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Kopsavilkums

Divdesmit pirma gadsimta izaicinajums augu zinatng ir nodrosinat pasaul€ pieaugoso cilvéku
populaciju ar partiku apstaklos, kad samazinas lauksaimnieciba izmantojamo zemju kopplatiba,
to apsaimniekoSana janem veéra ilgtsp€jiba, un klimata izmainu konteksta jarékinas ar griiti
prognoz&jamiem meteorologiskiem apstakliem. Izmantojot jaunakos zinatnes sasniegumus,
javeido skirnes, kas ir augstrazigas, saglaba augstas razas Tpasibas mainigos apstaklos, ir izturigas
pret slimibam, ar augstu kvalitati un piemérotas noteiktiem agroklimatiskajiem apstakliem. Miezi
ir ceturta visbiezak audzeta graudaugu kultiira pasaulé, Latvija ienemot otro vietu. Eiropa un
Latvija arvien pieaug sabiedribas pieprasijums péc biologiskos apstaklos audz&tas partikas un
sabiedribas spiediens stradat videi draudzigi ari konvencionalos apstaklos. Atbildot uz
pieprasijumu, miezu selekcijas programmas ir paplasinatas, ieklaujot mérki izveidot Skirnes, kas
ir piemérotas biologiskiem audzE€Sanas apstakliem. Selekcijas pamata ir zinaSanas par augu

pazimju veidojosiem faktoriem: augu fiziologiju un genétiku.

Promocijas darba ar asociaciju kartéSanu un kvantitativo pazimju lokusu (QTL) kartésanu
mekléti videi draudziga un biologiska lauksaimnieciba nozimigas pazimes nosako$ie géni.
Izveidotas un fenotip@tas piecas rekombinanto imbredo liniju (RIL) populacijas, savukart
asociaciju karteSana veikta divas populacijas — vienai videi draudziga lauksaimnieciba nozimigas
pazimes Latvijas miezu populacija (pop LV) fenotipetas 2007. —2009. gada Stende un Priekulos,
otrai biologiska saimnickoSanas sisttma nozimigas pazimes fenotipétas 2010. — 2012. gada

Prieku]os gan biologiskos, gan konvencionalos audz&sanas apstaklos (pop_bio).

Populacija pop LV tika identificéti ar beta-glikanu saturu graudos asoci€ti markieri, kuri
atrodas uz 7H hromosomas BIN 7 - genoma rajona, kura atrodas nud géns, kas nosaka kailgraudu

fenotipu.

Asociaciju kartéSanas populacija pop bio astoppadsmit pazimém tika atrasti 136 QTL, no
kuriem 48 atradas regionos, kur iepriek$ atrasti QTL, bet pargjie noradija uz jauniem genoma
rajoniem, kas saistiti ar biologiskaja lauksaimnieciba butiskam pazimém. Lai atrastos QTL var&tu
izmantot miezu selekcija, balstoties uz molekularo markieru informaciju, tos nepiecieSams
apstiprinat ar citam kart€Sanas metodem. Promocijas darba izstradatas metodes un iegitie

kart€Sanas rezultati ir pielietojami miezu selekcija biologiskajai lauksaimniecibai Latvija.



Abstract

Plant science in the 21st century is faced with a challenge to feed the growing human
population while area of agricultural land is diminishing therefore use of arable land need to be
sustainable and unpredictable weather conditions due to climate change need to be taken in
account. Novel scientific discoveries must be implemented in creation of new varieties - not only
high-yielding, but also maintaining high yields in fluctuating environmental conditions, resistant
to abiotic and biotic stresses, high-quality. Barley is the fourth most cultivated grain species in the
World, second in Latvia. Demand for organic produce increases together with pressure from
society to manage agricultural land in environmentally friendly way in conventional farming in
Latvia and the rest of Europe. In response barley breeding programs have included aim to create
varieties for organic farming systems. Breeding relies on knowledge of physiological and
genetical basis of plant traits.

Promotion paper includes genome-wide association study (GWAS) and quantitative trait loci
mapping of barley traits important in environmentally friendly and organic farming. Five
recombinant inbred lines have been created and phenotyped. Two populations were subjected to
GWAS analysis - one consisting of Latvian origin barley was phenotyped in Stende and Priekuli
from 2007 to 2009 for barley traits important for environmentally friendly farming (population
pop_LV), other — in Priekuli in organic and conventional farming system from 2010 — 2012 for
barley traits important for organic farming (population pop_BIO).

GWAS in population pop_LV detected marker associated to beta-glucan content in grain
locating on 7H chromosome BIN7. In the same region nud gene determining naked phenotype
has been found previously. Detected QTLs need to be verified by other genetical mapping

methods or studies.

Methods developed in thesis and results obtain by genetical mapping can be applied in barely
breeding for organic and environmentally friendly farming in Latvia.
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levads

Misdienu lauksaimniecibai tiek izvirzita prasiba nodroSinat augoSo pasaules populaciju ar
pietickamu partikas daudzumu, lai gan So mérki apdraud klimata izmainas un lauksaimniecibas
zemju platibas samazinaSanas un tas izmantoSana energétisko kultliru razosanai. Viens no
iespejamiem risinajumiem lauksaimniecibas augu razu uzlaboSanai ir tadu jaunu Skirpu
veidoSana, kas ir izturigas pret dazadiem biotiskajiem un abiotiskajiem stresiem. Miisdienu
sasniegumi augu gené&tika un genomika lauj paatrinat tradicionalo selekciju un mérktiecigi radit
jaunas Skirnes ar precizi definétam 1pasibam. Fundamentalie p&tijumi ir ]avusi identificét génus,
kas atbildigi par daudzam lauksaimnieciba nozimigam pazimém. Lielakie sasniegumi lidz §tm ir
bijusi vienkarsi iedzimstosu pazimju raksturosana, pieméram, biotiska un abiotiska stresa izturiba,
ka ari atseviskam morfologiskam pazimém ar vienkarS$u iedzimstamibu. Savukart kvantitativas
pazimes nosakoS$ie géni, it Tpasi biologiskas lauksaimniecibas joma, ir salidzinoSi maz pétiti.
Lielaka dala selekcija izmantoto markieru ir atrasti no diviem vecakaugiem veidotos krustojumos
un nav pielietojami plasakam Skirpu lokam, kas svarigi selekcijas darba. Lai paatrinatu un
uzlabotu selekcijas darbu, nepiecieSams atrast dezoksiribonukleinskabes (DNS) apgabalus, kas
saistiti ar lauksamniecibas augiem svarigam pazim&m, tai skaita pazim@m, kuram raksturiga
kompleksa, no daudziem géniem atkariga iedzimtiba. DNS apgabalos eso$as mutacijas potenciali
varétu izmantot DNS markieru izveidoSana, kas varétu tikt izmantoti selekcija vertigu genotipu

izlasei.

Darba meérkis: kartét videi draudziga un biologiska lauksaimnieciba nozimigas miezu

pazimes, izmantojot asociaciju kart€Sanu un kvantitativo pazimju lokusu karteéSanu.
Darba uzdevumi:

1. Raksturot Latvijas agroklimatiskajiem apstakliem piemérotu Skirnu un selekcijas Iiniju
razu, stabilitati, izturibu pret biotisko un abiotisko stresu dazadas audz€Sanas vietas un
gados, nodroSinot lauksaimniekiem iegiit informaciju par labako genotipu
saimnieciskajam Tpasibam un laujot apstiprinat perspektivo selekcijas liniju piemé&rotibu
registrésanai;

2. Ar asociaciju kartéSanas metodi identificét biologiskos audzésanas apstaklos nozimigu
pazimju nosako§os genoma regionus;

3. Parbaudit, vai biologiskos un konvencionalos apstaklos atskiras pazimes nosakosie QTL;

4. Apstiprinat iepriek$ ar asociaciju karté€Sanu vai kvantitativo pazimju lokusu kartéSanu

identificétos QTL videi draudziga un biologiska lauksaimnieciba nozimigam pazimém;



5. Ar asociaciju kart€Sanas metodi identific€t videi draudziga lauksaimnieciba nozimigu
pazimju nosakoSos genoma regionus Latvijas miezu genotipu populacija;

6. Izstradat piemé@rotako metodi graudu sadigSanas varpas izvert€Sanai laboratorijas
apstaklos selekcijas vajadzibam, salidzinot laboratorija iegiitos rezultatus ar lauka

apstaklos iegiitiem rezultatiem;

7. Izvertét nogriezto varpu un inokulacijas metozu piemérotibu varpu fuzariozes izturibas
fenotip&sanai;
8. Noskaidrot, vai inokulacijai dazados s€jumu veidos (s€jumi rindas vai s€jumi laucinos) ir

1etekme uz fuzariozes attistibu.

