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Kopsavilkums: Pétijuma noveértéta geografiski atskirigu Latvijas parastas priedes (Pinus
sylvestris L.) populaciju produktivitate un kvalitate, ka ari o populaciju genétiskas atikiribas.
Proporcionali priedes izplatibai ierikots 21 parauglaukums (100 koki katra) 85-95 gadus
vecas tiraudzés lana augSanas apstaklu tipa. Populacijas, atkariba no geografiska novietojuma,
klasificétas péc piederibas Rietumu vai Austrumu reproduktiva materiala ieguves apgabalam.
Noteikts koka augstums, stumbra caurmérs, bezzaru dalas garums, relativais zaru resnums,
zaru lenkis, stumbra taisnums, koka bezzaru dalas kvalitate. Genétiska analize veikta se$am
populacijam, kas parstav Rietumu (Ventspils, Ugale, Skrunda) un Austrumu (Ogre, Valka,
Ropazi) apgabalu. Izmantoti pieci hloroplasta DNS mikrosatelitu markieri.

Rietumu apgabala populaciju koku augstums (25,12 m) batiski (a=0,001) atpaliek no
Austrumu apgabala populaciju koku augstuma (26,82 m). Austrumu ieguves apgabala koku
kvalitate (bezzaru dalas garums, zaru resnums, zaru lepkis, bezzaru dalas kvalitate ) ir bitiski labaka
neka Rietumu ieguves apgabala (a=0,001); stumbra taisnums abos regionos bitiski neatskiras.

Veicot AMOVA analizi, iegats genétiskas daudzveidibas sadalijjums populacija, starp
populacijam un starp apgabaliem. Konstatéts, ka starp populacijam ir 1% (p = 0,029) genétiskas
daudzveidibas atskiribu, 99% - populaciju ieksiené un 0% — starp apgabaliem. Genétiskais
attalums starp Rietumu un Austrumu populacijam ir zems — 0,030 (Nei — genétiska distance).
Veicot haplotipu genétiskas distances analizi, atrasta viena atskiriga haplotipu grupa, kuras
frekvence Rietumu apgabala bija augstaka neka Austrumu apgabala (attiecigi 0,123 un 0,035).
Augstakas $is haplotipu grupas frekvences konstatétas Ventspils un Ugales populacijas,
bet zemaka - Ropazu populacija. Tatad Rietumu apgabala populacijas, salidzinajuma ar
Austrumu populacijam, individu iIpatsvars ar genétiski atskirigiem hloroplastu genoma
haplotipiem ir lielaks.

Nozimigakie vardi: parasta priede, produktivitate, kvalitate, genétiskas atskiribas.
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Abstract: The productivity and quality of geographically distinct Latvian Scots pine
(P sylvestris L.) populations, including their genetic differentiation, are analysed.
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Proportional to the distribution of Scots pine in Latvia 21 sample plots, belonging to the Western
and Eastern seed zone, of 85 to 95 year old pure pine stands of the Myrtillosa forest type were
chosen in various regions of the country. In every sample plot 100 trees were phenotypically
evaluated following the height, diameter at breast height, length and quality of the branch-free
stem section, relative branch thickness, branch angle and stem straightness. Six populations were
included in the genetic analysis — Ventspils, Ugale, Skrunda (Western seed zone), and Ogre,
Valka, Ropazi (Eastern seed zone). The populations were genotyped using five chloroplast SSR
(simple sequence repeat) markers, and the individuals were grouped according to haplotype.
The genetic distance (Rst) between haplotypes was used to construct a minimum spanning
tree. For further analysis low frequency haplotypes (<0.015) were combined, and one group of
genetically distinct haplotypes was identified.

Tree height for the Western seed zone populations (25.12 m) is significantly (a=0.001)
lower than that for the Eastern zone populations (26.82 m). In the Western seed zone
the lowest tree height was found in the Nica, Alsunga, Vandzene, Ventspils, and Térande
populations. The Skrunda and Renda populations were median high, while the trees of the Ugale
population were significantly higher out of all the Western populations analysed, and was
ranked the 4th of all the populations studied. In the Eastern seed zone the lowest average tree
height (25-26 m) was found for the Birzgale, Ogre, Livani, Lielupe and Jaunjelgava populations,
while the highest trees (28-29 m) were recorded in the Valka, Ape and Smiltene populations.

The length of branch-free stem section correlates with tree height (>=0.278, a=0.01);
however the origin of populations is also significant. The Eastern populations have significantly
longer branch-free stem section than the Western ones (6.57 m vs 5.14 m, a=0.001). In the
Western seed zone the smallest length of branch-free stem section was found in the Vandzene,
Alsunga, Nica and Ventspils populations, while the longest in the Ugale and Skrunda
populations. Out of all populations the longest branch-free stem section was found in Birzgale
(8.74 m), which was statistically similar to that of Ugale and Ape. The Ropazi, Valka and
Ogre populations were ranked as median in the Eastern seed zone (6.1-6.8 m). The Eastern
populations significantly surpass the Western populations in relative branch thickness, branch
angle and the quality of the branch-free stem section (a=0.001). Stem straightness was not
significantly different between the seed zones (p=0.662).

