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Eiropas Savienibas Kohézijas politikas programmas 2021.—2027. gadam 1.1.1. specifiska atbalsta
meérka “Pétniecibas un inovdciju kapacitates stiprindsana un progresivu tehnologiju ieviesana kopéja
P&A sistema” 1.1.1.9. pasakuma “Pécdoktorantiras pétijumi”
pétniecibas pieteikums Nr. 1.1.1.9/LZP/1/24/047
“Parastas priedes kaitéklu, zilas krasnvaboles un smecernieku, mikobioms”

30.09.2026., Nr. 5
Pétijuma istenosanas progress.

Darbam “3. Lieljaudas sekvencésanas bibliotéku sagatavosana un sekvencésana” tika savakti pieaugusu
Phaenops cyanea kukainu DNS paraugi (48 paraugi atlasiti no 79 kolekcijas) un bojatas koksnes
(48 paraugi no 51).

PKR amplifikacija tika veikta, izmantojot ar Solis Hot Start HiFi Master Mix (lot 04440030.1) un séném
specifiskus praimerus ITS4 ngsUni CCTSCSCTTANTDATATGC un ITS9 MUNngs TACACACCGCCCGTCG
[1,2]. Reakcijas tilpums bija 20 pl.

PCR tika veikta termocikleri (Eppendorf Mastercycler Epgradient; Eppendorf, Hamburga, Vacija),
izmantojot Sadu protokolu: sakotnéja pirmdenaturacijas faze 95°C temperatdra 15 mindtes, kam
sekoja 27 cikli (95°C — 30 sekundes, hibridizacija 54°C — 30 sekundes un 72°C — 1 minGte) un noslédzosa
pagarinasanas faze 72°C temperatira 10 minttes. PCR fragmenti tika analizéti ar géla elektroforézi
1,5% agarozes gélos, kas iekrasoti ar MIDORI Green Advance MG 03 (lot 360MG13042).

Turpmak PCR produkts tiks izmantots sekvenésanas bibliotékas sagatavosanai.

Aktivitate Sabiedribas iesaistiSanas un zinatnes komunikacija

Lai veidotu saikni ar sabiedribu un veicinatu komunikaciju, LVMI “Silava” septembra beigas piedalijas
zinatniskas komunikacijas pasakuma Eiropas zinatnieku nakts, taja bija izveidota pietura “Priedes
mikropasaule: kaitékli un to mikrobioms”.
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