Zinatniska novitate
P&tijuma rezultata pirmo reizi:

* ar asociativo kartéSanas metodi mekléta Latvijas miezu selekcijas programmas nozimigu
miezu pazimju saistiba ar SNP markieriem. P&tfjums papildinas jau zinamas pazimju-markiera

asociacijas citas kartéSanas populacijas;

* ar asociativo kartéSanas metodi kartStas biologiskajai lauksaimniecibai nozimigas miezu

pazimes, fenotip&jot biologiskos audz&sanas apstaklos;

» mekl&tas Latvijas klimatiskajos apstaklos piem&rotakas metodes varpu fuzariozes izturibas
novértesSanai mieziem;

» parbaudita graudu sadigSanas varpas izturibas parbaudes laboratorijas apstalos
novértéSanai selekcija mieziem,;

* izveidotas rekombinanto imbredo Iiniju populacijas Latvijas miezu selekcijas procesa

nozimigu pazimju kartéSanai.
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1. Literaturas apskats

1.1. MieZu taksonomija un domestifikacija

Miezi ir graudaugs, kas pieder Poaceae dzimtai, Triticeae grupai, Hordeum gintij. Hordeum
gint1 ietilpst 32 sugas un 45 taksoni. Gintij raksturigs, ka pie katra varpas ass loceklisa ir tris
varpinas (von Bothmer 1991). MicZzu priekstecis ir kultivéto miezu pasuga H. vulgare ssp.
spontaneum (C. Koch). Tas ir viengadigs, ar viegli liztoSu varpas asi, divkansu, diploids (2n=14)
un parsvara pasapputes augs. Tas ir vienigais Hordeum gints augs, ko ir iesp&jams sakrustot ar
kultivétajiem mieziem, turklat hibridiem raksturiga normala hromosomu saparo$anas un
segregacija (Zohary and Hopf, 2000). Miezi ir diploids augs (2n=14). Haploidais genoms ir 5.1
gigabazi liels. Lielaka dala genoma (84%) sastav no parvietojamiem genétiskiem elementiem vai
citam DNS atkartojumu struktiram. Miezu genoms satur aptuveni 30400 génu (International
Barley Genome Sequencing et al., 2012). Nemot véra miezu un kvie$u taksonomisko radniecibu,
miezi tiek uzskatiti par atbilstoSu modelorganismu kompleksa heksaploida majas kviesu (Triticum

aestivum L.) genoma pé&tijumos.

Arheologiskie atradumi norada, ka miezi domestificéti aptuveni pirms 10000 gadiem regiona,
kas tiek saukts par ,,augligo pusménesi” Tuvajos Austrumos (Harlan and Zohary, 1966) un péc
atseviSskam teorijam ari neatkarigi cita regiona, iesp&jams uz austrumiem no “augliga pusméness”,
Iranas plato (Azhaguvel and Komatsuda, 2007; Badr et al., 2000; Komatsuda et al., 2004)
Domestifikacija sakas, atlasot miezus, kam varpas ass nebija viegli listosa un péc nogatavos$anas
graudi nenobira. Atrasti divi nehomologi géni, kas atbild par neltstosu varpas asi: Btrl, Btr2
(Takahashi and Hayashi, 1964). Btrl génam atrastas divas al€les — btrl un btrlb (Civan and

Brown, 2017). Gengétiskie p&tijumi apstiprina miezu domestifikaciju vairakos regionos.

Pirms aptuveni 8000-8800 gadiem sakas seSkansu miezu audz&sana un pirms 6000 gadiem ta
bija galvena kultivéta forma “augligaja pusménesi” (Harlan and Zohary, 1966). Abiem miezu
veidiem pie viena varpas ass locekliSa ir tris varpinas tacu divkanSu mieziem tikai viena no
varpinam ir augliga un veido akotu, savukart seSkanSu mieZziem augligas, ar akotu un graudu
veidojosas ir visas tris varpinas. Sadas atskiribas varpas morfologija nosaka Vrsl géns, kam

atrastas vairakas neatkarigas punktveida mutacijas (Pourkheirandish and Komatsuda, 2007).

Pirms aptuveni 8000 gadiem atlasiti tika kailgraudu miezi. Tiem, atskiriba no plekspainajiem
mieziem, pleksne nav graudam pieaugusi un ir viegli atdalama, jo neveidojas lipidu slanis starp

perikarpa epidermu un pléksni. Kailgraudu fenotipu nosaka nud géns (Taketa et al., 2008).

12



1.2. Miezu razo$ana un izmantoSana
Miezi ir ceturtais vislielakaja apjoma sarazotais graudaugs pasaulé péc kukuriizas, risiem un
kviesiem. 2014. gada pasaulé ar mieziem tika apséti 49,56 miljoni hektaru un raza sasniedza

144,33 miljonus tonnu (FAO, 2016).

Latvija 2015. gada péc sarazotas produkcijas daudzuma no graudaugiem miezi ar 368,4

tukstoSiem tonnu kl&tssvara ir otraja vieta aiz kviesiem (CSP, 2016).

Sakotngji miezi tika izmantoti partika, un joprojam dazos regionos Ziemelafrika un Tuvajos
Austrumos tie iepem nozimigu vietu uztura. Tomér misdienas miezus lielakoties izmanto
lopbariba un iesala gatavo$anai alus dariSanai (Druka et al., 2010). Péd€jos gados novérojama
neliela augosa tendence izmantot miezus partika (Sullivan et al., 2013). Pasaule 75% miezu razas

tick izmantota lopbaribai, 20% iesala gatavoSanai, bet 5% partika (Blake et al. 2011).

1.3. Molekularie markieri
Selekcijas materiala nereti nepiecieSams izvertét pazimes, kuru noteikSana dazadu iemeslu
del ir apgritinata, pieméram, laikietilpiga, darga, ar augstu cilvékresursu patérinu, iesp&jama tikai
vairakus gadus p&c krustoSanas, kad pieejams pietiekami liels augu vai séklu daudzums. Sados
gadijumos izdevigi noteikt nevis paSu pazimi, bet izmantot ar pazimi saistitus markierus -

biologiskus, citologiskus, biokimiskus, morfologiskus, molekularus.

Morfologiskie markieri ir vizuali nosakamas pazimes, ka, pieméram, ziedu krasa, séklu
forma, pigmentacija. Biokimiskie markieri ir enzimu aléliskas versijas, sauktas par izozimiem.
[zozimus nosaka elektroforétiski vai specifiski iekrasojot. Biokimisko un morfologisko markieru

izmantoSanu ietekmé vides apstakli, augu attistibas faze, ka ar1 to ierobeZotais skaits.

Molekularais markieris ir unikala DNS sekvence, kas atrodas noteikta genoma regiona, saukta
par lokusu. DNS markieri tiek veidoti, balstoties uz dazada veida DNS mutacijam — punktveida
mutacijam (SNP), insercijam, delécijam, vai klidam tandémi atkartotas DNS sekvenceés (Yunbi,

2010).

Molekularos markierus var iedalit uz hibridizaciju balstitajos markieros un uz polimerazes
kédes reakciju balstitajos markieros. Markieru sist€émas izvéle ir atkariga no pielietojuma mérka,
piem&ram, izmanto$anai populaciju pétijumos, genéctiskajai kart€Sanai, fingerprintingam, no
pieejamajam tehniskajam iesp&jam, personala kvalifikacijas un pieejamajiem finansu resursiem
(Yunbi, 2010; Patwardhan et al., 2014; Ramakrishnan et al., 2015). Visbiezak lietotas

markiersistémas un to salidzino$as 1pasibas aprakstitas turpmak.
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1.3.1. RFLP

Restrikcijas fragmentu garuma polimorfisma (RFLP) markieri ir uz hibridizaciju balstiti DNS
markieri. Restrikcijas endonukleazes ir enzimi, kas DNS molekulas Skel vietas ar noteiktu
nukleotidu sekvenci, kas specifiska katram enzimam. Metodes pielietoSanu apgriitina
nepiecieSamiba izmantot radioaktivos izotopus, lai gan ir pieejamas alternativas hibridizacijas
zondes iezime&S$anas metodes. Metode ir darbietilpiga un laikietilpiga, un to nav iesp&jams
automatiz&t. Sakotngji metode tika izveidota cilvéku genoma kartéSanai (Botstein et al., 1980).
Pirmo miezu genétisko karti, izmantojot RFLP markierus, izveidoja Shin et al. (1990), bet driz
tika publicétas detalizétakas un ar markieriem piesatinatakas RFLP kartes (Graner et al., 1991,
Kleinhofs et al., 1993). RFLP markieri izmantoti dazados p&tijumos, pieméram, miezu genétiskas
daudzveidibas izpéte (Backes et al., 2003; Guasmi et al., 2009; Todorovska et al., 2003), QTL
kartesana (Backes et al., 1995; Laurie et al., 1995) un filogenégtiskos pétijumos (Marillia and
Scoles, 1996; Petersen and Seberg, 1998).

