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PARSKATS PAR LATVIJAS VILKU POPULACIJAS GENETISKAS
UN RADNIECIBAS STRUKTURAS IZPETI

Ievads

Molekularas genétikas metodes misdienas daudzviet ir kluvusas par standarta metodém
sugu izp€t€ un lielo ple€s€ju sugu monitoringos (Taberlet et al. 2001, Mills 2007). Gengtiskais
materials no dzivniekiem var tik ieglits gan neinvaziva veida, gan no legali vai nelegali
nomeditiem vai nejausi bojagajusSiem dzivniekiem (Ellegren 1999, Taberlet et al. 2001,
Lucchini et al. 2002, Gomerc¢i¢ et al. 2010, Stenglein et al. 2011, Galaverni et al. 2012, Caniglia
etal. 2014, Rick et al. 2017, Szewczyk et al. 2019, Shakarashvili et al. 2020, Boitani et al. 2022,
Pirog et al. 2025). Latvija genétiskais materials tiek iegiits invaziva cela — no nomeditiem vai
citadi boja gajusiem dzivniekiem.

Vilku izpéte genétiskas metodes var tikt izmantotas populaciju izplatibas, dzivnieku
sastopamibas, skaita, baru lieluma un teritoriju novért€Sanai, individu atpaziSanai un
radniecibas noteikSanai, vairoSanas gadijumu konstatéSanai (Wayne and Vila 2003, Rutledge et
al. 2010, Liberg et al. 2012, Caniglia et al. 2014, Reinhardt et al. 2015, Rick et al. 2017,
Mystajek et al. 2018, Pirog et al. 2025), izplatiSanas paradumu raksturoSanai (Waser et al. 2001,
Luchini et al. 2002, Valiére et al. 2003, Andersen et al. 2015), ka arT populacijas gené&tisko
parametru, filogenétisko un sistematikas jautajumu izpétei (Wayne and Vila 2003, Pilot et al.
2014, Szewczyk et al. 2019, Jan et al. 2023, Pirog et al. 2025) un hibridizacijas konstatéSanai
starp dazadam sugam (Wayne and Brown 2001, Andersone et al. 2002, Hindrikson et al. 2012).
legiita gengtiska informacija var bit noderiga populaciju apsaimniekos$anas l€émumu
pienemsanai, it seviski, ja populacijas tiek apmeditas.

Vilki lielakoties dzivo baros, ko veido radniecigi dzivnieki — vecaku paris un vinu pécnacgji
(Mech 1970, Mech and Boitani 2003). Vientulo vilku Tpatsvars populacija ir zems, un tie parasti
ir jaunie dispersgjusie dzivnieki, kas mekl€ partneri, vai bara izjukSanas d€l izkliduSie dzivnieki.
No dzimta bara atdalijuSies dzivnieki nereti pievienojas kaiminu bariem vai izveido jaunus
barus netalu no sakotngja bara, 11dz ar to netraucétas populacijas radniecibas pakape ar kaiminu
bariem nereti ir lielaka, neka ar attalu esoSiem bariem (Lehman et al. 1992).

Daudzam dzivnieku sugam sabiedrisks dzivesveids gimenés vai grupas uzlabo medibu un
reprodukcijas sekmes, veicina mazulu izdzivotibu, ka arT radniecigu dzivnieku starpa biezak
verojama altruistiska uzvediba (Silk 2007, Cassidy and MclIntyre 2016). Vienots, netraucéts
bars, dzivojot pazistama vide, spgj pilnvértigak veikt savas ekologiskas funkcijas un



veiksmigak pielagoties dazadu ar€jo apstaklu izmainam. Populacijas socialas struktiiras
ietekmé&Sana (medibu vai citu trauc€jumu rezultatd) atstaj ne tikai negativas sekas uz populacijas
stavokli un nakotnes izdzivotibas iesp&jam, bet var ar1 novest pie konfliktsituacijam ar cilvéku
interes@m un aktivitatém. Tadejadi vilku baru stabilitatei un saglabasanai japievers uzmaniba,
planojot vilku populaciju apsaimniekoSanas pasakumus.

