība 25  26  5  19  

Klonu skaits  137  100  36  45  

Stādīšanas shēma 7 × 4  7 × 3.5  5 × 5  7 × 3.5  

Apstrādes laiks 2005. 

gadā 

July 6–8  June 30 – 

July 2  

July 7  July 4–5  

Potējumu skaits, 

kuriem uzskaitīti ziedi 

1600  243  363  400  

Potējumu skaits, 

kuriem uzskaitīti 

čiekuri 

210  99  100  -  

Paraugu skaits sēklu 

kvalitātes vērtēšanai 

9  4  2  -  

Potējumu, kuriem 

uzskaitīti čiekuri, 

krūšaugstuma 

caurmērs: min – vid. – 

max 

73 – 171 – 

278  

126 – 185 – 

298  

111 – 290 – 

445  

-  

 

4.2. tabula. Apstrādes ar GA
4/7

 punktu skaits un GA
4/7 

devas katram potējumam sēklu 

plantācijā (Almqvist,2007) 

Potējuma diametrs 

krūšaugstumā (cm).  

GA
4/7 

deva mg/1 

potējumu  

Ķīmiskās apstrādes ar GA
4/7 

punktu 

skaits ar standartmetodi vai 

injekcijām 

< 7 15 1 

7–15 30 2 

15–20 45 3 

20–25 60 4 

> 25 100 5 

 

Almqvist (2007) šajā pētījumā konstatējis, ka GA
4/7 

pielietošana dod būtiski pozitīvu 

efektu vīrišķās ziedēšanas palielināšanā jaunajās plantācijās. Vecajās sēklu plantācijās netika 

novērots nekāds būtisks efekts, to izskaidro ar iespējams nepietiekošu GA
4/7 

preparāta devu 

lielā koku caurmēra dēļ.  Par būtiski pozitīvu GA
4/7 

pielietošanas efektu liecina sievišķo ziedu 

uzskaite trijās no četrām izmēģinājumā iekļautajām plantācijām. Jaunākajās plantācijās, 

paraugam ņemot sēklas no 30 čiekuriem, vērtēta arī sēklu kvalitāte. Nosakot 1000 sēklu svaru 
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ar GA
4/7

apstrādātajiem potējumiem, konstatētas statistiski nebūtiskas atšķirības sēklu svarā - 

tās bija nedaudz vieglākas salīdzinājumā ar neapstrādāto potējumu sēklām, bet sēklu kvalitāti 

neietekmēja. Parastās egles apstrāde ar GA
4/7

 sēklu plantācijās palielina gan sēklu ražas apjomu, 

gan tās ģenētisko daudzveidību – ražas veidošanā piedalās lielāks, bagātīgi ziedošu koku skaits. 

Ekonomiskie aprēķini savukārt liecina, ka šī metode uzskatāma par lētu un izdevīgu paņēmienu 

egles plantāciju ražas palielināšanai pat tad, ja tikai viena no 7 izdarītām stimulēšanas 

procedūrām izrādās veiksmīga (Almqvist, 2007). Līdz 2012. gadam egles sēklu plantāciju 

stimulēšana Zviedrijā izmantota tikai selekcijas programmās, bet ne kā standarta procedūra 

sēklu plantāciju apsaimniekošanā, jo GA
4/7 

nebija reģistrēts un apstiprināts lietošanai sēklu 

plantācijās (Almqvist, 2012). Preparāts Gibb Plus Forest (koncentrācija ir 10 mg/ml, analogs 

tam, ko izmanto augļu dārzos ābeļu un bumbieru ražas stimulēšanai) Zviedrijā kopš 2012. gada 

ir reģistrēts un atļauta tā lietošana, plašāku tā izmantošanu uzsācis SKOGFORSK.  

Uzņēmums SVENSKA SKOGSPLANTOR egles plantāciju ziedēšanas stimulēšanu 

(2011. un 2012. gadā) veica, iesaistot 2 cilvēku komandu, un darbu secību organizēja sekojoši: 

1) novērtē koka diametru preparāta devas noteikšanai, 2) preparāta injicēšanai atzaro attiecīgo 

stumbra daļu 3) iepriekš izdarītā urbumā injicē preparātu GA4/7 vairākās vietās stumbrā krūšu 

augstumā. Šādi bija iespējams apstrādāt 50-60 kokus stundā. 2013. gadā plānoja izmēģināt 3 

cilvēku komandas, kur viens sagatavo koku, otrs injicē preparātu, trešais izņem injekcijas 

adatas. Šāda komanda var apstrādāt ap 90 kokiem stundā. Preparāta devas aprēķina atbilstoši 

koka krūšaugstuma diametram (4.3. tab.), giberelīna GA4/7 cena Zviedrijā ir 230 € par 1 litru. 