1.3.2.RAPD

Nejausi amplificétas polimorfas DNS markieri (RAPD) ir uz polimerazes kédes reakciju
(PCR) sistemu balstiti markieri, kuriem ka praimeri tiek lietoti 8 — 10 nukletidu gari DNS
fragmenti ar nejausi izvelétu sekvenci. RAPD markieri ir dominanti markieri, to pielietoSana
nepiecieSsams neliels DNS daudzums (5 — 20 ng), izmantoSana nav laikietilpiga, iesp&jams
izveidot lielu markieru daudzumu, un metodi iesp&jams automatizét. Metodi sakotngji aprakstija
Williams et al. (Williams et al., 1990). Par pirmajiem rezultatiem markieru izmanto$anai miezu
genoma karté$ana zinoja Dawson et al. (1993) un Giese et al. (1994). RAPD markieri miezu
pétijumos izmantoti Skirpu identificéSsana (Mylonas et al., 2014), genétiskas daudzveidibas
pétijumos (Amabile et al., 2014; Giancarla et al., 2012; Guasmi et al., 2012), kvantitativo pazimju
lokusu kartésana (Abbaszadeh et al., 2014), slimibu izturibas kartésana (Tyagi et al., 2007).

RAPD markierus miisdienas izmanto salidzinosi reti, jo tiem ir zema atkartojamiba.

1.3.3. AFLP
Amplificétu fragmentu garuma polimorfisms (AFLP) ir DNS fingerprintinga metode, kas
balstita uz selektivu, ar restrikcijas enzimiem saskeltas genomiskas DNS amplifikaciju ar PCR
(Vos et al., 1995). Ar AFLP metodi iesp&jams iegiit daudz polimorfu fragmentu viena reakcija.
Metode ir uzticama un tai piemit augsta atkartojamiba. Salidzinot ar RAPD un RFLP markieriem,
AFLP ir letaki un mazak laikietilpigi, ar augstaku atkartojamibu un lielaku iz8kirtsp&ju, tomeér ar

AFLP metodi iegttie markieri ir dominanti (Russell et al., 1997). Pirma AFLP karte mieziem tika
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publicéta 1995. gada (Becker and Heun, 1995), kam sekoja vairakas citas (Hori et al., 2003; Qi et
al.,, 1998; Qi and Lindhout, 1997). AFLP markieri plasi izmantoti dazados miezu genétikas
pétijumos, pieméram, miezu filogenétiskajos p&tijumos (Allaby and Brown, 2003; Badr et al.,
2000; El Rabey et al., 2013; Komatsuda et al., 2004), genétiskas daudzveidibas pétijumos (Baloch
et al., 2016; Guo et al., 2012), miezu skirnu identificéSana (Xue and Chu, 2015), QTL kartésana
(Dahleen et al., 2003; Kraakman et al., 2004), ka arT rezistences génu kartésana, piemeram, mlo
(Simons et al., 1997), Mla (Schwarz et al., 1999) un Rph15 (Weerasena et al., 2004).

1.3.4.SSR
Nelieli sekvences atkartojumi jeb mikrosateliti (SSR) ir Tsi (2 — 6 bp gari) DNS nukleotidu
atkartojumi, kas plasi sastopami eikariotu genomos (Tautz and Renz, 1984). SSR markieri ir
kodominanti, plasi sastopami genoma, to izmantoSana var tikt automatizéta (Liu et al., 2003).
Salidzinot ar RFPL, RAPD un AFLP markieriem, SSR markieriem piemit lielaks polimorfisms
(Ipek et al., 2015). Miezos SSR markieru izveide aizsakas ar publiskas datubazes iegltam
sekvencém (Becker and Heun, 1995; Saghai Maroof et al., 1994) un turpinajas ar SSR motivu

iegisanu no nelielu insertu genomiskas bibliotekas (Liu et al., 2003; Struss and Plieske, 1998).

Miezos SSR markieri izmantoti dazadu veidu genétiskajas analizém, piemé&ram,
filogenétiskajos petijumos (Hajmansoor et al., 2013), genétiskas daudzveidibas noteikSana (Hua
et al., 2015; Shakhatreh et al., 2016; Thormann et al., 2016), asociaciju kartésana (Abou-Elwafa,
2016), skirnu identificésana (Perry et al., 2014).

1.3.5. SNP
Viena nukleotida polimorfisms ir DNS mutacija, kam raksturiga viena nukleotida nomaina.
SNP mutacijas ir genoma visbiezak sastopamais mutaciju veids (Rafalski, 2002), tie konstatéti
kodola un plastidu DNS gan kodg&josajos, gan nekodg&josajos regionos (Kwok et al., 1996). Vienas
bazes nomaina var biit atbildiga par kadas jaunas pazimes izveidoSanos, bet ta var bt neitrala

nomaina, kas nozimiga genétiskas daudzveidibas novértésanai evolicijas konteksta (McCouch et
al., 2010).

Jaunu SNP atklaSana notiek, salidzinot divus vai vairak genomus. PaSapputes sugam parasti
izmanto Iinijas, kas vairakus gadus pavairotas pasapputes cela un ir homozigotas. No paraugiem
izdalita DNS tiek sekvencéta un salidzinata ar references genomu un noteikta to atraSanas vieta

genoma (Schuster, 2007).
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Ta ka SNP genoma ir visbiezak sastopamais mutaciju veids, iesp&jams izveidot lielu skaitu
SNP markieru, kas So markieru veidu padara Ipasi piem&rotu precizajai kart€sanai (fine mapping
—angl.) un asociaciju kartésanai (GWAS) (Ganal et al., 2009). SNP miezos atrasti gan salidzinot
sekvences ekspreséto génu sekvencu (EST) datubazes (Bundock et al., 2006; Kota et al., 2003),
gan parsekvengjot no EST datiem rekonstruéto génu transkriptu sekvences (Rostoks et al., 2005),
gan balstoties uz 2017. gada pabeigto miezu genoma projektu (Bayer et al., 2017; Mascher et al.,
2017). 2006. gada tika izveidotas divas miezu SNP genotipéSanas platformas, kas balstijas uz
Amerikas Savienoto Valstu kompanijas “lllumina GoldenGate” tehnologiju un katra no tam tika
izmantoti 1572 SNP markieri (Close et al., 2009; Rostoks et al., 2006). 20009. tika izveidota jauna
platforma 9K Illumina Infinium iSelect, kura tika apkopoti 2832 markieri no agrakas Goldenate
platformas un papildus 5010 markieri. 2017. gada tika publicéta SNP markiersistéma 50k Illumina
Infinium iSelect, kas papildina ieprieks lietotos markierus ar 42316 jauniem (Bayer et al., 2017).
[Mlumina miezu SNP genotipéSanas platforma Iidz §im izmantota vairakos projektos, pieméram,
LD bloku izméru izvértésanai miezu selekcijas materiala (Comadran et al., 2011; Rostoks et al.,
2006), atsevisku génu un QTL kartéSanai (Cockram et al., 2010; Mezaka et al., 2011; Mora et al.,
2016; Pasam et al., 2012), ka ari savvalas miezu genétiskas daudzveidibas izvértésanai (Hiibner
et al., 2012; Moragues et al., 2010; Turuspekov et al., 2014).

1.4. Molekularo markieru pielietoSanas iespéjas laukaugu selekcija

Molekularo markieru tehnologijas ir strauji attistijusas kopS pagajusa gadsimta
astondesmitajiem gadiem, un Sobrid arvien pieaugoss skaits selekcija iesaistito uznémumu tas
izmanto izlases efektivitates paaugstinasanai (Dwivedi et al., 2007). Salidzinot ar fenotipisku

hibridu izvértésanu, molekularo markieru tehnologijai ir $adas prieksrocibas:

e lielaka ticamiba, jo molekularo markieru tehnologiju neiespaido vides faktori, kas biezi

rada griitibas fenotipiskai izvertéSanai;

e liclaka efektivitate, jo ar molekulariem markieriem pazimes iesp&jams noteikt agrina
stadija — digstos un pat s€klas. Tas ir ipasi nozimigi fenotipgjot vélina auga attistibas
stadija, tadgjadi var ietaupit laiku un audze&sanas platibas;

e mazakas izmaksas gadijumos, kad test€Sana ar markieriem ir I&taka neka fenotipeSanas

izmaksas (Peleman and Van Der Voort, 2003; Xu and Crouch, 2008).

Tas, cik sekmigi izdodas izmantot molekularos markierus izlase, ir atkarigs no vairakiem

faktoriem:
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e markieriem ar attiecigo génu jabiit p&c iesp&jas ciesak saistitiem, ieteicamais attalums no
markiera Iidz gé€nam ir ne vairak ka 2 cM rekombinacijas vienibas. Markieru izmantoSanas
efektivitate palielinas, ja izmanto nevis vienu, bet divus flank&joSos markierus, katru sava
pus€ génam; Ideala gadijuma markieris tiktu konstruéts, balstoties uz pasa géna sekvenci,
un tadejadi noverstu rekombinaciju starp markieri un génu, bet ipasi noderigi bitu

markieri, kuri atrodas géna un varétu izskirt ta al€les;
e markieriem jabiit polimorfiem;

e markieriem jabut 1&tiem, ar vienkarSu lietoSanu un ar augstu kapacitati, piemerotiem

izmanto$anai ar augstas caurlaidsp&jas tehnologijam (Xu, 2003).