Viena vai abu vecaku zaud€jums (medibu vai citas mirstibas d€l) var veicinat bara
izjukSanu, ta apdzivotas teritorijas pamesanu vai bara lieluma samazinasanos (Brainerd et al.
2008). Nestabila populacijas sociala strukttra var ar1 veicinat inbridingu bara loceklu starpa vai
hibridizaciju ar citam sugam (vonHoldt et al. 2008, Rutledge et al. 2010). Trauc&jumu rezultata
ietekméta populacijas sociala struktiira var radit negativas sekas populacijas dzimuma-vecuma
struktira, izmainas dzivnieku uzvediba, vairoSanas, dispersijas un medibu paradumos, ka ar1
individu izplatiba un génu plusma starp bariem, kas var novest pie izmainam populacijas
genctiskaja struktura (Frank and Woodroffe 2001, Adams et al. 2008, Brainerd et al. 2008,
vonHoldt et al. 2008, Caniglia et al. 2014, Rick et al. 2017). Sekojosas izmainas populacijas
genéctiskaja struktira (pieméram, daudzveidibas samazinaSanas, inbridings) var negativi
ietekmét populacijas ilgtsp€jigu pastavéSanu (Ellegern 1999, Jedrzejewski et al. 2005, Mills
2007, Allendorf et al. 2008, Caniglia et al. 2014).

Hibridizacija ar suniem, it seviski, ja ta ir izplatita un notiek hibridu atpakalkrustosanas ar
vilkiem, var novest pie sunu génu introgresijas vilku populacija, kas var kliit par apdraudéjumu
vilku sugas integritatei (Santostasi et al. 2024). Sunu génu “piesarnojums” vilku populacijas
var izraisit adaptivu génu kombinaciju un unikalu genotipu zudumu, un tadejadi individu
pielagotibas un adaptivo sp€ju samazinasanos, kam ilgtermina var but negativas evolucionaras
sekas. Pirmie genétiski apstiprinatie hibridizacijas gadijumi Latvija konstatéti 1999. gada
(Andersone et al. 2002).

Vilku medibas var gan samazinat populacijas genétisko daudzveidibu, gan arT parmerigi
palielinat to, jo medibu rezultata var palielinaties individu imigracija no blakus populacijam,
kas var mazinat individu pielagotibu konkrétas vides apstakliem vai ietekmét dzivotnei
raksturigo dzivnieku uzvedibu vai socialo strukttiru (Mills 2007, Allendorf et al. 2008). Medibu
raditas izmainas populacijas socialaja struktiira var art palielinat hibridizacijas risku (Rutledge
et al. 2010, Santostasi et al. 2024). Lai nodroSinatu veiksmigu sugas saglabasanu un efektivu
populacijas apsaimniekoSanu, ir nepiecieSams saprast, kada veida medibas ietekmé populaciju
socialo un genétisko struktiiru (Linnell et al. 2008, Rick et al. 2017).

1. Materials un metodika

Genétiskais materials (muskulaudi vai retos gadijumos mati) no likumigi nomeditiem vai
citadi boja gajusiem (satiksmes negadijumi, kaskis) vilkiem tiek ievakts un analizéts kops 2009.
gada. Sakotn€ji medibu sezonas laika ievakto paraugu apjoms bija neliels, tacu pedgjas piecas
sezonas genétiskais materials tiek ievakts no 74-77 % nomedito individu. Laika no 2009. gada
15. julijam Iidz 2025. gada 31. martam ievakti un analiz&ti 2260 DNS paraugi. No tiem 2249
dzivniekiem bija zinams dzimums (1053 matites, 1196 teévini), 1614 dzivniekiem bija zinams
vecums. Nomeditajiem individiem zinams art nomediSanas datums un pagasts. Kart€s nomedito
vilku izplatibas atainoSanai izvelets atzimet pagastus, jo precizas nomediSanas koordinatas tiek
fiksetas tikai no 2015. gada.