2013. gadā SVENSKA SKOGSPLANTOR laikā no 24. jūnija līdz 5. jūlijam plānoja ar GA4/7 

apstrādāt 145 ha egles plantāciju, strādājot 15 trīs cilvēku brigādēm un, ja šādi organizēts darbs 

izrādītos efektīvs, tad to pieņemt par standarta procedūru egles plantāciju apsaimniekošanā 

(Presher, 2013). 

 

4.3. tabula. Preparāta Gibb Plus Forest devas un izmaksas (Presher, 2013) 

 

Koka diametrs, cm Preparāta deva, ml 1 koka apstrādes izmaksas, € 

7 -15 2 0,46 

15 – 20 4 0,92 

20 – 25 6 1,38 

25 - 30 8 1,84 

etc, utt. etc, utt. etc, utt. 

 

Zviedrijas kompānijas Skogsplantor AB sēklu un kvalitātes pārvaldnieks Dr. Finvid 

Presher uzskata, ka sēklu plantācijas ir izmaksu visefektīvākais ceļš meža produktivitātes 

palielināšanai nākotnē (Presher, 2013). Iespējamie riski egles sēklu plantāciju stimulēšanai ar 

GA4/7 - pārāk liela preparāta deva var izraisīt koka bojāeju (Presher, 2013); savukārt 

gredzenošana, ievainojot koka mizu, veicina tā nolūšanu, tāpēc tās izmantot plantācijās tomēr 

neiesaka (Almqvist, 2013). 

Lai arī augšanas regulatoru pielietošana ziedēšanas stimulēšanā skujkokiem ir devusi 

labus rezultātus, tomēr, lai to sekmīgi izmantotu plantāciju sēklu ražas veidošanā un 

apsaimniekošanā, ļoti svarīgi ir saprast koka iekšējo fizioloģisko procesu, kuri regulē noteikta 

ziedu dzimuma izpausmi, nozīmi. Visticamāk, skujkoku iekšējo hormonālo un barības vielu 

līmenis, ir tas, kas nosaka labi pamanāmo ziedu dzimuma zonējumu vainagā un arī atsevišķi tā 

zaros. Apstrāde ar giberelīniem vai auksīniem, vai arī noteikti kopšanas pasākumi ietekmē koka 

iekšējo hormonu līmeni, kas arī ir primārais, kas nosaka vīrišķo vai sievišķo ziedēšanu. To 

ietekmē arī apstrādātā zara atrašanās vieta koka vainagā un ziedu aizmetņu attīstības stadija 

ķīmiskās apstrādes veikšanas laikā, tāpēc rezultāti var būt dažādi. Eksogēno giberelīnu 

pielietošanas laiks dzinuma aizmetnī var veicināt vai nu vīrišķo, vai sievišķo ziedēšanu, vai arī 

turpinātu veģetatīvo attīstību. 
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Meteoroloģisko apstākļu un vides ietekme  

Parastās egles spēju ražot sēklas ietekmē divu veģetācijas periodu – pirms ziedēšanas 

gada un ziedēšanas un sēklu nogatavošanās gada laika apstākļi. Augsta efektīvo temperatūru 

summa un mitruma deficīts (sauss laiks) ģeneratīvo orgānu (ziedpumpuru) formēšanās laikā 

(jūlijs, augusts); vēss laiks, maz nokrišņu ziedēšanas periodā un pietiekoša efektīvo temperatūru 

summa sēklu nobriešanas laikā - no jūnija līdz septembrim. Parasti dabā laika apstākļi 

ģeneratīvo pumpuru veidošanai ir labvēlīgi 1 reizi 5-7 gados (Presher, 2013).  

Liels skaits pētījumu liecina, ka vairākām mērenās joslas skuju koku sugām sievišķās un 

vīrišķās ziedēšanas asinhronitāte (ne vienlaicīgums) ir nopietna problēma – Pseudotsuga 

menziesii (Mirb.) Franco; Picea sitchensis (Bong.) Carr.; Pinus radiata D. Don; Pinus taeda un 

Pinus nigra Arnold (Nikkanen, 2001), arī Picea abies (L.) Karst – parastai eglei. Lai ziedēšanas 

stimulēšana izdotos  sekmīgi, ir svarīgi prognozēt laiku (datumu), kad augs (koks) sasniegs 

apstrādei vispiemērotāko attīstības fāzi. Tādu iespēju dod fenoloģisko novērojumu veikšana. 