The genetic analysis of six populations revealed a total of 112 haplotypes, of which
44 were unique (found in one individual only), 52 had a frequency below 0.015, while 16
had a frequency above 0.015. After the construction of a minimum spanning tree, using the
sum of squared distances (Rst), one group of genetically distinct haplotypes was identified.
They all were unique or low frequency haplotypes, and were grouped together for further
analysis (‘hapB’ group).

Analysis of the Molecular Variance (AMOVA) revealed a slight genetic differentiation
between the populations (1%, p=0.029) and seed zones (0%). Nei’s genetic distance between
the seed zones was low (0.030). However, the analysis of haplotype frequencies revealed that
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the frequency of the ‘hapB’ group in the Western populations was 0.123, while in the Eastern
populations it was 0.035. Repeating the analysis without the ‘hapB’ group of individuals,
the Nei’s genetic distance was found to be 0.010, which indicates that this haplotype group
has to a great extent determined the genetic distance between the Western and Eastern
populations.

The frequency distributions of the ‘hapB’ group in individual populations could be
divided into three groups. The highest frequencies were found for the Ugile (f=0.136) and
Ventspils (f=0.147) populations, and median - for Skrunda (f=0.086), Ogre (f=0.071) and
Valka (f=0.094), with the frequency for the Ropazi population low (f=0.007).

The results indicate that the Western populations, in particular Ugale and Ventspils,
comprise a higher proportion of individuals with genetically differentiated chloroplast
haplotypes (‘hapB’ group). Further investigation of the populations from Latvia and
neighbouring regions is needed to clarify the origin of these differing haplotypes,
and to determine any correlation of the haplotypes with population productivity and quality.

Key words: Scots pine, productivity, quality, genetic differentiation.

Heiimane V., Beinn6epra ., Pynruc A., ATUAH «CuaaBa». ®Penornnmyeckue
A TeHeTHYeCKHe ACHeKThl reorpapuuecKHX PasAHUHAA MEXAY MONYASIUSIMA COCHBI
06bIKHOBEHHON B AaTBHH.

Pesrome: IIpoBepeH aHAAM3 IPOAYKTHBHOCTH M KauyeCTBA reOrpadidecKi PasAUYHBIX
NOMyAsALmil cocHbl obbikHOBeHHOM (P sylvestris L.) B AarBum, a Takke MX TeHETHYECKHX
ocobennocreit. [IponoprnoOHaABHO PaCIPOCTPAHEHUIO COCHBL, 3aA0KeHa 21 mpoOHast mAoIaAb
(100 AepeBbeB B KaXAO) B 85-95 ACTHHMX COCHOBBIX HACAKACHHUAX, B A€COPaCTUTEAbHBIX
ycaoBusix Mpyrtillosa. B 3aBucuMocTH OT Treorpaduueckoro PacIlOAOXKEHFs, MOITYASILIHH
KAQCCHUIUPOBAHDI II0 IPHHAAAEKHOCTH K 3aIIAAHOMY HAYM BOCTOYHOMY CEMEHHBIM pailOHaM
AarBun. AHAAMBHPOBAHBI CAEAYIOINVE IIPU3HAKU: BBICOTA AepPEBa U AHAMETP CTBOAQ, AAMHA
6eccyYKOBOI YaCTH CTBOAQ, TOAIGMHA CY4beB, YIOA MEXAY CTBOAOM H CY4bsIMH, IIPSIMHU3HA
CTBOAQ, KA4eCTBO 0ECCYYKOBON YacTH CTBOAA. lIpOBeAeH TIeHeTHYeCKMil aHAAM3 IIECTH
nonyasumit ¢ 3amapgnoro (Ventspils, Ugile, Skrunda) u Bocrounoro (Ogre, Valka, Ropazi)
ceMeHHBIX paitoHOB. McroarsoBano msars mapkepoB AHK xaopomaacros.