Molekularo markieru pielietojums augu selekcija iesp&jams dazados selekcijas posmos - gan
vecakaugu izvele krustojumu veikSanai, gan noteiktus génus vai gé€nu al€les saturosSu p&cnacéju
atlasei péc krustoSanas (Desta and Ortiz, 2014). Markierus var pielietot dazadas pécnacgju
paaudz@s, tacu visbiezak tos izmanto agrinas paaudzes (F2) (1. attéls). Galvena molekularo
markieru pielietoSanas priekSrociba agrinas paaudzés ir iesp&ja 1sa laika lielam paraugu
daudzumam noteikt to génus vai génu alélu kombinacijas. Tadgjadi tiek aiztaupita brak&amo
paraugu fenotipeSana un pavairoSana lmnijam, kuras nesatur nepiecieSamos ge€nus. Nereti
fenotipiska atlase ir vai nu laikietilpiga un sarezgita, pieméram, slimibu izturiba, vai arT agrinas
paaudz@s neiespéjama, pieméram, raza vai mineralelementu uzpemsanas efektivitate. Sados
gadijumos markieru izmantoSana ir vienkar$aka un atraka (Dubcovsky, 2004; Miedaner and
Korzun, 2012).

Protams, molekularo markieru pielietojuma viens no nozimigiem faktoriem ir to izmaksas
salidzinajuma ar tradicionalo selekcijas procesu. Paralélas molekularo markieru genotipéSanas
tehnologijas, kuras lauj vienlaicigi analizét vairakus tikstoSus markieru liela paraugu skaita,
ievérojami samazina gneotipéSanas izmaksas, paverot iesp&ju analiz&t simtiem vai tiikstoSiem F»
augu, no tiem atlasot desmitus vai simtus perspektivu liniju ar nepiecieS§amo génu kombinaciju,
kuras var talak analiz&t p&c to razas, kvalitates un adaptivajam pazimém (Desta and Ortiz, 2014;

Miedaner and Korzun, 2012).

Molekularie markieri selekcija izmantojami dazadiem mérkiem — gé€nu parneSanai no
savvalas sugam (Kolliker et al., 2016; Timonova et al., 2013; Zhao et al., 2012), atkrustoSanai
(Miah et al., 2015), uz markieriem balstita izlase (Kuhl et al., 2016; Zhang et al., 2016) un
genomiskaja izlasé (Arruda et al., 2016; Azevedo et al., 2016). Uz molekularajiem markieriem
balstita izlase palidz atri un precizi apvienot (piramidé€t) vairakus génus vai to al€les (parasti

rezistences génus) viena $kirné€, veidojot plasa spektra izturibu pret patogénu. Patogé€nam ir gritak
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parvarét izturibu, kuru nosaka vairaki géni salidzinot ar viena géna izturibu (Guvvala et al., 2013;
Pradhan et al., 2015). Uz molekularajiem markieriem balstita génu piramidésana (2. attéls) veikta
dazadam graudaugu sugam: kviesiem (Tyagi et al., 2014), risiem (Yap et al., 2016; Luo et al.,
2012), mieziem (Chen et al., 2015; Emebiri et al., 2009; Riedel et al., 2011), kukuriizai (Zhang et
al., 2014).

Tradicionala selekcijas Uz markieriem balstita
shéma (pedigri metode) izlase .

P1xP2 P1xP2 .

v
F1

\

Individualo
augu izlase
pec
fenotipa

Uz
markieriem
balstita
izlase

Individuali
atlasito augu
parbaude
(katrs augs
tiek séts,
vairots un
vertéets
atsevigki)

Fsi
/

l Selekcijas iniju
] izvértejums
F6 (Sakotngjie

razas
j \ izméginajumi)

F7 Selekcijas Iniju
izvertéjums
(Talakie razas
izmé&ginajumi) lzméginajumi dazadas
vides, skirnes registracija

lzméginajumi daZadas F8-F12
vidés, skirnes registracija,
séklu pavairoanas
uzsiksana

F8-F12

1. attels. Tradicionala selekcijas shemas (pedigri metodes piemérs) un selekcijas shemas, kur izlasei
izmantoti molekularie markieri, salidzinajums (Péc Ribaut and Betran, 1999).
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2. attéls. Izturibas génu piramidéSana un izturigo hibridu atlase ar molekularajiem markieriem. (I —
izturigs, U- uznémigs. Ar sarkano taisnstiiri apziméts veélamais genotips, kura apvienojas abu génu izturigas
aléles homozigota stavoklr).

Genomiska izlase lauj atlasit vélamos genotipus, izmantojot zinaSanas par géniem ar nelielu
ietekmi uz fenotipisko mainibu. Veicot genomisko selekciju tiek izmantota populacija, kura tiek
fenotip€ta un genotip€ta un $1 informacija tiek apvienota, veidojot matematisku modeli, ar kuru

hibridiem, nemot v&ra genotipésanas rezultatus, tick paredz&tas fenotipiskas izpausmes (Yunbi,
2010).

1.5. ledzimstamiba
Veicot laukaugu selekciju, nepiecieSamas zinasanas par $kirnei vélamo pazimju fenotipisko

(P) mainibu, kas ir atkariga no genotipa (G) un vides faktoriem (E) (Al-Tabbal and Al-Fraihat,
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2012). No siem faktoriem atkariga pazimju atbildes reakcija uz izlasi; ar So konceptu izskaidro
iedzimstamibu (Yunbi, 2010) Zinasanas par iedzimstamibu lauj piepemt l€mumus par
izmantojamajiem vecakaugiem un piemé&rotako selekcijas shému, atlasot hibridus ar vélamajam

pazimém (Chen and Liibberstedt, 2010).

Iedzimstamiba (H?) varda plasa nozimé (broad sense, angl.) ir attieciba starp fenotipa (0% )
un genotipa (o2 ) dispersijam. Fenotipa dispersija (62 ) ir genotipa (o ) un vides (0%) dispersiju

summa.

Genotipa dispersiju var sadalit vairakas to veidojo$as komponentés — aditivo genétisko efektu
dispersija (05 ), dominances (viena lokusa alélu mijiedarbibas) dispersija (0% ) un epistatisko

gendtisko efektu (o7 ) dispersija.
o2 = 05 + 05 + o7

Sis komponentes tiek nemtas véra aprékinot iedzimstamibas koeficientu varda Saura nozime

(narrow sense, angl.):

Ta ka iedzimstamibu izsaka ka dispersiju attiecibu, jagem veéra, ka rezultatu nosaka gan
dalitaja, gan dalama vertibas. Dalitajs atspogulo kop&jo novéroto mainibu, iznemot variaciju, kas
atkariga no fiks€tajiem faktoriem, piemé&ram, dzimums un vecums. Dalamais atspogulo populacija
esoso aditivo genétisko daudzveidibu. Aditivo no neaditivo genétisko faktoru dé] iedzimstamibas
vertiba ir specifiska noteiktai populacijai. Populacijas genétiska mainiba ir atkariga no alélu
segregacijas, alélu frekvencém un génu mijiedarbibas. Sie faktori atikiras dazadas populacijas.
Art vides dispersija dazadas populacijas ir atSkiriga. Tadel teorétiski iedzimstamiba viena
populacija nevar tikt izmantota iedzimstamibas prognoze$ana cita populacija. Prakseé lidzigu
pazimju iedzimstamiba viena un sugas ietvaros un reizém pat cita suga ir lidziga (Visscher et al.,
2008).

1.6. Kvantitativas un kvalitativas pazimes
Daba genétiska mainiba fenotipiski var izpausties kvalitativi — fenotipiskas pazimes veido

diskrétas kategorijas — vai kvantitativi, ja pazimes veido nepartrauktu variaciju rindas, parasti
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atbilstosas normalajam sadalijumam (Paran and Zamir, 2003). Kvalitativas pazimes parasti
nosaka viens vai dazi galvenie géni. Katram no Siem géniem uz p&tamo pazimi ir relativi liela
ietekme un pazimes izpausme vispar vai gandriz nemaz nav atkariga no vides faktoriem. Individu
fenotipus var klasificét pa dazadam kategorijam, kuras atbilst vinu genotipiem, un kurus var pétit
saskana ar Mendela likumiem (Yunbi, 2010). Kvantitativas pazimes nosaka vairaku kvantitativo
pazimju lokusu (QTL) segregacija. Katrs no §iem lokusiem nosaka dalu no kop&jas mainibas. So
génu ekspresiju var ietekm&t ari mijiedarbibas ar citiem g€niem (pieméram, aditivi efekti,
dominance, plejotropija) un vidi (Paran and Zamir, 2003). Lidz divdesmita gadsimta vidum
kvantitativas mainibas gen&tisko pamatu skaidroja ar poligénu modeli, kas paredz€ja, ka katram
géniem ir tik neliela un savstarpgji aizvietojama iedarbiba, lai katra individuala géna ietekme
paliktu gandriz nenosakama. P&d&jas desmitgad€s lidz ar molekularo markieru, kas parklaj visu
genomu, un kvantitativo pazimju kart€Sanas metozu pieejamibas palielinaSanos, ir pieradits, ka
kvantitativo mainibu kontrol€ lokusi, kuru skaits un efekts ir atSkirigs dazadam sugam un dazadam
pazimém: pazimém var biit gan oligogéna iedzimstamiba (pazimi nosaka dazi QTL ar lielu
ietekmi) vai sarezgita poligéna iedzimstamiba (daudz QTL ar mazu ietekmi) (Alonso-Blanco and
Méndez-Vigo, 2014).