Parastai eglei nav īpaši daudz reproduktīvās fenoloģijas pētījumu. Sarvas (1968) Somijā pētījis 

ziedēšanu un sēklu ražošanu mežaudzēs, Erikson et al. (1973) – ziedēšanu 4 gadus vecā klonu 

izmēģinājumu stādījumā un Luomajoki (1993) – egles piemērošanos klimata izmaiņām Somijā, 

bet ziedēšanas fenoloģijas pētījumu egles sēklu ieguves plantācijās trūkst (Nikkanen, 2001). 

Auga attīstības procesus laika apstākļi var gan veicināt, gan kavēt. Aktīvo temperatūru summas, 

kāda nepieciešama noteiktai attīstības stadijai, sasniegšanas (iestāšanās) laiks pa gadiem ir 

atšķirīgs. Egles sēklu plantācijas Heinämäki (Somijā) 12 gadu novērojumu datus analizējis 

Nikkanen (2001) un secinājis, ka pa gadiem ziedēšanas maksimums svārstās laikā no 15. maija 

līdz 6. jūnijam un efektīvo temperatūru summa šajā laikā ir no 122-159o C, vidēji 141o C. Līdz 

ar to pa gadiem variē sievišķās un vīrišķās ziedēšanas sinhronitāte (vienlaicīgums). Ļoti siltos 

laika apstākļos, kad ziedēšana ir īsa un atšķirības starp dažādiem kloniem ļoti nelielas, tā var 

būt pilnīgi vienlaicīga. Citu gadu sievišķie strobili spēju uztvert putekšņus sasniedz straujāk 

nekā sākas putekšņu izlidošana un  tad ziedēšana ir ilgāka, atšķirības starp kloniem lielākas. 

Iespējams, ka atsevišķiem kloniem receptivitāte (putekšņu uztveršanas spēja) beidzās vēl pirms 

sākās citu klonu putekšņu izlidošana. Tas arī rada plantācijas ražu veidojošo klonu atšķirības 

pa gadiem (Nikkanen, 2001; Danusevičius, 1987). Novērojumi liecina, ka vīrišķajiem 

strobiliem ir būtiskākas atšķirības ziedēšanas fenoloģijā nekā sievišķajiem, tātad spēcīgāk vides 

faktors ietekmē tieši vīrišķo ziedēšanu. Starp klonu ģeogrāfisko izcelsmi un sievišķo un vīrišķo 

ziedu fenoloģiskajiem novērojumiem netika konstatētas korelatīvas sakarības, bet starp 

potējumu vainaga lielumu (apjomu) un apputeksnēšanās sākuma laiku korelācija bija statistiski 

būtiska (r=0,52, p=0,016), līdz ar to, kloniem ar lielu vainagu ziedēšana sākas vēlāk. Agrāk 

sākas vainaga augšējās (> 4 m) daļas putekšņu izlidošana, zemākās – vēlāk. Arī vainaga 

ekspozīcija ietekmē apakšējās vainaga daļas strobilus. Heinämäki sēklu plantācijā konstatēts, 

ka potējumiem nogāzes dienvidu pusē atšķirības laikā starp putekšņu izlidošanu un to 

uztveršanas spēju saīsinās. Jo plantācijā lielāks attālums starp potējumiem, jo agrāka putekšņu 

izlidošana (Nikkanen, 2004). Egles sēklu plantācijās būtiski svarīgi, lai potējumu vainaga 

apakšējai daļai ir iespēja saņemt vairāk saules radiācijas un labāku ventilāciju. Agrākas 

putekšņu izlidošanas veicināšanai un putekšņu piesārņojuma samazināšanai var tikt pielietota 

retināšana, kas arī sekmēs reproduktīvo sinhronizāciju un paaugstinās sēklu plantācijas 

ģenētisko efektivitāti. Pakkanen et al. (2000) konstatējis, ka plantācijas retinātajā daļā arī 

putekšņu piesārņojums ir zemāks nekā neretinātajā. Himanen (2017), papildus apputeksnēšanu 

vai arī gaisa plūsmu radīšanu putekšņu pārneses no viena koka uz otru uzlabošanai, min kā 

vienu no iespējamām ražas uzlabošanas metodēm. Tāpat tiek vērtēts atšķirīgu genotipu 

plaukšanas laiks. 

Pieejamais barības vielu daudzums augsnē arī ir koku (potējumu) veselību un līdz ar to 

sēklu plantāciju ražību ietekmējošs faktors. Regulāra pieejamo barības vielu analīze ļauj ievērot 

un izmantot optimālu plantācijas mēslošanas režīmu. Pētījumā par dažādu minerālmēslu (N, P, 

K, NPK un kontrole) pielietošanu egles sēklu plantācijā Pauska Dienvidigaunijā, vērtējot 
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mēslojuma veida un mēslošanas gada ietekmi uz klonu, paralēli analizēta arī iegūto čiekuru un 

sēklu kvalitāte. Konstatēta nozīmīga klona ietekme uz sēklu ražu, sēklu masu un dīdzību. 