BbicoTa AepeBbeB MOMyASLHil 3alAAHOTO CeMeHHOro paiiona (25,12 m) cymecTBeHHO
(a=0,001) MenbIe YeM BBICOTA A€PEBbEB IOITYASIIUA BOCTOYHOrO patoHa (26,82 m). Kagectso
CTBOAOB BOCTOYHBIX  TOMyASUHMi (AAMHA 6ecCydkoBOH 4YacTH CTBOAR, TOAIMHA CYYbEB,
YIOA MEXAy CTBOAOM H Cy4bsSMH, KaueCTBO O0eCCYYKOBOHl YacTH CTBOAQ) 3HAYMTEABHO
(a = 0,001) IIPEBBIIIAET KAYeCTBO CTBOAOB 3aIIAAHBIX ITOITYASILIVII; IPSIMU3HA CTBOAOB B 00enx
pafioHaX CYL|eCTBEHHO He OTAUYAETCS. YCTAHOBAEHO, 4TO 99% reHeTHYecKOro pasHooOpasust
SIBASIETCSL BHYTPHU IOITyAsitmi1, 1% — Meskay momyasitusivu, 1 0% — MeKAY CeMEHHbIMU PallOHAMHL.
Tenernyeckoe paccTosiHMe MeXAY 3allapAHBIMH M BOCTOYHBIMHU Tmomyasiusmu Huskoe — 0,030

(Nel -TEHETH4YECKOe paCCTOHHI/Ie). AHaAM3 TeHEeTHYEeCKUX paCCTO}IHI/Iﬁ TaIIAOTHUIIOB BBIABHUA
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OTACADBHYIO T'DYIIITY T'alIAOTHIIOB, 9aCTOTa KOTOPOfI 6bIAa BhINIE B 3allaAHOM CEMEHHOM paﬁOHe

(0,123) uem B BocTounowm (0,035 ). Hausbicuire YacTOTHI FAlAOTUIIOB 3TO TPYIIIBI YCTAHOBAEHBI

B nomyastiusax «Ventspils»> u «Ugale», a camas Huskas — B momyasnun «Ropazi». Takum

06pa30M B ITOITyASIUAX 3aITAAHOTO CEMEHHOTO paﬁOHa 6oapmIe HWHAUBHAYYMOB C IallAOTHITAMH

aTON TPYIIIBI IIO CPAaBHEHUIO C IIOITYASIMSIMH BOCTOYHOTO CEMEHHOTO paﬁOHa.

Karouesvie crosa: cocHa O6bIKHOBeHHaH, TIPOAYKTHBHOCTD, KAY€CTBO CTBOAQ, TEHETHIECKOE

pasHoobpaste.

Ievads

Parasta priede (Pinus sylvestris L.)
ir viena no visplasak izplatitajam Eirazijas
skujkoku sugam. Provenienc¢u izméginajumos
noskaidrots, ka priedes geografiskd izcelsme
ietekmé pécnacéju produktivitati, saglaba-
$anos, noturibu pret nelabvéligiem vides
apstakliem, stumbra un vainaga formu,
atzaro$anas gaitu, ka ari koksnes kvalitati
(Zobel, Talbert, 1984; Andrzejewski et al,
1998; Kohlstock, Schneck, 1998; Liesebach,
Stephan, 1998; Ilpasaun, 1964). Polija un
Vacija veiktie izméginajumiliecina, ka, atkariba
no izcel$anas vietas, virziena no austrumiem uz
rietumiem, ka ari no ziemeliem uz dienvidiem,
pieaug pécnacéju produktivitates pazimju
vértibas, bet samazinas stumbra kvalitate
un koku saglabasanas (Andrzejewski et al,
1998; Kohlstock, Schneck, 1998; Liesebach,
Stephan, 1998; Matras, 1998).

Nozimigakie  priezu  proveniencu
izméginajumi Latvija ierikoti 1975. gada trijos
geografiski attalos regionos ar atskirigiem
klimata apstakliem: austrumdala (Kalsnava),
centrilaja dala (Zvirgzde) un rietumdala
(Barta). Nosakot
ietekmi uz vietéjas priedes pécnacéju augsanu

izcelsmes

geografiskas
S, 10, 1S un 28 gadu vecuma, konstatéts, ka
mazakas koku augstuma vértibas ir Latvijas
seklu

rietumu regiona proveniencu un

plantaciju  pécnacéjiem, kuriem  biezak

sastopami ari liki stumbri un resni zari.

Centrala regiona proveniences augstas
pielago$anas spé&jas un vidéjas augstuma vér-
tibas uzradijusas visos izméginajuma objektos,
iznemot provenienci Misa-2, kas nemainigi
saglabajusi visos
objektos.

pécnacéjiem raksturigi vidéji augSanas ra-

augstuma  parakumu

Ziemelaustrumu  provenienéu
ditaji, toties tie izcelas ar taisnakiem stumbriem
un tievakiem zariem. Dienvidaustrumu
proveniencu pécnacéji uzradijusi saméra lielas
koku augstuma vértibas, tomér bijusi jutigaki
pret skujbires infekciju (Baumanis u.c., 1986;
Baumanis et al., 1998; Baumanis u.c., 2001;
baymanuc u pAp., 1982; Baymanuc u ap., 1990).
ietekmi  uz
pécnacéju augsanu divos pétijumu objektos

Izvértéjot  izcelsmes
Kalsnava, kur aug dazadu Latvijas regionu
izcilo koku pécnacéji, konstatéts, ka 16-17 gadu
vecuma augsana paraki ir austrumu izcelsmes
priezu pécnacéji (Dreimanis, 1993).