1.7. Kvantitativo pazimju lokusu kartésana
Pazimes, kuras kontrol€ vairaki faktori, ir griiti efektivi izmantot selekcijas programmas, tadel
selekcijas darba ir svarigi zinat pazimes genétisko pamatu un QTL atrasanas vietu genoma.
Genetiskas kartéSanas meérkis ir lokalizét QTL, kas atbild par noteiktas pazimes fenotipisko
variaciju. Sekmigai kartéSanai loti nozimiga ir populacijas izvéle; QTL kartéSanu var veikt
izmantojot divus populaciju veidus: 1) eksperimentalas populacijas, pieméram, inbredas linijas
pasapputes sugas un 2) dabigas vai selekcijas populacijas, ko izmanto asociaciju kartéSanai

(Ullrich et al., 2008).

Uz genétisko saistibu balstita QTL kartéSana tiek veikta, izmantojot populacijas, kuras veido,
krustojot divus vecakaugus. Autogamas sugas QTL kartésanai tiek izmantotas F2 vai Fx gimenes,
atkrustotas linijas, rekombinantas inbredas linijas (RIL), gandriz izogénas linijas (NILS) un
dubultotie haploidi (DH). Sis populacijas iegiist, krustojot vecakaugus, kuri atikiras pec vélamas
fenotipiskas pazimes. Katram kart&joso populaciju veidam ir savas priekSrocibas un trukumi, un
zinatniekiem jaizlemj tas, kadu populaciju veidot, npemot vera pétniecibas meérki, pazimes
gengtisko pamatu, pieejamos laika un finanSu resursus, un tas, vai pieejamo markieru
tehnologiskos aspektus (Semagn et al., 2010). Uz genétisko saistibu balstita kartésana meklé
sakaribas starp genétisko markieru segregaciju un organisma fenotipu. Vélamie markieri atrodas

netalu un ir saistiti ar pazimi nosakoSo lokusu. So saistibu izjauc rekombinacija — jo talak atrodas

21



markieris un pazimi nosakos$ais lokuss, jo mazaka saistiba starp markieri un lokusu. Vélams, lai
markieris atrastos fiziski tuvu pazimi nosakoSajam lokusam. Parasti veidojot kart€josas
populacijas, izmanto vecakaugus (inbredas Iinijas) ar kontrast&josu izpausmi pazimei, kuru vélas
kartét. P€cnacgjiem noveérojama rekombinacija un jaunu haplotipu veidoSanas, savukart markieri,
kas atrodas tuvu pazimi nosakoSajam lokusam, paliek ar to saistiti (nav novérojama
rekombinacija) (Mackay et al., 2009) (3. att€ls). Gen&tiskas kartéSanas veiksme ir liela méra
atkariga no fenotipéSanas datu kvalitates, tacu art vides faktori var mainit génu darbibu un tadg]

sarezgit pétniecisko darbu (Van Berloo and Stam, 1998).

1.8. Asociaciju kartéSana un populaciju struktira
1.8.1. Nelidzsvarota saistiba
Nelidzsvarota saistiba (LD, linkage disequilibrium angl.) ir asociacija starp alélém saistitos

lokusos, kas dalgji atspogulo to fiziski tuvo attalumu un attiecigi zemu rekombinacijas iesp&ju.

Ar asociaciju kart€Sanas metodi meklg saistibu starp pazimi nosako$o lokusu un markieri,
izmantojot zinaSanas par rekombinaciju, tapat ka to dara uz genétisko saistibu balstita karté$ana,
tacu tiek izmantota genétiski daudzveidiga populaciju, kura veésturiski ilga laika posma
izveidojusies dazadi haplotipi (3. att€ls). Populacija saistiba starp alélém ir atkariga no populacijas
lieluma, laika, kopS populacijas izveidoSanas, un citiem faktoriem, piem&ram, mutacijam,
genétiska dreifa un izlases (Mackay et al., 2009). LD vértiba nosaka asociaciju kartéSanai
nepiecieSamo markieru skaitu un asociaciju kartéSanas izskirtsp&ju. Jo lielaki LD bloki, jo mazaks
markieru skaits nepiecieSams, bet vienlaikus samazinas kartéSanas izskirtsp&ja (Lander and
Schork, 1994). Tiek uzskatits, ka mazos attalumos LD vértibu galvenokart ietekmé rekombinacija,
savukart lielos attalumos — populaciju struktiira vai, iesp&jams, epistaze (Comadran et al., 2011).
LD sakotngji tika pétits kukuriiza (sveSapputes augs) un tika konstatéts, ka LD noardisanas (LD
decay angl.) ir robezas no daziem simtiem lidz 2000 bp, atkariba no materiala veida — tautas
selekcijas Iinija (landrace angl.) vai Skirne (Palaisa et al., 2003; Remington et al., 2001; Tenaillon
et al., 2001). Savukart pasapputes auga Tala sikplikstins (Arabidopsis thaliana) mazas, izolétas
populacijas LD varié no 1 — 50 cM (Nordborg et al., 2002). Miezos LD vari¢ no 1 — 10 cM
(Caldwell et al., 2006; Kraakman et al., 2004). Asociaciju kartéSana veikta dazadu miezu pazimju
— markieru asociaciju identificéSanai: nepiecieSamibai péc vernalizacijas (Cockram et al., 2008;
Cuesta-Marcos et al., 2010), tolerancei pret zemam temperaturam (Von Zitzewitz et al., 2011),
fenologiskam pazimém (Lorenz et al., 2010; Stracke et al., 2009), agronomiskam un

morfologiskam pazimém (Kraakman et al., 2004; Pasam et al., 2012; Wang et al., 2012), slimibu
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— branplankumainibas (Roy et al., 2010), varpu fuzariozes (Massman et al., 2011) izturibai, razas,

tas komponentem.

Uz geneétisko saistibu

Fenotips \

"N

balstita QTL kartésana Asociaciju
Kart&josa kartésana
P R populacija Vecakaugu
h’:‘lﬁle N,B Nl4 J = mmm PEC hap|0tip5
[— SEEEEEE— daudzam h
M1 M2M3 M e —— | haaudzEm  e—
X - - - ————— .
— — E——
__ - —
S —  — ——

/

eI |
vértésana /

Individs M1 M2 M3 M4 Fenotips
20

8

24

4

14

12

/ N

kartésana
Batiskuma %P Bitiskuma
slieksnis . slieksnis

o R W N R
= R RN e N
= O B N © N
N O N O O N
- o R, O O R

~logp

o ° ° ° oo, ©
ot % 3 o% .n’.'-':.' oo :‘ I

Atrasanas vieta uz hromosomam

\ interpretacija /

&b DB B [ C
a a o &

\ 1 \ \ T
12810K 12,820K 12,830 K 12,850 K 12,860 K

Atrasanas vieta uz hromosomam

LOD vertiba

Atrasanas vieta uz hromosomam
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1.8.2. Populaciju struktdra

Asociaciju kartéSanu ievérojami ietekmé populacijas struktiira, kas atspogulo analiz&tas
populacijas izcelsmi un vesturi. VienkarSoti sakot, populacijas struktiira ir vairaku populaciju
sajaukSanas (admixture angl.) sekas, kuru rezultata jebkura pazime, kas viena populacija ir
sastopama ar augstu frekvenci, tiks asociéta ar jebkuru citu al€li, kas ari $aja populacija ir
sastopama augstaka frekvencé (Lander and Schork, 1994). Pastav dazadas statistiskas metodes,
kas dod iesp€ju asociaciju kart€Sanas pé&tijumos noteikt populaciju struktiiru un nemt to véra
turpmakaja analizg, piem&ram, jauktais modelis, kas izmanto gan datus par populaciju struktiru
(Q-matrica), gan datus par genétisko lidzibu (radniecibas jeb K-matrica) (Yu et al., 2006; Zhao et
al., 2007). Populacijas struktiira var novest pie I. un IL tipa kladam, kas attiecigi nozimé, ka
statistiskais tests vai nu uzrada nepatiesi pozitivas, vai nepatiesi negativas asociacijas (Hamblin
et al., 2010; Yu et al., 2006; Waugh et al., 2009). Daudzkartgja testé$ana paaugstina I. tipa
(nepatiesi pozitiva asociacija) kludas iesp&ju, tacu ir publicétas vairakas metodes, ar kuram
iesp&jams noverst vai samazinat populaciju struktiiras ietekmi (Price et al., 2006; Zhang et al.,
2009; Zhao et al., 2007). No §tm metodém plasak pielietota ir Bonferroni korekcija (Balding,
2006).