Dažādie mēslojumi atšķirīgi ietekmē čiekuru masu un skaitu, sēklu masu un tukšo sēklu 

īpatsvaru. Amonija nitrāts samazina čiekuru skaitu potējumam, slāpeklis (N) samazina čiekura 

un sēklu svaru, skaitu un arī tukšo sēklu skaitu. Superfosfāts un pilnmēslojums (complete 

fertilizer) samazina potējuma čiekuru skaitu, kālija mēslojums savukārt palielina (Kurm, 

Kiviste, 2004). 

Koki dzīves laikā neizbēgami ir pakļauti dažādiem nelabvēlīgiem apstākļiem, vai 

stresiem un visbiežākā to reakcija uz šiem stresiem ir veidot vairāk ziedu, tātad arī vairāk sēklu. 

Vides apstākļus, kas provocē šādu stresu rašanos un attiecīgo hormonu producēšanu, var radīt 

un pielietot apzināti un mērķtiec;igi. Viss pasākumu komplekss - savlaicīga plantācijas 

kopšana, ja nepieciešams - retināšana, mēslošana un paralēla ziedēšanas stimulēšana ar 

ķīmiskām (giberelīni, kas skujkokiem izrādījušies visefektīvākie) un arī mehāniskām (galotņu 

apgriešana, sakņu atgriešana, stumbra gredzenošana) metodēm, kas eglēm plantācijā rada 

sausuma stresu un pastiprina giberelīnu radīto efektu (Almqvist, 2013), paaugstina sēklu 

plantācijas ražību. Kombinēta metožu pielietošana uzlabo katras atsevišķās metodes iedarbības 

efektu. 

Ierīkojot parauglaukums, selekcijas iepriekšējo gadu pētījumu ietvaros ziedēšanas 

stimulēšanas izmēģinājumi ar sakņu atgriešanu 2018. gadā uzsākti egles sēklu plantācijā Stradi. 

Plantācijas 5. nogabalā eglēm nozāģēti zari vainaga apakšējā daļā, ar traktortehniku 3 blokos 

(iekrāsoti shēmā 4.1. att. zaļi) katrā otrajā rindstarpā veikta sakņu atzāģēšana, 3 bloki izvēlēti 

kontrolei. Parauglaukumos, kā arī vienā blokā, kurā nav veikta zaru zāģēšana, visiem kokiem 

uzmērīts augstums un caurmērs. Vienā no atkārtojumiem veikta papildu mēslošana. 

 
4.1. att. Plantācijas klonu izvietojuma shēmas fragments ar ierīkotajiem 

parauglaukumiem 

 

2019. gada pavasarī sēklu plantācijā Stradi novērota ļoti vāja ziedēšana (atsevišķi ziedi 2-3 

plantācijas kloniem) – gan ierīkotajos parauglaukumos, gan pārējā plantācijas daļā, tāpēc 

stimulēšanas efekts nav vērtēts. Čiekuru raža vērtēta 2020. gadā (4.4. tabula). Parauglaukumos, 

kuros veikta sakņu atgriešana, iegūta turpat divas (1,8) reizes lielāka čiekuru raža kā kontroles 

parauglaukumos, vērtējot visus – gan veselīgos, gan bojātos čiekurus. Vērtējot tikai veselos 

čiekurus, raža stimulētajos parauglaukumos ir 2,1 reizi lielāka.  

Lai sēklu plantācijā izaudzētā egles sēklu raža būtu iespējami pilnvērtīgāka, svarīgs ir arī 

ražas novākšanas laiks. Ievācot sēklas, kas vēl nav pilnībā fizioloģiski nobriedušas (ja čiekurus 

sēklu plantācijā novāc relatīvi agri) un tām ir pārāk augsts mitruma saturs, tiek samazināta sēklu 

dīgtspēja (Himanen, 2017). Izteiktu saistību starp mitruma saturu čiekuros un dīgtspēju klonu 

līmenī pētījumi neuzrāda, tomēr abi rādītāji būtiski variē dažādiem egles kloniem. Tas rada 

jautājumu – vai, lai nodrošinātu augstāku dīgtspēju, dažādu klonu sēklas būtu jāievāc dažādā 

laikā? Visas sēklas ievācot vienlaicīgi, pastāv risks samazināt reproduktīvā materiāla ģenētisko 