Dazadu
produktivitates un

Latvijas regionu priedes

populaciju stumbra
kvalitates atSkiribas nemtas véra, nosakot
reproduktiva materiala pielieto$anas iespéjas
Latvija. Rietumu ieguves apgabala materials
izmantojams tikai $aja regiond, bet Austrumu
apgabala materials ir piemérots meza
atjaunosanai un ieaudzé$anai ka Austrumu, ta
ari Rietumu ieguves apgabala.

Noveértéjot dazadu Latvijas regionu

priedes populaciju geografiskas atSkiribas,
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svarigi noskaidrot nevien $o populaciju
fenotipiskas, bet ari genétiskas ipasibas.
Latvija, tapat ka citur pasaulg, nozimiga ir
priedes genétisko resursu apzinasana un
genétiskas daudzveidibas saglabasana. Sobrid
Eiropa izstradatie parastas priedes genétisko
resursu parvieto$anas noteikumi pamatojas
galvenokart uz proveniencu izméginajumu
rezultatiem, ka arilidzigiem klimata apstakliem.
Meza koku genétisko resursu aizsardziba
un reproduktiva materiala parvieto$anas
iespéju noteik$ana nozimigi ir genétiskie
pétijumi ar DNS molekularajiem markieriem
(Prus-Glowacki, 1998; Bucci, Vendramin,
2000; Nowakowska, 2005). Pétot populaciju
genétisko struktaru un diferenciaciju, sekmigi
izmantojami  hloroplastu DNS  markieri
(Ribeiro et al, 2002; Nowakowska, 2005).
Skujkoku hloroplastiem ir haploids genoms ar
viena vecakkoka (téva) iedzimtibu (Mogensen,
1996), tadeé] hloroplastu genoms nav paklauts
genomiskas

rekombinacijas  procesiem,

daudzveidiba
veidojas tikai mutacijas gaita. Hloroplastu
DNS markieri ir ,neitrali”, jo uzrada DNS
fragmentus, kas neietekmé auga fenotipu.

un  hloroplastu  genétiska

Pielietojot $os markierus, iespéjams noteikt
individa haplotipu - ar markieriem atrasto
alé]u kombinaciju. Hloroplastu DNS markieri,
salidzindgjuma ar kodola DNS markieriem,
vajak wuzrada at$kiribas starp individiem,
toties labak - atskirigu izcelsmi. Tade] ari
DNS markierus plasi pielieto populaciju
diferenciacijas izpété (Bruford, Wayne, 1993;
Scotti et al., 2006).

Skujkokiem
genetiska diferenciacija starp populacijam
sekmé

krustos$anas,

raksturiga zemaka

nekd vairumam citu augu. To

aredla nepartrauktiba, briva

putek$nu un séklu izplatidanas liela attaluma
(Gullberg et al., 1985; Garcia-Gil et al., 2003).

Polija veiktajos priedes geneétiskas
daudzveidibas pétijumos 80 Eiropas populaciju
starpa ieklauta aripriede no Latvijas (Vecmoku,
Silenes un Rucavas populacijas). Konstatéts,
ka populacijam no Eiropas ziemeliem un
ziemelaustrumiem, tai skaita no Latvijas,
raksturigs augsts genétiskas daudzveidibas
limenis. Genétiski lidzigu grupu veido Somijas,
Baltijas valstu un Polijas ziemelaustrumdalas
priezu populacijas (Prus-Glowacki, 1998).

Analizéjot 3 priezu populacijas no
Latvijas Austrumu regiona, 3 no Rietumu
regiona, 2 no Lietuvas, 2 no Polijas un 1 no
Somijas ar hloroplastu SSR markieriem,
konstatéta augstaka genétiska diferenciacija
neka ar kodola markieriem: 89% genétiskas
daudzveidibas ir  populacijas  robezas,
5% - starp populacijam un 6% - starp
regioniem. Analizei izmantojot hloroplastu
DNS markierus, Latvijas priezu populacijas
iespéjams at$kirt no Lietuvas un Polijas
populacijam (Veinberga, 2007).

Vairaki  autori  akcenté  pazimju
kompleksa  (pieméram,  morfologiskas,
biokimiskas, genétiskas) pielieto$anas
nepiecieamibu  populaciju  diferencésana,

ka arl sugas genétisko resursu saglabasanas
programmu izstridasana (Gonzélez-Martinez
et al., 2002; Yeproay6os, 1996).

Masu pétijuma mérkis ir novertét
geografiski at$kirigu Latvijas priezu populaciju
produktivitati un kvalitati, ka ar noskaidrot $o
populaciju genétiskas atskiribas.