1.9. Latvijas mieZu selekcija nozimigas pazimes

Latvija miezu selekcija aizsakas 1924. gada ar pleékSnaino miezu selekcijas programmu un
2000. gada ta tika papildinata ar kailgraudu miezu selekciju. Galvenais selekcijas mérkis ir
augstraZzigas  Skirnes ar augstu  uzturvértibas  kvalitati, piemé&rotas  mainigiem
agrometeorologiskajiem apstakliem (Bleidere et al., 2012). PlekSpainie graudi Latvija
galvenokart tiek izmantoti lopbariba, tadé] miezu kvalitatei jaatbilst dzivnieku baroSanas
prasibam, kas ir atSkirigas liellopiem, cikam, putniem, tacu galvena miezu funkcija dzivnieku
bariba ir nodro$inat energiju (Juskiw et al., 2011), tadél no uzturvertibas viedokla svarigakais ir
cietes saturs graudos (Bowman et al., 2001). Mazakos apjomos graudi Latvija tiek izmantoti
partika, galvenokart kailgraudu miezi. Partikas mieziem svarigs augsts oglhidratu saturs, mérens

proteina saturs un augsts Skiedrvielu, taja skaita beta-glikanu saturs (Lahouar et al., 2017).

Lidz ar biologiskas lauksaimniecibas uzplaukumu 2005. gada Latvija aizsakas miezu
selekcija biologiskiem audzéSanas apstakliem. Lidz ar to Skirném rodas papildus prasibas, jo Sajos
apstaklos laukaugiem ir mazak iesp&ju izveidot augstu razu, jo to apdraud slimibas, nezales un
baribas vielu nepietiekamiba, turklat augiem japiemé&rojas mainigiem vides apstakliem, kadi ir

raksturigi biologiskiem audzgsanas apstakliem (Wolfe et al.,, 2008). Augiem japiemit
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konkurétsp€jai ar nezalém, augstai slimibu izturibai, labai baribas vielu izmantoSanas efektivitatei

un stabilai razu mainigos vides apstaklos (Lammerts van Bueren, 2002).

1.9.1. Ar baribas vielu uznemsanas un izmantosanas efektivitati saistitas pazimes
Baribas vielu izmantoSanas efektivitate ir svariga, lai, izmantojot p&c iesp&jas ekonomiski
izdevigu mesloSanas shému, iegiitu augstas razas un vienlaikus samazinatu baribas vielu

izskaloSanos no lauka apkartéja vide (Kakraliya et al., 2017).

Baribas vielu izmantoSanas efektivitate konvencionalos audz€Sanas apstaklos palielina
razibu, lauj samazinat baribas vielu izskaloSanos no augsnes un vides eitrofikaciju (Sheoran et al.,
2017). Biologiskos audzésanas apstaklos, kur nav atlauta mineralméslu izmantos$ana un kiitsmésli
ir ierobezoti pieejami, augsta baribas vielu izmantoSanas efektivitate lauj izmantot augsné
pieejamos resursus nodrosinot pec iesp&jas augstakas razas, pat ja baribas vielu daudzums augsné
nav optimals. Svariga ir ar1 vides eitrofikacijas noveérsana, jo kiitsméslu izmantoSanas rezultata

var tikt izskalots, pieméram, fosfors (Xin et al., 2017).

Lai novertetu baribas vielu uznemsanas efektivitati, tiek vertetas tadas pazimes ka biomasa,
graudu raza, proteina saturs graudos (Baresel et al., 2005; Konvalina et al., 2014; Loschenberger
et al., 2008).

Slapeklis (N) ir primarais elements nukleotidu un proteinu sastava. Augiem nepiecieSams ar
sakn@m uznpemt 20 — 50 g slapekla, lai izveidotu 1 kg sausnes, tadel razu galvenokart limité
slapekla pieejamiba augsné (Xu et al., 2012). Konvencionalaja lauksaimnieciba optimals N saturs
augsné tiek nodro$inats izmantojot komerciali pieejamu mineralméslojumu, bet biologiskaja
lauksaimnieciba pamata tiek izmantots komposts, kiitsmesli, zalmeslojums, ka ar1 augseka tiek

ieklauti paksaugi, kas saista atmosferas slapekli (Zikeli et al., 2017).

1.9.1.1. Graudu raza

Pasaulé pieaugot cilvéku skaitam un nepalielinoties lauksaimnieciba izmantojamo zemju
platibam, raZibas paaugstinaSana ir viens no galvenajiem selekcijas uzdevumiem partikas
nodro§inasanai (Foulkes et al., 2011). Razu ietekmg loti daudz faktoru — baribas vielu pieejamiba,
pielietota agrotehnika, Skirne, vides apstakli, vides un genotipa mijiedarbiba utt. (Gambin et al.,
2016; Seddaiu et al., 2016). Selekcijas gaita ir iegiitas augstrazigas Skirnes: modernas Skirnes, kas
registrétas pec 1990. gada, raziba parspgj 20. gadsimta pirmaja pus€ un senak izveidotas Skirnes
(Calderini and Slafer, 1999; Kokare et al., 2014; Mason et al., 2007). Lidz §im selekcija

balstijusies uz razas per se noteikSanu un palielinasanu, tacu pétijumi rada, ka nepiecieSams
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izprast razas veidojoSo fiziologisko un genétisko pamatu (Foulkes et al., 2011; Reynolds et al.,
2009; Reynolds and Borlaug, 2006).

Graudu raza pozitivi koreleé ar dazadam graudaugu pazimém — auga garumu, varpu skaitu
katram augam, ziedu un graudu skaitu varpa, ka ari varpas garumu (Araus et al., 2008; Carpici
and Celik, 2012).

Vieni no nozimigakajiem galvenajiem géniem, kas ietekmé& graudaugu razu, ir tie, kuri saistiti
ar fenologiju (Slafer, 2003). Graudu raza veidojas pakapeniski no s¢jas 1idz pilngatavibai (Slafer
and Rawson, 1997) tacu kritisks posms ir stiebrosana, jo $aja posma veidojas nakamas varpas
iesp€jamais varpinu un ziedu skaits, kas savukart nosaka maksimalo graudu skaitu (Fischer, 2008;
Miralles and Slafer, 2007). StiebroSanas laika ziedu atmirSana noris vienlaikus ar atru stiebra un
varpas augsanu; tie konkuré par asimilatiem (Kirby, 1988). Sticbrosanas perioda garums korelé
ar augligo ziedu skaitu ziedéSanas laika (Gonzalez et al., 2003a), 1idz ar to ari ar graudu skaitu uz
vienu laukuma vienibu (Gonzalez et al., 2003b; Miralles et al., 2000). Selekcija nozimigi bitu
palielinat stiebrosanas laika garumu, nepalielinot laika periodu no sgjas Iidz ziedésanai (Slafer,

2003). Fenologisko pazimju plasaku aprakstu skatit sadala 0.

Liela nozime raZibas palielinaSana pagajusaja gadsimta bija laukaugu garuma samazinasana,
iekrustojot pundurainibas un puspundurainibas génus, kuru n€satajiem ir lielaka raza. Vairak par

augu garumu sadala 0.

1.9.1.2. Proteina raza
Proteins miezu graudos sastada 8 — 15% no grauda svara (Shewry, 2007). Lielakoties proteinu
sastavu veido hordeini (40 — 50%), sastopami arT albumini, globulini, friabilini, enzimi, inhibitori,

Caperoni un citi proteini (Borén et al., 2004; Silva et al., 2008).

Proteina saturs graudos ir nozimigs graudaugu kvalitates raditajs, kas saistits ar lopbaribas un
iesala kvalitati. Kvalitativai lopbaribai piem&rotiem mieZiem jabiit ar augstu proteina saturu, bet
iesalam ar vid&ju proteina saturu, ka ari ar augstu cieti hidroliz&jo$o enzimu aktivitati (Cai et al.,
2013; Gupta et al., 2010). Proteinu saturu graudos ietekmé& vairaki faktori, galvenokart augu
nodro$inajums ar slapekli un meteorologiskie apstakli graudu veidoSanas laika, ka arT genotips

(Dostalova et al., 2015; Malik et al., 2014; Oscarsson et al., 1998).

Ir karteti daudzi proteinu saturu graudos nosakoSie QTL. Ar asociaciju kart€Sanas metodi tie
kart€ti uz visam septipam miezu hromosomasm, galvenokart uz 2H, 4H, 5H un 6H (Cai et al.,

2013; Emebiria et al., 2005; Pasam et al., 2012; Ullrich, 2002).
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1.9.1.3. Produktivo stiebru skaits un cerosanas koeficients
Produktivie stiebru ir stiebri, kam veidojas varpas un graudi. Produktivo stiebru skaits
graudaugiem ir viens no galvenajiem razu nosakosajiem faktoriem. Stiebru skaitu augam nosaka
vides, genétisko un hormonalo faktoru mijiedarbiba (Hussien et al., 2014; Kebrom et al., 2013),
tadel ta ir plastiska pazime, kas graudaugiem sniedz iesp€ju adaptéties dazadiem vides faktoriem.
Pazime ir iecklauta daudzu selekcijas programmu izlases kritérijos (Kebrom et al., 2013). Mieziem

produktivo varpu skaits var svarstities no 1 — 9 (Perovic et al., 2003).