daudzveidību, jo kloni ar vēlāk nobriestošām un attiecīgi pēc tam lēnāk dīgstošām sēklām no 

stādu ražošanas varētu tikt izslēgti. Kokaudzētavās sēklas tiek šķirotas un iegūtas tīras, vienāda 

izmēra (svara), dīgstošas sēklas. Liels sēklu daudzums, kas ir par vieglu vai par smagu, šķirojot 

tiek zaudēts. Rezultātā pilno (dīgtspējīgo) egles sēklu ir tikai 30–60 % (atšķirības ir starp 

kloniem), tādēļ tiek analizēta arī putekšņu kvalitāte, arī sēklu svars starp kloniem ļoti atšķiras 

(Himanen, 2018). 

Og 6 Inč 1 Og 4 Tu 18 Og 5 Li 18 Og 28 Tu 8 Li 15 Tu 24 Og 3 Cē 14 Og 27 Ka 10 Og 13 Og 7 Li 16 Cē 2 Og 6 Inč 1 Og 4 Og 5 Li 18 Li 15 Tu 24 Og 5 Tu 18 Og 4 Inč 1 Og 6 Tu 22 Cē 2 Li 16 Og 7 Rī 3

Og 7 Rī 3 Cē 2 Tu 22 Og 6 Inč 1 Og 4 Tu 18 Og 5 Li 18 Og 28 Tu 8 Li 15 Tu 24 Og 3 Cē 14 Og 27 Ka 10 Og 13 Rī 3 Og 7 Li 16 Cē 2 Og 6 Og 4 Tu 18 Li 18 Li 15 Tu 8 Og 28 Li 18 Og 5 Tu 18 Og 4 Inč 1 Og 6 Tu 22

Og 27 Og 13 Rī 3 Og 7 Li 16 Tu 22 Og 6 Inč 1 Og 4 Tu 18 Og 5 Li 18 Og 28 Tu 8 Li 15 Tu 24 Og 3 Cē 14 Og 27 Og 13 Rī 3 Og 7 Li 16 Cē 2 Tu 22 Og 6 Inč 1 Cē 14 Og 3 Tu 24 Li 15 Tu 8 Og 28 Og 5 Tu 18

Li 15 Tu 24 Og 3 Cē 14 Og 27 Ka 10 Og 13 Rī 3 Og 7 Li 16 Cē 2 Og 6 Inč 1 Og 4 Tu 18 Og 5 Li 18 Og 28 Tu 8 Li 15 Tu 24 Og 3 Cē 14 Og 27 Og 7 Rī 3 Og 13 Inč 1 Og 27 Cē 14 Og 3 Tu 24 Tu 8

Og 5 Li 18 Og 28 Tu 8 Li 15 Tu 24 Og 3 Cē 14 Ka 10 Og 13 Rī 3 Og 7 Li 16 Cē 2 Tu 22 Inč 1 Og 4 Og 5 Li 18 Tu 8 Li 15 Tu 24 Og 3 Og 27 Og 13 Rī 3 Og 7 Cē 2 Tu 22 Og 6 Og 4 Tu 18 Og 28 Tu 8 Li 15 Tu 24 Og 3 6 11r 2.nogab. 1r→ Og 6 Tu 22 Cē 2 Li 16 Og 7 Rī 3 Og 13 Inč 1 Cē 14

Og 6 Inč 1 Og 4 Tu 18 Og 5 Li 18 Og 28 Tu 8 Li 15 Tu 24 Og 3 Cē 14 Og 27 Ka 10 Og 13 Rī 3 Og 7 Li 16 Cē 2 Tu 22 Og 6 Inč 1 Og 4 Tu 18 Og 5 Li 18 Og 28 Tu 8 Li 15 Tu 24 Og 3 Cē 14 Og 27 Ka 10 Og 13 Rī 3 Og 7 Li 16 Tu 22 Og 6 Inč 1 Og 4 Tu 18 Og 5 Li 18 Og 28 Tu 8 Li 15 5 10r 2r Og 5 Tu 18 Og 4 Inč 1 Tu 22 Cē 2 Li 16 Og 7 Rī 3
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5.nog. Li 15 Tu 24 Og 3 Cē 14 Og 28 Ka 10 Og 13 Rī 3 Og 7 Li 16 Cē 2 Tu 22 Og 6 Inč 1 Og 4 Tu 18 Og 5 Li 18 Og 28 Tu 8 Li 15 Tu 24 Og 3 Cē 14 Ka 10 Og 13 Rī 3 Og 7 Li 16 Cē 2 Tu 22 Og 6 Inč 1 Og 4 Tu 18 Og 5 Li 18 Og 28 Tu 8 Li 15 Tu 24 Og 3 Cē 14 Og 27 Og 13 Rī 3 Og 7 7r 5r Og 7 Rī 3 Og 13 Inč 1 Og 27 Cē 14 Og 3 Tu 24 Li 15 Tu 8
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Og 6 Inč 1 Og 4 Tu 18 Li 18 Og 28 Tu 8 Li 15 Tu 24 Og 3 Cē 14 Og 27 Og 13 Rī 3 Og 7 Li 16 Cē 2 Tu 22 Og 6 Inč 1 Tu 18 Li 18 Og 28 Tu 8 Li 15 Tu 24 Og 3 Cē 14 Ka 10 Og 13 Rī 3 Og 7 Li 16 Cē 2 Og 6 Inč 1 Og 4 Tu 18 Og 5 Tu 8 Li 15 5r 7r Og 5 Tu 18 Og 5 Inč 1 Og 6 Tu 22 Cē 2 Li 16 Og 7 Rī 3