Materials un metodes
Priedes atskiribu
skaidro$anai Latvijas teritorija, proporcionali

geografisko



Mezzinatne 20(53)’2009

priedes izplatibai, ierikots 21 parauglaukums

85-95 gadus vecas tiraudzés lana augSanas

apstaklu tipa, parauglaukuma ieklaujot aptu-

veni 100 numurétus kokus. Populacijas, saistiba
ar geografisko izvietojumu, klasificétas péc
piederibas Rietumu vai Austrumu reproduktiva
materialaieguves apgabalam (atbilstosi Latvijas

Republikas Ministru kabineta 19.11.2003.

noteikumiem Nr. 648 “Noteikumi par meZa

reproduktivo materialu”).
Noteiktas $adas pazimes:

o koka augstums;

« stumbra caurmérs 1,3 m augstuma no saknu
kakla;

« stumbra tilpums (Liepa, 1996);

« stumbra bezzaru dalas garums;

o relativais zaru resnums - zaru diametrs
attieciba pret stumbra caurmeéru sali-
dzinajuma ar citu tada pasa caurmeéra koku
zaru resnumu, noteikts péc 3 ballu skalas,
pieskirot vienu balli kokiem ar relativi
tieviem zariem, divas balles — ar vidéjiem
zariem, un tris balles — ar relativi resniem
zariem;

o zaru lepkis — stumbra un zaru veidotais
lenkis, noteikts péc 3 ballu skalas, pieskirot
vienu balli kokiem, kam zari ar stumbru
veido taisnu lepki (aptuveni 90°), divas
balles — aptuveni 80°-60° lenki un tris
balles — ja lenkis $auraks par 60°;

o stumbra taisnums, noteikts péc 3 ballu
skalas, pieskirot vienu balli taisniem

kokiem, divas balles - nedaudz
likumainiem, un tris balles — izteikti likiem
kokiem;

o stumbra bezzaru dalas kvalitate, noteikta
péc 3 ballu skalas, pieskirot vienu balli
kokiem ar pilnigi gludu bezzaraino dalu un
neizteiktam mieturu vietam, divas balles —

kokiem ar vidéji izteiktam mieturu vietam
un tris balles — kokiem ar seviski izteiktam
mieturu vietam (,,punainiem” kokiem).
Datu apstrade veikta ar standarta
statistiskajam metodém SPSS programma.
atskiribu

sesas

Populaciju  geografisko

genétiskajai  analizei  izmantotas
meZaudzes, kas parstav Rietumu (Ventspils,
Ugale, Skrunda) un Austrumu (Ogre, Valka,
Ropazi) priedes reproduktiva materiala ieguves
apgabalu.

Materials DNS izdalisanai (koksnes
skaidas) ievakts apméram 2-S cm dziluma zem
koka kambija slana. DNS izdali$ana veikta
péc ieprieks aprakstita protokola (Rupgis et
al, 2009). Paraugu genotipé$anai izmantoti
pieci hloroplasta DNS mikrosatelitu markieri
(Neimane et al., 2009).

Izmantojot Arlequin 3.1 programmu
(Excoffier et al, 2005), noteikti genétiskie
attalumi (Rst) starp haplotipiem. Genétiskas
distances dendrogramma izveidota ar DARwin
programmu  (Perrier, Jacquemoud-Collet,
2006). Talakai analizei haplotipi sagrupéti péc
to frekvencém, ka ari genétiskajiem attalumiem
un analizéti ar GenAlEx v6.1 programmu

(Peakall, Smouse, 2006).

Rezultati un diskusija
Dazadu koku
augstuma, stumbra caurméra un bezzaru dalas

populaciju vidéja
garuma veértibas paraditas 1. tabula.

Populaciju produktivitates at$kiribas
raksturotas péc koku augstuma. Ar t-testa
palidzibu, salidzinot koku augstumu Rietumu
un Austrumu ieguves apgabala, konstatéts,
ka Rietumu populacijam koku augstums
(25,12 m) ir batiski (a = 0,001) mazaks neka
Austrumu populacijim (26,82 m).
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1. tabula, Table 1

Dazadu populaciju produktivitates raditaju un stumbra bezzaru dalas garuma vidéjas vértibas

Average data of productivity traits and branch-free tree length for different populations

Koka augstums, m Stumbr'a caurmérs, cm Stumlg‘:rgzsz,agl dalas

| leguves L Riczerler Branch-free tree length, m
Populacija | apgabals
Population |  Seed - standart- - standart- o standart-

T vidéjais klada vidéjais klada vidéjais klada
mean standard mean standard mean standard
error error error