No dzivniekiem ievaktie muskulaudu paraugi tiek uzglabati -20°C temperatiira. DNS
izdalits no aptuveni 30 mg muskulaudu, izmantojot modificétu CTAB metodi (Porebski et al
1997). Analizeti 16 autosomalie mikrosatelitu lokusi, kas ir iepriek§ izmantoti Latvijas vilku
populaciju analizés (Shibuya et al. 1994, Holmes et al. 1995, Fredholm and Wintere 1995,



Ostrander et al. 1995, Francisco et al. 1996, Hindrikson et al. 2013). Molekularas analizes
veiktas LVMI “Silava” Genétisko resursu centra laboratorija.

Katru medibu sezonu tiek aprékinati populacijas genétiskie raditaji (sagaidama un noveérota
heterozigotate, inbridinga koeficients) un analiz€ta individu savstarp§ja radnieciba.
Radniecibas analizes veiktas gan konkrétas sezonas paraugiem, gan visiem lidz §im ievaktajiem
paraugiem. Populacijas genétiskie raditaji aprékinati izmantojot GenAlEx 6.5 programmu
(Peakall and Smouse 2012). Savstarp€jas radniecibas indeksi aprékinati izmantojot QGM
(Queller and Goodnight 1989) novértéjumu. Radniecibas analizes veiktas izmantojot COLONY
2.0.5 (Jones and Wang 2010) un CERVUS (Kalinowski et al. 2007) programmas. Pielauta
tevinu un matiSu poligamija, bet, ka nepastavéja inbridings. Al€lu izkriSana un citu
genotip&Sanas kltidu (taja skaitd mutaciju) apmeérs katram markierim noteikts attiecigi ka 0,005
un 0,005. Visa paraugkopa analiz&ta radniecigo attiecibu konstateéSanai, neatkarigi no zinama
dzivnieku vecuma. Radniecigo individu grupas veido dazadas pakapes radinieki. Radniecibas
analiz€s apskatitas arT tieSas bralu-masu attiecibas un vecaku-p&cnacgju attiecibas. Vecaku-
pEcnacéju radniecibas analiz€s izmantota informacija par zinamo dzivnieku vecumu, pienemot,
ka potencialie vecaki ir vismaz divus gadus vecaki par pécnacgjiem.

2. Rezultati un diskusija
2.1. Latvijas vilku populacijas genétiskie raditaji

Latvijas vilku populacijas genétiska daudzveidiba visa izpétes perioda bijusi saméra augsta
(noverota heterozigotate (Ho) no 0,670+0,024 11dz 0,736+0,027) (1. att.), inbridinga koeficients
(F) — zems (no —0,052+0,058 11dz 0,069+0,02). 2024./2025. gada medibu sezona Sie raditaji bija
attiecigi — Ho=0,708+0,018 un F=0,025+0,011. Sadi raditaji uzskatami par populacijai
labveligiem. Heterozigotate ir lidziga Lietuva un Igaunija (Baltriinaité et al. 2013, Remm and
Hindrikson 2022) konstatétai un augstaka, neka Eiropas rietumos un dienvidos konstatéta
(Hindrikson et al. 2017, Pirog et al. 2025).
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1. attéls. Novérota heterozigotate (Ho) Latvijas vilku populacija laika no 2009. lidz 2025. gadam.

Novérotie genétiskie raditaji apliecina, ka Latvijas vilku populacija visa izpétes perioda
saglabajusi augstu genétisko daudzveidibu, un ta nav paklauta inbridinga riskam. Sadu situaciju
nodroSina gan liela individu mainiba vietgjas populacijas ietvaros, gan imigrantu ienakSana no
kaiminvalstu populacijam. Individu un génu apmaina ar Lietuvas un Igaunijas populacijam
(skat. 2.3.) ir sagaidama ar1 nakotn€, tacu turpmakajos gados japieveérs uzmaniba potenciali



negativai Krievijas un Baltkrievijas robezu zogu ietekmei uz individu migracijam un
populacijas genétiskas daudzveidibas saglabasanu.