Cerosanu var iedalit ¢etros posmos: (i) sakotngja fazg€ paradas stiebri, (ii) otraja faze tiek
sasniegts maksimalais stiebru skaits, (iii) tresaja faz€ dala stiebru atmirst, (iv) [idz paliek noteikts
stiebru skaits. Parasti pirmais stiebrs paradas p&c tresas vai ceturtas lapas izaugSanas uz galvena

stumbra (Alzueta et al., 2012; Salvagiotti and Miralles, 2007).

Vasas augSanu, tai skaita ceroSanu, regulé apikala un pumpuru (axillary meristem angl.).
merist€éma. AugSana notiek tris fazes: 1) pumpuru meristémas izaugSana no cilmes §tinam; 2) lapu
aizmetnu veido$anas no pumpuru meristémas, veidojoties zakles pumpuram; 3) zakles pumpura
izaugSana par stiebru (Schmitz and Theres, 2005). Pumpuru meristémas izveidosanos galvenokart
regulé genétiskie faktori, bet talako pumpuru izaugSanu regul€ sarezgits genétisko, hormonalo un
vides faktoru kopums (Kebrom et al., 2013), tadé] i faze ir loti atkariga no vides faktoriem,

pieméram, gaismas un baribas vielu pieejamibas (Agusti and Greb, 2013).

Zinami vairaki mieZu mutanti ar cero$anas anomalijam, kuru pé&tnieciba sniedz ieskatu
ceroSanas genétiskaja un hormonalaja regulacija (Dabbert et al., 2010). Mutantus var iedalit ¢etras
grupas: 1) mutanti, kam neveidojas pumpuru merist€émas, un lidz ar to neveidojas stiebri,
pieméram, uniculm2 (cul2) mutants (Babb and Muehlbauer, 2003); 2) mutanti ar nelielu stiebru
skaitu, jo tiem ir ierobezots zakles pumpuru daudzums, pieméram, low number of tillersl (Intl)
(Dabbert et al., 2010), absent lower laterals 1 (als1) (Dabbert et al., 2009), un uniculme4 (cul4)
(Babb and Muehlbauer, 2003); 3) mutanti ar vid&ji samazinatu cerosanos, ka intermedium-b (int-
b) un semibrachytic (uzu) mutanti (Babb and Muehlbauer, 2003); 4) mutanti ar palielinatu
cerosanos, kuriem, domajams, ir trauc€jums pumpuru veidoSanas kontroles mehanismos:
granum-a (gra-a), grassy tillers (grassy), intermedium-c (int-c), many noded dwarfl ( mndl) un
many noded dwarf6é (mnd6) (Babb and Muehlbauer, 2003; Druka et al., 2011).

Stiebru veidosanos nosakosie QTL ir pétiti risos (Pinson et al., 2015; Pinson and Jia, 2016),
stiebru skaits uz 1 m? ir pétits kvieSos (Huang et al., 2003). Miezos augligo stiebru skaitu
nosakoSie QTL noteikti Vidusjiiras apstaklos — dazadas vides tie kartéti uz hromosomam 1H un
6H (Teulat et al., 2001). Stiebru skaits uz 1 m? mieZiem ir kartéts RIL populacija un QTL atrasti
uz hromosomam 1H, 2H, 3H un 4H (Baum et al., 2003).
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1.9.2. Izturiba pret abiotisko stresu
Abiotiskais stress ir nelabvéligi vides apstakli, kas ietekmé augu augSanu un razibu (Boyer,

1982).

Plasi ir pétiti dazadi abiotiska stresa veidi — salas augsnes, aukstuma stress, sausuma stress
(Mittler, 2006). Ziemeleiropa, tai skaita Latvija, pedéja gadsimta laika paliclingjies nokriSnu
daudzums, un miezu selekcija aktualas kliist graudu sadigSana varpas un izturiba pret veldrésanos

(Legzdina et al., 2010).

1.9.2.1.1zturiba pret graudu sadigsanu varpas

Graudu sadig8ana varpas ir priekslaiciga graudu digSana varpas razas novaksanas laika. Sada
digSana rada nozimigus ekonomiskus zaud&umus, jo samazinas iegiita raza un tas kvalitate,
seviski kailgraudu mieziem. Tapat sadiguSos graudus nevar izmantot ka s€klas materialu. Izturibu
pret sadigSanu varpas nosaka gan genétiski faktori, gan liela méra vides faktori, seviski to
samazina paaugstinats nokri$nu daudzums un augsta temperattira (Fox et al., 2003; Howard et al.,
2012). Papildus Siem faktoriem pazimi ietekmé varpas morfologija, anatomija, fiziologiski un
biokimiski faktori, piem&ram, pleksnes un grauda apvalka struktiira un kimiskais sastavs, graudu
miera perioda ilgums péc graudu pilngatavibas (Gubler et al., 2008). Miera periodu galvenokart
nosaka fitohormons abscizskabe. Graudaugiem ar&ja abscizskabes pielietoSana aizkavé digSanu.
Nozimiga ir ari jutiba pret abscizskabi (Walker-Simmons, 1987). Abscizskabes ietekmi uz miera
periodu regulé dazadi ar giberlinskabi, etilénu un cukuriem saistiti signalceli (Allan Feurtado and

Kermode, 2007; Linkies et al., 2009; Smeekens, 2000).

Miezos ir kartéti vairaki QTL, kas atbild par izteiktu séklu miera stavokli (dormancy angl.).
KartgjoSajas populacijas vairakos petijumos QTL ar nozimigu efektu kartéts uz SH hromosomas,
bet ar mazaku ietekmi uz 4H un 7H hromosomam (Foley and Fennimore, 1998; Gao et al., 2003;
Hanetal., 1999; Li et al., 2004; Prada et al., 2004). Atseviskos pétijumos QTL atrasti uz vairakam

hromosomam (Lohwasser et al., 2013; Ullrich et al., 2009).

1.9.2.2.1zturiba pret veldrésanos
VeldréSanas noris, ja ir augsta gaisa temperatiira un paaugstinats nokriSnu daudzums. To
ietekmé ari topografija, augsnes veids, priekSaugs, augsnes apstrades veids, slimibas un auga
anatomiskas T1paSibas, piemé&ram, saknu sist€ma, auga garums, stiebra sieninu blivums,
varpas/skaras smagums un veids (Brunava et al., 2015). Zalas revoliicijas laika selekcija ieviestie
puspunduri ar sdwl un uzul (semi-brachyticl) lokusiem ir izturigaki pret veldréSanos un to

audzesana lavusi palielinat slapekla devas, izvairoties no veldréSanas palielinatu devu ietekmég, un
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tadejadi celusies raziba. Abiem mutantiem ir stabili stiebri, kas sp&j noturét smagas varpas. Sdwl
géns kodé GA200x-2 oksidazi, kas piedalas giberelinskabes sintézes cela (Itoh et al., 2004).
Savukart uzul kodé Tala sikplikstina brasinosteroidu receptora géna BRASSINOSTEROID-
INSENSITIVEL (BRI1) ortologu miezos (Chono et al., 2003). Nesen kartéts vél viens géns, kas
nosaka augstu izturibu pret veldréSanos — erectoides-k.32 (ert-k.32), kas atrodas uz 6H

hromosomas centroméras rajona (Skov Kristensen et al., 2016).

Ar asociaciju kartésanas metodi QTL ien€mibai pret veldrésanos kartéti uz hromosomam 1H,

2H, 3H, 5H un 6H (Tondelli et al., 2013).

1.9.3. Graudu kvalitates raditaji
1.9.3.1. Cietes saturs

Ciete uzkrajas graudu endosperma un kalpo par s€klas energijas rezervém. Ciete var sastadit
62 — 77% no grauda kopg&jas masas (Asare et al., 2011). Ciete sastav no polimériem — amilozes
un amilopektina, un lielakajai dalai miezu skirnu tas ir attieciba 1:3, respektivi 20 — 30% no cietes
sastav no amilozes, bet 70 — 80 % amilopektina (Oscarsson et al., 1997; Song and Jane, 2000).
Amilozes un amilopektina attiecibu nosaka genétiskie faktori. Ir zinami vairaki mutanti ar
izmainttu amilozes un amilopektina attiecibu. Mutacija wx lokusa nosaka vaskveida endospermu,
kas nesatur amilozi. Wx lokuss atrodas uz 7H hromosomas un kodé ar granulam saistito cietes
sintazi [ (GBSS I) (Hebelstrup et al., 2017; Washington et al., 2000). Individiem ar lokusu amol,
kas atrodas uz 7H hromosomas, raksturigs augsts (35 — 45%) amilozes saturs (Borén et al., 2008).
Lokuss lla kodé cietes sintazi (Morell et al., 2003). Mutantiem ar $o lokusu ir loti gruti
sagremojama ciete. Cilvékiem $adi graudi ir veseligi, jo tiem ir augsts Skiedrvielu saturs un zems
glikémiskais indekss (Bird et al., 2004; Rahman et al., 2007). Vairaki mutanti ar izmainitu
amilozes un amilopektina attiecibu identificéti ar TILLING (Targeting-Induced Local Lesions IN

Genomes angl.) metodi (Sparla et al., 2014).