Nica R* 23,14 021 30,32 0,56 4,09 0,24
Alsunga R 23,76 0,16 29,51 0,50 3,73 021
Renda R 26,65 0,22 30,00 0,57 5,43 0,23
Skrunda R 26,39 0,16 29,77 0,42 7,38 0,23
Térande R 24,67 0,19 30,36 0,55 5,00 021
Ugale R 27,66 0,21 31,99 0,56 7,62 0,23
Ventspils R 24,50 0,20 30,48 0,55 474 022
Vandzene R 24,24 0,14 29,01 0,46 3,26 0,20
Lielupe A** 25,87 0,17 28,20 0,47 5,96 0,24
Birzgale A 25,36 0,14 27,45 0,39 8,74 0,20
Ogre A 25,44 0,17 28,19 0,38 6,83 022
Ropazi A 26,90 0,18 31,61 0,46 6,08 0,30
Jaunjelgava A 25,90 0,21 29,34 0,42 6,45 0,26
Plavinas A 27,11 0,16 28,63 0,49 6,33 0,17
Livani A 25,76 0,16 28,74 0,50 4,70 0,20
Daugavpils A 27,51 0,18 29,28 0,49 6,70 022
Salacgriva A 26,58 0,22 29,91 0,59 5,66 0,24
Valka A 28,77 0,18 28,48 0,46 6,60 022
Smiltene A 28,05 021 30,77 0,52 6,61 027
Ape A 28,41 0,20 30,70 0,59 7,49 0,41
Gulbene A 27,27 0,21 30,44 0,53 7,18 0,25

Ieguves apgabals / Seed zone: R* — Rietumu/ Western, A** — Austrumu / Eastern.

Veicot vienfaktora dispersijas analizi
katra
noskaidrots, ka Rietumu regiona Nicas,

apgabala  populacijam  atseviski,
Alsungas, Vandzenes, Ventspils un Térandes
populaciju koku vidéjo augstumu vértibas
ir salidzino$i zemas. Saja populaciju grupa
paraugi genétiskajai izpétei ievakti no Ventspils
populacijas kokiem. Skrundas un Rendas

populaciju augstumu vértibas ir lielakas
un statistiski savstarpéji lidzvertigas, ka ari
butiski atskirigas (a = 0,001) no visu paréjo
Rietumu populaciju
Skrundas
genetiskajai izpétei. Ugales populacijas koku

augstumu  vértibam.

populacija ievakti arl paraugi

vidéja augstuma vertiba batiski parsniedz visu
paréjo Rietumu populiciju vidéjo augstumu
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vértibas, ka arlir ceturta lielaka, izvértéjot visu
populaciju augstumus kopuma. Ari Ugales
populacija ievakti paraugi genétiskajai izpétei.
Austrumu apgabala zemakas vidéja augstuma
vértibas (no 25 lidz 26 m) uzradija Birzgales,
Ogres, Livanu, Lielupes un Jaunjelgavas
populacijas, bet augstakas — Valkas, Apes
un Smiltenes populicijas (no 28 lidz 29 m).
Austrumu apgabala paraugi genétiskajai izpétei
ievakti no Ogres, Valkas un Ropazu populacijas
kokiem.

Viena no nozimigakajam stumbra
kvalitates pazimém ir bezzaru dalas garums,
kura at$kiribas saistitas ar koku augstuma
atskiribam (r2= 0,278; a = 0,01), tomér $aja
zina nozimiga ir izcelsmes faktora ietekme.
Ar t-testa palidzibu konstatétas batiskas
(a = 0,001) stumbra bezzaru dalas garuma
atskiribas Rietumu (5,14 m) un Austrumu
(6,57 m) ieguves apgabalu populacijam.
Rietumu apgabala zemakas stumbra bezzaru
dalas garuma vértibas uzradija Vandzenes,
Alsungas, Nicas un Ventspils populacijas, bet
augstakas — Ugales un Skrundas populacijas,
kuram vidéjais stumbra bezzaru dalas garums
at$kiras nenozimigi, bet ir batiski lielaks neka
paréjam Rietumu apgabala populacijam
(a=0,001). Kopuma lielakais vidéjais bezzaru
dalas garums konstatéts Birzgales populacijai
(8,74 m), un ta vértibai statistiski lidzvértigas
ir tikai Ugales un Apes populaciju vértibas.
No Austrumu apgabala populacijam zemaka
vidéja bezzaru dalas garuma vértiba noteikta
Livanu un Salacgrivas populacijam. Ropazu,
Valkas un Ogres populaciju bezzaru dalas
garums Austrumu apgabala populaciju grupa
vértéjams ki vidéjs (no 6,1 lidz 6,8 m).