Laika no 2012. lidz 2024. gadam nomedito individu vida konstat&ti 15 vilku-sunu hibridi.
Sobrid hibridizacija ar supiem nav uzskatama par nozimigu problému viet&jas vilku populacijas
saglabaSana, tacu Sadus gadijumus jaturpina apsekot, jo hibridizacijas gadijumi norada uz
iesp&jamam problémam populacijas socialas un teritorialas struktiiras stabilitate.

2.2. Latvijas vilku populacijas radniecibas struktuara

Radniecibas datu analizes parada tipisko vilku baru struktiru un ilgstosi pastavosas
radniecigu dzivnieku grupas populacija. Lidz $§im konstat&tas 424 radniecigo dzivnieku grupas,
kuras sastav no diviem lidz 14 individiem. Vienu grupu var veidot vairaki bari, par ko liecina
tas, ka vairaku grupu ietvaros dala radinieku nomediti ar lielu laika intervalu un vairaku desmitu
vai pat simtu km attaluma, kas radies dzivniekiem izklistot gan dabiskas dispersijas, gan medibu
ietekmes rezultata.

Lidz 2015./2016. gada medibu sezonai ievakto genétisko paraugu apjoms vienas sezonas
ietvaros bija mazaks par 50% no nomeditajiem vilkiem, tade] §is sezonas netiek apskatitas
radniecigo grupu skaita analiz€. Vienas sezonas ietvaros konstatéto radniecigo grupu skaits (1.
tab.) var&tu tikt uzskatits par minimalo daba dzivojoso baru skaitu taja sezona. Interpretgjot Sos
datus, janem véra ievakto paraugu patsvars no nomedito vilku skaita, jo lielaka paraugkopa
dod lielakas iesp&jas konstatet radniecigus dzivniekus. Ka arf tas, ka nav zinams, vai no visiem
daba dzivojosajiem bariem tiek iegliti paraugi, attiecigi — vai visas radniecigas grupas tiek
konstatetas. Grupu skaita pieaugumu pa gadiem nevar tiesa veida uzskatit par vilku skaita
picauguma apliecinajumu. Tas vairak ataino radniecibas daudzveidibu un radinieku grupu
nomainu, vienas grupas vieta ienakot citai, kad radinieku grupas un tas veidojosie bari medibu
vai citu trauc€jumu dél kada regiona izjuk, izklist, zaud€ bara teritorijas un tajas ienak imigranti
no neradniecigam, agrak nekonstat€tam grupam. Radniecigo grupu skaita pieaugums dal&ji
skaidrojams arT ar ievakto paraugu apjoma palielinasanos.

1. tabula.

Radniecigo grupu skaits un individu, kam konstatéti radinieki, ipatsvars medibu sezona laika no
2015. lidz 2025. gadam.

Medibu sezona (genétisko ?l?;}?siiiggn%::ilg)g Neradniecigo individu
paraugu skaits) individu ipatsvars %) ipatsvars (%)
2015./2016. (n=193) 37 (78,2%) 21,8%
2016./2017. (n=171) 37 (81,8%) 18,2%
2017./2018. (n=186) 19 (67,2%) 32,8%
2018./2019. (n=167) 29 (64,1%) 35,9%
2019./2020. (n=146) 24 (64,5%) 35,5%
2020./2021. (n=218) 35 (75,6%) 24,4%
2021./2022. (n=217) 42 (81,3%) 18,7%
2022./2023. (n=230) 41 (68,0% ) 32,0%
2023./2024. (n=223) 51 (71,8%) 28,2%
2024./2025. (n=227) 61 (73,6%) 26,4%




Vidgjais radniecigo dzivnieku 1patsvars peédejas 10 medibu sezonas bija 72,6%. Jo lielaks
ir radniecigo individu ipatsvars nomedito vilku vidi vienas sezonas ietvaros, jo plasak
populacija ir apmedita — vairak baru ir piedzivojusi medibu traucgjumu un zaudg&jusi dalu no
ievérojamaka un ar lielaku potencialu radit no izjauktas socialas struktiiras izrieto$as negativas
sekas.