Li 16 Cē 2 Tu 22 Og 6 Inč 1 Og 4 Tu 18 Og 5 Tu 18 Og 28 Tu 8 Li 15 Tu 24 Og 3 Cē 14 Og 27 Ka 10 Og 13 Rī 3 Og 7 Cē 2 Tu 22 Og 6 Inč 1 Og 4 Tu 18 Og 5 Rī 3 Og 28 Tu 8 Li 15 Tu 24 Og 3 Cē 14 Og 27 Og 13 Rī 3 Og 7 Li 16 Cē 2 Tu 22 Og 6 Inč 1 Tu 18 2 4r 8r Li 15 Tu 8 Og 28 Og 5 Tu 18 Og 4 Inč 1 Og 6 Tu 22

Og 3 Ka 10 Og 13 Rī 3 Og 7 Li 16 Cē 2 Tu 22 Og 6 Inč 1 Og 4 Tu 18 Og 6 Li 18 Og 28 Li 15 Tu 24 Og 3 Og 27 Ka 10 Og 13 Rī 3 Og 7 Li 16 Cē 2 Tu 22 Og 6 Inč 1 Og 4 Og 5 Og 28 Tu 8 Li 15 Tu 24 Og 3 Cē 14 Og 28 Og 13 Rī 3 Og 7 Rī 3 Cē 2 Tu 22 3r 9r Og 27 Cē 14 Og 3 Tu 24 Li 15 Tu 8 Og 28 Li 18 Og 5 Tu 18
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4.4. tabula. Ražas novērtējums egles sēklu plantācijas Stradi eksperimenta 

parauglaukumos 

 

čiekur

i 

1.paraug

- 

laukums

, hl 

2.paraug

- 

laukums

, hl 

3.paraug

- 

laukums

, hl 

4.paraug

- 

laukums

, hl 

5.paraug

- 

laukums

, hl  

6.paraug

- 

laukums

, hl 

7.paraug

- 

laukums

, hl 

Kopā

, hl 

veseli

e 

2,4 0,9 4,4 2,4 6,3 2,9 2,8 22,1 

bojāti

e 

0,5 0,3 0,8 0,7 0,4 0,6 0,4 3,7 

kopā 2,9 1,2 5,2 3,1 6,7 3,5 3,2 25,8 

 

Apzīmējumi: 

 parauglaukumi, kuros veikta sakņu atgriešana 2018. gadā 

 parauglaukums citā blokā 

 kontroles parauglaukumi 

 

Kaitēkļu un slimību ietekme  

Parastās egles sēklu plantāciju ražu svārstību cēlonis ir vājā ziedēšanas intensitāte un 

ievērojamie biotisko faktoru izraisītie bojājumi. Efektīvu vērtīgo egļu sēklu aizsardzības 

metožu izstrādāšanai, ir nepieciešami visaptveroši pētījumi par bioloģiju, ekoloģiju un čiekurus 

apdzīvojošo kukaiņu, kā arī sēņu, kas veicina sēklu ražošanas un čiekuru kvalitātes 

samazināšanos, lomu (Buraczyk et al., 2021). Intensīva sēklu plantāciju apsaimniekošana, tas 

nozīmē ne tikai plantācijas kopšanas pasākumus, bet arī koku veselības uzturēšanu, pielietojot 

metodes sēklas iznīcinošo kaitēkļu ierobežošanai, lai nodrošinātu pieprasījumu pēc uzlabota un 

augstvērtīga egles sēklu materiāla (Almqvist et al., 2010).  