Lai noskaidrotu populaciju kvalitativas
at$kiribas, ko nosaka zaru resnums, zaru

lenkis, stumbra taisnums un stumbra bezzaru
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dalas kvalitate, veikti neparametriskie testi. Ar
Kruskal-Wallis H-testa palidzibu noskaidrots,
ka koku kvalitate péc $im pazimém Austrumu
ieguves apgabala ir butiski labaka neka
Rietumu apgabala (a = 0,001), iznemot
stumbra taisnumu, kas abos ieguves regionos
batiski neatskiras (p = 0,662). Dazadu popu-
laciju stumbra kvalitates atskiribas raksturo ari
to koku ipatsvars, kuri novértéti ka vislabakie
(1 balle). Zaru relativi resnuma zina labakas
populacijas ir Valka (95%), Ogre (91%),
Ape (88%), bet sliktikas — Térande (14%),
Vandzene (16%), Ventspils (34%). Zaru
lepka zina labakas populacijas ir Valka (99%),
Ogre (98%), Birzgale (93%), bet sliktakas —
Vandzene (17%), Alsunga (21%), Nica
(22%). Bezzaru dalas kvalitates zina labakas
populacijas ir Birzgale (90%), Gulbene (87%),
Plavinas (85%), bet sliktakas — Lielupe (28%),
Salacgriva (31%), Nica (32%).

Iegatie fenotipisko novérojumu rezul-
tati visuma sakrit ar proveniencu izmégina-
jumu rezultitiem (Baumanis u.c., 1986;
Baumanis et al., 1998; Baumanis u.c., 2001;
Baymanuc u Ap., 1982; Baymanuc u ap., 1990),
kas rada, ka Rietumu regiona proveniencu
pécnacgjiem, salidzinajuma ar Austrumu

regiona pécnacéjiem, raksturiga zemaka
produktivitate un stumbra kvalitate.

Veicot populaciju genétisko analizi,
visas se$as populacijas kopuma atrasti 112
haplotipi, no kuriem 44 ir unikali (atrasti tikai
vienam individam), 52 - ar frekvenci zem
0,015 un 16 haplotipi — ar frekvenci virs 0,015.
Izmantojot genétiskos attalumus starp $iem
112 haplotipiem, izveidota dendrogramma,

kas
atseviskiem haplotipiem (1. attéls). Nemot

attéelo minimalos  attalumus  starp

véra visus savienojumus starp haplotipiem,
identificéta viena haplotipu grupa, kas genétiski
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atSkiras no paréjiem haplotipiem (1. attéls;
apli).
Turpmakai 16

haplotipi ar frekvenci virs 0,015 un divas

analizei izmantoti

haplotipu grupas: unikalie haplotipi un
haplotipi ar frekvenci zem 0,015 (‘hapA’), un
haplotipi, kas veido atsevisku grupu (‘hapB’)
(1. attels).

Veicot AMOVA analizi, iegats geneé-
tiskas daudzveidibas sadalijums populacija,
starp populacijam un starp apgabaliem.
Konstatéts, ka starp populacijam ir 1%
(p = 0,029) genétiskas daudzveidibas atikiri-
bu, 99% — populaciju ieksiené, un 0% — starp
apgabaliem. Genétiskais  attilums  starp
Rietumu un Austrumu populacijam ir zems —
0,030 (Nei genétiska distance), tomér alélu
frekven¢u analize uzradija, ka Rietumu un
Austrumu populacijas ir at$kirigas ‘hapB’
grupas ietvaros — f = 0,123 Rietumu un
f = 0,035 Austrumu populacijas (2. tabula).
Atkartoti analizéjot genétisko attalumu starp
Rietumu un Austrumu apgabaliem bez ‘hapB’
grupas individiem, Nei genétiska distance bija
0,010, kas liecina, ka tiesi §1 haplotipu grupa
ievérojami iespaido genétisko distanci starp
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1. attéls. Atrasto
haplotipu minimalas
genétiskas distances
(Rst) dendrogramma.
Figure 1. Minimum
spanning tree of haplotypes
(calculated with Rst genetic
distances).

apgabaliem.

Populacijas péc atskirigo haplotipu
grupas ‘hapB’ frekvences var iedalit tris grupas
(3. tabula). Augstikas frekvences atrastas
Ugalé (f = 0,136) un Ventspili (f = 0,147),
vidéjas frekvences — Skrunda (f = 0,086), Ogré
(f=0,071) un Valka (f= 0,094), bet zema frek-
vence — Ropazos (f=0,007).

legatie rezultati rada, ka Rietumu
apgabala populacijas ir lieliks tadu individu
ipatsvars, kuriem ir atskirigas grupas (‘hap B’)
haplotipi, kas liecina par iespéjamam Rietumu
un Austrumu apgabalu populaciju izcelsmes
at$kiribam. Lai to apstiprinatu, atskirigas
haplotipu grupas frekvence jaizpéta papildus
vairakam Latvijas un ari arvalstu populacijam.