Radniecigo grupa pastavéSanas ilgums (noteikts rékinot no grupas vecaka vilka dzimSanas
gada lidz pedgja vilka nomediSanas gadam) lauj spriest par populacijas ieks€jo radniecibu un
populacijas sp&ju pasai sevi uzturét. Liela dala grupu radniecigie individi konstat&ti tikai vienas
11dz ¢etru medibu sezonu garuma (59,4% no visam grupam) (2. tab.).

2. tabula.

Vilku radniecigo grupu pastavésanas ilgums (sezonu skaits) un ipatsvars (%) laika no 2009. lidz

2025. gadam.

Sl s | 4| s |6 | 7| 8| 9| w| || 3|56
skaits

GWPU g | 57 | so | es | 4 | 3 | 20 | 17| 13| 4|6 | 6 | 3| 1] 1|1
skaits

% 16.7 | 134 | 139 | 153 | 104 | 87 6.8 4.0 31 33 14 14 0.7 0.2 0.2 0.2

Daudzo grupu salidzinoSi Tsais pastavéSanas ilgums norada uz saméra biezu un atru
radniecigo grupu un to veidojoSo individu nomainu populacija. Netrauc€tos apstaklos vilku
paris var pastavet vienu Iidz astonus gadus, bet biezak tris Iidz Cetrus gadus (Packard 2003),
savukart apmeditas populacijas noverots, ka paru attiecibas saglabajas vienu lidz ¢etrus gadus,
un parasti tas izbeidz viena dzivnieka bojaeja (Jedrzejewski et al. 2005). Péc lidzSingjiem
datiem Latvija baros, kur vargja izsekot vairoSanas partneru nomainu, pari saglabajas vienu lidz
tris gadu garuma, tacu tas neizslédz, ka daba pari pastavejusi art ilgaku laiku. Nomeditos vai
citadi zaudetos individus aizvieto no citam teritorijam ienakoSie imigranti, tadejadi samazinot
iek$gjo radniecibu gan baru ietvaros, gan starp kaiminu bariem, un genétiskajas analiz€s péc
daziem gadiem bieZi vien vairs nav konstat€jami agrako grupu radinieki. Lai ar1 katru sezonu,
palielinoties genétiska materiala paraugkopai, dazu grupu pastavésanas ilgums pagarinas (tieck
konstatéti jauni radinieki), kopuma Tslaicigo grupu parsvars saglabajas. Sada aina ir raksturiga
apmeditam populacijam, kuras radniecibas pakape starp bariem ir mazaka, neka neapmeditam
populacijam (Lehman et al. 1992, Frank and Woodroffe 2001, Wayne and Vila 2003).

Lidz Cetram sezonam pastavejusas radinieku grupas ir izplatitas visa Latvijas teritorija (2.-
5. att.), paradot, ka bieza individu un grupu nomaina nav tikai atsevisku regionu probléma.
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2. attéls. Nomedito vilku izplatiba, kuriem radnieciba starp jaunako un vecako radniecibas grupas
individu pastavejusi vienas medibu sezonas garuma. Karté atainoti pagasti, kuros laika no 2009. lidz
2025. gadam nomediti 71 radniecibas grupai piederigie individi.