Zviedrijā un Somijā liela uzmanība tiek pievērsta kaitēkļiem un patogēniem, kas bojā 

čiekurus un nereti iznīcina pat 80–90 % no sēklu ražas. Līdzīgi kā Latvijā galvenie draudi eglei 

ir Dioryctria abietella (egļu čiekuru svilnis), Cydia strobiella (egļu sēklu kode), Eupithecia 

abietaria (čiekuru ziedsprīžmetis), Strobilomyia anthracina, kā arī inficēšanās ar patogēniem: 

egļu-ievu rūsu Thekopsora areolata un egļu čiekuru rūsu Chrisomyxa pirolata. Par egļu čiekuru 

rūsu un tās ierobežošanas iespējām skatīt šī pārskata 4.1. nodaļu.  

Pašlaik nav efektīvu un videi draudzīgu kaitēkļu un patogēnu ierobežošanas iespēju. 

Skandināvijas valstu kopīgos pētījumos konstatēts, ka bioloģiskā insekticīda Turex WP 50 

(Bacillus thuringiensis var. aizawai x kurstaki) pielietošana dod pozitīvus rezultātus egļu sviļņa 

(Dioryctria abietella) un čiekuru ziedsprīžmeša (Eupithecia abietaria) apkarošanā - bojājumu 

apjomu izdevies samazināt no 65 % uz 30 %, bet citas sugas – egļu sēklu kodes (Cydia 

strobiella) kontrolei tas izrādījies neefektīvs, kas varētu būt saistīts ar kāpuru barošanās 

īpatnībām.  

Ziemeļvalstīs aktuāli ir pētījumi, kā efektīvi samazināt kaitēkļu bojājumus egles sēklu 

plantācijās, izmantojot feromonu slazdus. Tā tiek uzskatīta par videi draudzīgu alternatīvu 

tradicionālu ķīmisko pesticīdu pielietošanai. Sasniegtie rezultāti rāda, ka, sintētisku feromonu 

pielietošana: 1) vienlaikus ir arī insektu monitorings; 2) kaitēkļus gan piesaista, gan nogalina 

vienlaicīgi; 3) spēj izjaukt kukaiņu uzvedību pārošanās laikā (Löfstedt,2017; Rosenber, 2017).  

Kombinētas sistēmisko insekticīdu un ziedēšanas stimulēšanas hormona giberelīna 

injekcijas vienlaikus samazina Dioryctria abietella (svilnis) un Eupithecia abietaria (čiekuru 

ziedsprīžmetis) bojājumus un palielina čiekuru ražu. Insekticīdu tieša injicēšana koku stumbrā 

ir daudz dārgāka nekā tradicionālā miglošana, bet izmaksu efektivitāte pieaug, ja vienlaikus 

izdodas palielināt čiekuru ražu. Injekcijas arī samazina negatīvo ietekmi, ko insekticīdu 

miglošana nodara apkārtējai videi. 
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SKOGFORSK praksē pielieto un arī rekomendē iespējamo darbību shēmu egles plantāciju 

aizsardzībā (Rosenberg, 2013):  

1) gadā pirms prognozētās ziedēšanas 

- giberelīna un insekticīda injekcijas; 

      2) ziedēšanas gadā 

- miglošana ar Btk (Bacillus thuringiensis); 

- insekticīda injekcijas īpaši vērtīgajiem kokiem; 

- kaitēkļu monitorings, lietojot feromonu slazdus; 

- miglošana ar kontaktefektīviem insekticīdiem, ja nepieciešams; 

- tiešā insektu uzraudzība, lietojot feromonu ar mērķi - traucēt, piesaistīt un nogalināt; 

3) egļu čiekuru rūsa un egļu - ievu rūsa 

- apstrāde ar fungicīdu; 

- sanitārijas ievērošana - visu čiekuru nolasīšana; 

- inokulācija (injicēšana). 

 

Vadoties no praktiskās pieredzes plantāciju apsaimniekošanā Zviedrija un Vācija rekomendē: 

pirmo reizi eglēm galotnes griezt 6 gadu vecumā, bet sānu zarus apgriezt ik pēc 5-7 gadiem; 

sakņu apgriešanu eglei veic vienā pusē, tad nākamajā gadā - otrā pusē stādu rindai; miglošanu 

kaitēkļu apkarošanai veic 2 līdz 3 reizes maijā un 2 līdz 3 reizes jūnijā. 

 

 

5. Metožu klimata noturīgu genotipu atlasei selekcijā attīstība 

Šī pētījuma etapa ietvaros ievākti dati egles fenoloģijas un stumbra kvalitātes saiknes 

analīzei (5.1.), kā arī egles sausuma jutības izvērtējums kontrolētos apstākļos (5.2.). Ņemot vērā 

kopējo darba pajomu, detalizēta analīze paredzēt pētījma nākamā etapa ietvaros.  