Genétiskajai analizei izvelétas
populacijas péc kvalitates raditajiem (zaru
resnuma, zaru lenka un bezzaru dalas
kvalitates) tikai daléji atbilda labako vai slik-
tako populaciju parametriem. Analizé&jot
papildus populacijas, bus iespéjams parbaudit,
vai §1 atskirigo haplotipu grupas frekvence ir
augstaka pilnigi visam Rietumu populacijam un
vai ta ir saistita ar kvalitates un produktivitates
raditajiem.
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2. tabula, Table 2
Haplotipu un haplotipu grupu frekvences Rietumu un Austrumu
priedes reproduktiva materiala ieguves apgabala
Haplotype and haplotype group frequencies in Western and Eastern pine seed zones

Haplotips™® / o : Frekvence
Nosaukums Haplotype™ Indn;rdu o i Frequency
Name A B C D E o d,-;j,’{als Rietumi Austrumi
Western Eastern

hap1 148 109 91 137 111 31 0,076 0,066
hap2 148 109 91 138 111 29 0,066 0,066
hap3 148 109 91 139 111 20 0,033 0,057
hap4 148 109 92 138 111 20 0,043 0,048
hap5 149 109 91 138 112 17 0,028 0,048
hap6 148 108 91 137 111 14 0,019 0,044
hap7 147 109 91 138 110 14 0,019 0,044
hap8 148 109 92 137 | 111 12 0,024 0,031
hap9 149 109 92 139 112 12 0,033 0,022
hap10 148 109 92 139 111 10 0,019 0,026
hap11 148 108 91 138 111 11 0,019 0,031
hap12 149 109 92 138 112 9 0,033 0,009
hapl13 147 109 91 138 111 8 0,019 0,018
hap14 149 | 109 91 137 | 112 7 0,024 0,009
hapl5 148 108 92 137 111 8 0,014 0,022
hap16 148 108 91 139 111 6 0,009 0,018
‘hapA’ Unikalie un retie (f < 0,015) haplotipi 176 0,398 0,405

Unique and low frequency (f < 0.015)

haplotypes
‘hapB’ Genétiski atkirigie haplotipi 34 0,123 0,035

Genetically differentiated haplotypes

* egiito fragmentu garumi (bazu paros) ar markieriem / Amplified fragment lengths (base pairs) with
markers: Pt71936 (A), Pt26081 (B), Pt63718 (C), PCP30277 (D), PCP71987 (E).

1.

3.

Secinajumi

Austrumu ieguves apgabala populacijas butiski parspéj Rietumu apgabala populacijas
gan produktivitates, gan stumbra kvalitates zina.

Rietumu populaciju vidéjais augstums (25,12 m) batiski (a« = 0,001) atpaliek no Austrumu
populaciju vidéja augstuma (26,82 m). Koku vidéjais augstums atseviskam populacijam varié
no 23,14 m (Nica) lidz 28,77 m (Valka).

Austrumu ieguves apgabala koku kvalitite (stumbra bezzaru dalas garums, zaru resnums,
zaru lepkis, bezzaru dalas kvalitate) ir butiski labiaka neka Rietumu ieguves apgabala
(a=0,001); stumbra taisnums abos ieguves apgabalos biitiski neatskiras. Konstatétas bitiskas

12
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4.

3. tabula, Table 3
Haplotipa grupas ‘hapB’ frekvences populacijas un apgabalos
Frequency of haplotype group "hapB’ in populations and seed zones

Populacija ‘hapB’ frekvence
Population ‘hapB’ frequency
Ugile 0,136
Ventspils 0,147
Skrunda 0,086
Rietumu apgabals / Western zone 0,123
Ropazi 0,007
Ogre 0,071
Valka 0,094
Austrumu apgabals / Eastern zone 0,035

(a=0,001) stumbra bezzaru dalas garuma atgkiribas starp Rietumu (5,14 m) un Austrumu
(6,57 m) ieguves apgabalu populacijim. Zemakas stumbra bezzaru dalas garuma vértibas
uzradijusas Vandzenes, Alsungas, Nicas un Ventspils populacijas, bet augstakas — Ugales un,
it ipasi, Birzgales populacija (8,74 m).

Veikta se$u priezu populaciju (tris no Rietumu un tris no Austrumu ieguves apgabala)
genétiska analize ar hloroplastu markieriem. Analizéjot haplotipu genétisko distanci,
atrasta viena atskirigu haplotipu grupa, kuras frekvence Rietumu apgabala populacijas
ir augstaka neka Austrumu apgabala populacijas. Augstakas $is grupas frekvences
konstatétas Ventspils un Ugales populacijas, bet zemaka — Ropazu populacija. Pétot
papildus Latvijas un arzemju populacijas, bus iesp&jams parbaudit, vai §i atskirigo haplotipu
frekvence augstika saglabajas Rietumu populacijam un vai ti saistita ar populacijas
kvalitati un produktivitati raksturojosam pazimém.
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