N
- L ]
v -~ k- < n
3
o L L
1 -
N
2o (SRR
3 ~ Lo |
b ;)'}‘7 o
L] f & &
ol 4
1) = =
S S - s
V. 4
= oh
f g 1
> e
R G e o "
‘H§? K 3 b
53 5 > 1 N
2 »
]
[ ] Pilsates % E
Pagastu robezas
o 20 40 80 Kilometers
et

3. attéls. Nomedito vilku izplatiba, kuriem radnieciba starp jaunako un vecako radniecibas grupas
individu pastavejusi divu medibu sezonu garuma. Karté atainoti pagasti, kuros laika no 2009. lidz 2025.
gadam nomediti 57 radniecibas grupam piederigie individi.
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4. attéls. Nomedito vilku izplatiba, kuriem radnieciba starp jaunako un vecako radniecibas grupas
individu pastavéjusi tris medibu sezonu garumd. Karté atainoti pagasti, kuros laika no 2009. lidz 2025.
gadam nomediti 59 radniecibas grupam piederigie individi.
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5. attéls. Nomedito vilku izplatiba, kuriem radnieciba starp jaunako un vecako radniecibas grupas
individu pastavejusi cetru medibu sezonu garumd. Karté atainoti pagasti, kuros laika no 2009. lidz 2025.
gadam nomediti 65 radniecibas grupam piederigie individi.

Ilgak pastavosajam radinieku grupam, ar atseviskiem iznémumiem, v€rojama tendence
koncentréties Kurzemé& un Vidzeme (6.-8. att.).
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6. attels. Nomedito vilku izplatiba (atainots nomediSanas pagasts), kuriem radnieciba starp jaunako un
vecako radniecibas grupas individu pastavéjusi 11 medibu sezonu garuma. Katra krasa apzimeé vienu

radniecigo grupu.
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7. attéls. Nomedito vilku izplatiba (atainots nomedisanas pagasts), kuriem radnieciba starp jaunako un
vecako radniecibas grupas individu pastavejusi 12 medibu sezonu garuma. Katra krasa apzimé vienu

radniecigo grupu.

Sobrid ilgaka konstatéta radinieku grupa pastavéjusi 18 medibu sezonas no 2005. gada lidz
2022. gadam Vidzemé (8. att.). 16 sezonas ilga grupa pastav&jusi no 2006. Iidz 2021. gadam

Ziemelkurzemé.
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8. attéls. Nomedito vilku izplatiba (atainots nomedisanas pagasts), kuriem radnieciba starp jaunako un
vecako radniecibas grupas individu pastavejusi 13 (dzeltens, oranzs), 15 (violets), 16 (zils) un 18 (zals)
medibu sezonu garumd. Katra krasa apzimeé vienu radniecigo grupu.

Vairakam no ilgi pastavéjusam grupam veérojama salidzinosi neliela teritoriala izkliede.
Vilki ir teritoriali dzivnieki, to apdzivotas teritorijas lielakoties ir diezgan stabilas, un, ja péc
trauc€juma (medibam) viens no vecaku para un dala bara dzivnieku ir sp&jusi izdzivot, bars
parasti saglaba 11dz8ingjo teritoriju (Caniglia et al. 2014). Radniecigo grupu teritoriala izplatiba
un atseviSku baru rekonstrukcija parada, ka art dalai Latvijas vilku populacijas baru ir raksturigi
uzturéties vienas un tajas pasas teritorijas vairaku gadu garuma, neraugoties uz cilvéka raditiem
traucgjumiem (medibam) (9. att.). Visbiezak tas noverots Kurzemé un Ziemelvidzemé. Gan
dispersgjosie individi, gan péc trauc€juma izkliedeto baru individi p&c iesp&jas apmetas no
dzimtajam vietam netalas teritorijas, jo pazistama apkartne rada drosakus dzives apstaklus, kas
sekmé izdzivoSanu un p&cnacéju izaudzinasanu.
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9. attéls. Radniecibas attiecibas Kurzemes-Zemgales (a) un Ziemelvidzemes (b) vilku baros.
Nepartrauktas linijas apzimé vecaku paru attiecibas, gadu skaitli virs tam — zinamo paru pastavésanas
ilgumu. Raustitas linijas apzimé pécnacéjus. Par katru vilku norddits parauga numurs, dzimsanas gads,
nomedisanas datums un nomediSanas vieta. Ar *“? " atzimeéti individi, no kuriem nav ievakti paraugi, vai
arl esoSo paraugu nezinamd informacija. lekrasotie individi un tos savienojosas bultas parada
radniecibas attiecibas starp dazadiem bariem (konkréta radniecibas pakape nav noteikta).