Veikta plānotā egles brīvapputes pēcnācēju pārbaužu stādījumu atsevišķu ģimeņu, pa 

kurām ir iepriekšēja informācija par koku bojājumiem, fenoloģiiju un arī iepriekšēji koku 

augšanu raksturojoši dati. Modificējot sākotnējo plānu, objekti izvēlēti MPS Jelgavas (nevis 

Auces) MN un Ogres novadā.  

Vērtējot ģenētisko faktoru ietekmi uz egles pieauguma veidošanās dinamiku, konstatēts, 

ka labāk augošās ģimenes augšanas intensitātes kulmināciju sasniedza nedaudz vēlāk nekā 

lēnāk augošās ģimenes (5.1. att.), turklāt pēc tā sasniegšanas labāk augošās ģimenes arī ilgāk 

saglabāja lielāku pieauguma intensitāti, savukārt sliktāk augošajām ģimenēm pieauguma 

intensitāte samazinājās straujāk.  

 

 
5.1. attēls. Augstuma pieauguma veidošanās dinamika ģimenēm ar lielu (max) un mazu 

(min) pieaugumu eksperimentālajos stādījumos MPS Jelgavas MN (J) un Ogres novadā 
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Iegūtie rezultāti tiks analizēti kontekstā ar šo ģimeņu plaukšanas fenoloģiju un augusta 

dzinumu veidošanās biežumu.   

 

Veikta eksperimenta ierīkošana, radot sausuma stresu kokiem klimata kamerās un 

nodrošinot fizioloģisko rādītāju uzmērīšanu. Šīs pētījuma sadaļas un citu pētījumu attīstības 

šajā virzienā pamatojums saistīts ar attālās izpētes metožu attīstību un iespējām to pielietošanā 

(Roy u.c., 2017). Tradicionāli attālās izpētes metožu pamatā bija datu iegūšana no satelītiem 

vai lidmašīnām, abos gadījumos tos aprīkojot ar aktīvajiem vai pasīvajiem sensoriem 

elektromagnētiskā starojuma uztveršanai. Tomēr šo sensoru izmantošana ar satelītiem neļauj 

operatīvi novērtēt teritorijas reģionālā vai lokālā mērogā. Lai gan šādas teritorijas būtu 

iespējams apsekot ar lidaparātiem, tomēr ilgtermiņā, kur nepieciešami atkārtoti mērījumi, būtu 

jārēķinās ar lielām izmaksām. Alternatīva šādu pasākumu veikšanai ir bezpilota lidaparātu 

izmantošana (Chianucci u.c. 2016). Bezpilota lidaparāti (droni) var tikt aprīkoti ar dažādiem 

sensoriem elektromagnētiskā starojuma uztveršanai (piemēram, multispektrālie vai 

hiperspektrālie), tādējādi radot plašākas iespējas dažādos zemes izpētes virzienos, t.sk. 

ekoloģiskajas pētījumos (Anderson un Gatson, 2013). Visbiežāk ekoloģiskajos pētījumos 

izmanto dronus, kuri aprīkoti ar multispektrāliem senoriem; lidojot lēni un zemu ar tiem var 

iegūt augstas detalizācijas attēlus ar dažām spektra joslām (3-10), no kuriem vēlāk aprēķina 

veģetācijas indeksus, spektrālos paraugus, tādējādi iegūstot kartes, kas raksturo, piemēram, 

zemes seguma klasifikāciju, koku sugu izplatību vai koku veselības stāvokli (Lisein u.c., 2015, 

Michez u.c. 2016, Chen u.c., 2020). Hiperspektrālās kamerās elektromagnētiskais starojums 

tiek uztvers simts un vairāk šaurās spektra joslās (Manolakis u.c. 2016). Attīstoties datu 

apstrādes tehnoloģijām (Khan u. c., 2015), hiperspektrālās kameras kļūst daudz pieejamākas, 

kā arī ir iespējama to izmantošana ar droniem (Zhang u.c. 2019). Tieši hiperspektrālo kameru 

spektrālās joslas augstā detalizācija ļauj iegūt citādi neidentificējamu informāciju (datus), 

piemēram, efektīvi identificēt hlorofilu, ūdens saturu un pat nelielas strukturālas izmaiņas 

(Song un Wang, 2016). Tādējādi hiperspektrālo kameru izmantošana var būt noderīga meža 

dažādu traucējumu, piemēram – meža kaitēkļu invāzijas, sausuma stress, savlaicīgfai 

konstatēšanai (Nasi u.c., 2015).  
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