Tomer konstatéti arT daudzi gadijumi, kad péc medibam bara individi aizklejojusi vairakus
desmitus km talu (piemérs redzams 9.b attéla, kad matites 488-V, kura nomedita Zvardes
pagasta, radinieki nomediti Aizputes un Vecumnieku pagastos). Lai ar1 talas migracijas un
dispersijas veicina génu apmainu populacija, parak liela dzivnieku izkliede rada socialo un
teritorialo nestabilitati populacija.

Gadijumiem, kad izjuk bari, tieck pamestas to teritorijas, bars zaudé dalu savu individu,
jaunie dzivnieki paragri zaud€ vecakus vai ir spiesti agri pamest dzimto baru, var biit dazadas
sekas. Maz pieredzg€jusi dzivnieki, nonakot nepazistama vide, vai partneri zaudg&jis vecaks,
aprupgjot kucénus, var radit konfliktsituacijas, uzbrikot majlopiem vai majdzivniekiem.
Teritoriala nestabilitate, partnera zaudejums, ka ar1 jauno dzivnieku agra dispersija ar sekojoSu



agru vairo$anas uzsaksanu rada iesp&jas atbrivotajas teritorijas atri izveidoties jauniem pariem,
un tas var palielinat populacijas vairoSanas intensitati, it seviski pie labveligiem baroSanas
apstakliem. Zaudéto individu vieta ienak imigranti no citam viet€jas populacijas dalam vai
kaiminvalstu populacijam, mazinot 1idzSin€jo radniecibas pakapi populacija un potenciali
palielinot genétisko daudzveidibu. Lai arT lidz noteiktam ITmenim $ada génu plusma ir vélama,
kada bridi ta var klut nelabvéliga populacijas ilgtsp&jigai pastavésanai, radot riskus individu
pielagotibai konkrétas vides apstakliem. Sie procesi 1idz §im vairak bijusi raksturigi Latvijas
austrumu dalai, kur zaud@to individu aizvietoSanu visticamak atbalstijusi imigrantu ienakSana
no kaiminvalstim. Turpmakajos gados jaseko lidzi iespgjamam izmainam vilku populacijas
genctiskajos parametros un socialas struktiras dinamika, ko varctu ietekmét Krievijas un
Baltkrievijas robezu zogi.

2.3. Latvijas vilku populacijas radnieciba ar Lietuvas un Igaunijas vilku populacijam

Lielo plésgju populacijas parasti apdzivo vairaku valstu teritorijas, tade] to saglabasanai,
genctiskas daudzveidibas uzturéSanai, geénu apmainas nodro§inasanai un atbilstosu
apsaimnieko$anai pasakumu izvel€ vélama izp&te un sadarbiba sugas apsaimniekoSana ne tikai
nacionala, bet arT biologisko populaciju liment.

Lai giitu ieskatu par Latvijas vilku populacijas radniecibu ar kaiminvalstu populacijam,
pirmo reizi veiktas radniecibas analizes visas Baltijas vilku populacijas ietvaros, analizgjot

Latvija nomedtto vilku DNS paraugus kopa ar Lietuva un Igaunija divu medibu sezonu laika
(2022./2023. un 2023./2024.) nomedtto vilku paraugiem.

Divu medibu sezonu laika Latvija un Lietuva nomeditajiem vilkiem konstatetas 26 kopigas
radniecigo individu grupas, savukart ar Igaunija nomeditajiem vilkiem — 33 kopigas radniecigo
individu grupas, tadejadi apliecinot Latvijas vilku populacijas genétisko saistibu ar
kaiminvalstu populacijam. Sos datus planots papildinat ar 2024./2025. gada Lietuva un Igaunija
nomedito vilku DNS paraugu datiem, lai talak apskatitu radniecibas attiecibas un populacijas
socialas un teritorialas struktiiras dinamiku Baltijas regiona.
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