Izmantojot asociaciju kartéSanas metodi, QTL, kas nosaka cietes saturu graudos, kartéti uz

visam septinam miezu hromosomam (Pasam et al., 2012).

1.9.3.2. Beta-glikanu saturs graudos
Beta-glikans ((1-3, 1-4)-B-D-glikans) ir polisaharids, kas atrodas $tinu sieninas. Miezos tas
atrodas galvenokart endosperma un aleirona slani. Miezu izmantoSanas veids ir atkarigs no beta-
glikanu daudzuma graudos. Cilvéku uztura vélami graudi ar augstu beta-glikanu saturu, jo tie

samazina holesterina Itmeni seruma (Wang et al., 2013). Graudi ar paaugstinatu beta-glikanu
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saturu samazina sagremojamibu, tad€] tie nav vélami lopbariba (Bleidere and Gaile, 2012), ka ari

iesala raZzo$ana, jo samazina iesala kvalitati (Wang et al., 2004).

Dazadas miezu morfologiskajas grupas ir atskirigs beta-glikanu daudzums. Vairak beta-
glikanu ir kailgraudu miezos, miezos ar Tsiem akotiem un ar vaskveida endospermu (Fastnaught
et al., 1996). Katru no $im morfologiskajam pazimém kodé viens géns — nud (kailgraudainiba),
Iks2 (isi akoti), waxy (vaskveida endosperma) (Swanston, 1995). Varpam ar atskirigu kansu skaitu
beta-glikanu daudzums neatskiras (Fastnaught et al., 1996).

Beta-glikanu saturu graudos var ictekmét vides apstakli, ka, pieméram, audzé$anas sist€éma
un audzéSanas sezona (Ehrenbergerova et al., 2003). Augstaks beta-glikanu saturs graudos ir
sezonas ar augstu mitruma daudzumu un paaugstinatu gaisa temperatiiru (Ehrenbergerova et al.,

2003; Fastnaught et al., 1996).

Vairaki beta-glikanu saturu graudos nosakosie QTL ir kartéti divu vecakaugu p&cnacgju
populacijas. Populacija ‘Steptoe’ x ‘Morex’ beta-glikanu saturu nosakosie QTL ir kartéti uz
hromosomam 1H un 2H (Han et al., 1995). ‘Beka’ x ‘Logan’ populacija QTL kartéti uz
hromosomam 1H, 5H un 7H (Molina-Cano et al., 2007), ‘CDC Bold’ x ‘TR251’ — 2H, 3H, 5H
un 7H (Li et al., 2008), bet “Yonezawa Mochi’ x ‘Neulssalbori’ — divas vietas uz 7H hromosomas
(Kim et al., 2011). Ar asociaciju kartésanas metodi beta-glikanu saturs miezu graudos saistits ar

hromosomu regioniem hromosomas 1H, 4H, SH, 6H un 7H (Shu and Rasmussen, 2014).

1.9.3.4. Graudu izmérs un svars

Graudu izmérs un masa ir nozimigi kvalitates raditaji gan alus, gan lopbaribas mieziem.
Miezu graudu izmers bitiski atSkiras dazados audze€Sanas gados un dazadiem genotipiem
(McAllister et al., 2011). Sikakiem graudiem parasti raksturigs mazaks cietes un lielaks proteina
saturs, tad€] no tiem var sarazot mazak ekstrakta un tie nav vélami iesala razoSana (Yu et al.,
2017). Rupjiem graudiem prieksroka tiek dota ar lopbaribas sagatavosana, jo tie ir bagataki ar
cieti un lidz ar to nodroS$ina augstaku baribas kvalitati (Edney, 1996). Selekcijas programmas, tai
skaita Latvija, graudu izméra un svara raksturo$anai izmanto tadus indikatorus ka ttksto$§ graudu

svars un tilpummasa (Andersson et al., 1999; Bleidere and Gaile, 2012).

Vairaki géni kontrolé auga un graudu pazimes, kas saistitas ar graudu izméru. Ir atrasta
saistiba starp mieziem ar kailgraudainibu (nud), siem akotiem (lIks2), un vaskveida endospermu
(waxy) un grauda izmériem, izteiktiem ka tiksto$ graudu masa (Swanston, 1995). Tapat saistiba
ar graudu izméru ir lokusiem, kas saistiti ar agrinumu (eps), atbildi uz fotoperiodu (ppd), varpas

formu (vrs), pundurainibu (denso) un puspundurainibu (sdw) (Coventry et al., 2003).
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QTL, Kas atbildigi par tiksto$ graudu masu, kartéti uz visam septinam miezu hromosomam

(Pasam et al., 2012).

1.9.4. Izturiba pret slimibam
1.9.4.1. Miltrasa
Graudaugiem miltrasu izraisa patogens Blumeria (Erysiphe) graminis f.sp. hordei. Ipasi
bistama miltrasa ir m&renaja klimata josla, kur miltrasas izraisitie bojajumi augiem var radit lidz
40% razas zaud&umu (Chaure et al., 2000). Lai gan miltrasas kontrolei pieejami efektivi
agrokimiskie kontroles lidzekli, biologiskaja lauksaimnieciba tie netiek pielietoti, tadg]
nepiecieSamas pret miltrasu izturigas skirnes. Miezu Skirn€s, tautas selekcijas linijas un savvalas

miezu sugas ir identificéti vairaki miltrasas izturibas géni un QTL (Weibull et al., 2003).

Mla géns atrodas uz 1H hromosomas Tsa pleca, un tam fenotipiski ir raksturotas vairak ka 30
al€les, tacu miezu selekcija Eiropa plasi izmanto tikai dazas (Weibull et al., 2003). Mla géns

nosaka izolatu (rases) specifisku izturibu pret miltrasu.

Mlo lokuss homozigotiski recesiva stavokli (nefunkcionals géns, mlo) nodros$ina plasa spektra
izturibu pret gandriz visiem miltrasas izolatiem (Biischges et al., 1997). Pazistamas vairak neka
30 dabiskas un inducétas mutagenézes cela iegtitas mlo al€les. Selekcija plasak izmantotas ir mlo-
5 un mlo-9 algles, kas inducétas ar etilmetasulfonatu, ka art dabiski izveidojusies mlo-11 al¢le.
Mlo-5 un mlo-9 aléles pilnigi neveido MLO proteinu, un mlo-5 un mlo-9 augiem raksturigi
nekrotiski laukumi uz lapam, kas var samazinat skirnes razibu (Wolter et al., 1993), savukart mlo-
11 alele satur funkcionalu MLO g&nu, kas tiek transkrib&ts loti zema [iment, tacu ar to pietiek, lai

nodro$inatu miltrasas izturibu un noverstu negativo ietekmi uz razibu (Piffanelli et al., 2004).

1.9.4.2. Varpu fuzarioze
Varpu fuzariozi graudaugiem izraisa vairakas Fusarium sugas, galvenokart F. graminearum.
Ir zinams, ka regionos ar vésu piejuras klimatu, tai skaita Baltijas valstis, ziemas kvieSu s€jumos
parsvara izplatitas sugas F. culmorum, F. avenaceum, F. poae; pieaug F. sporotrichioides
sastopamiba (Bottalico and Perrone, 2002; O et al., 2008).

Fuzariozes rezultata graudaugiem samazinas raza un graudu kvalitate. Papildus ekonomiskos
zaud€&jumus rada piesarnojums ar mikotoksiniem (s€nu vielmainas galaprodutiem), kas ir toksiski
gan cilvékiem, gan dzivniekiem (Urrea et al., 2002). Nozimigakie Fusarium gints raditie
mikotoksini, kas rada lielakos zaudéjumus Eiropa un pasaulg, ir deoksinivalenols (DON) un
zearalenons (ZEN) (Bottalico and Perrone, 2002; Desjardins, 2007).
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InficéSanos ar varpu fuzariozi veicina silti (25 — 30 °C) un mitri ap laikapstakli graudaugu
ziedéSanas laika (Wallwork, 2000). Agronomiskas prakses un augu aizsardzibas lidzeklu

preparatu lietoSana var tikai dalgji samazinat slimibas intensitati.

Genétiski izturigu Skirnu audz€Sana ir ekonomiski visizdevigaka un vidi saudz&josaka
slimibas ierobezoSanas metode. Genctiski noteiktai izturibai ir lielakais potencials varpu
fuzariozes infekcijas samazinasana, lai gan izturigu Skirpu selekcija ir problematiska. Tadg]
izturibas parbauzu metozu izstrade varpu fuzariozes izturibas noteiksanai un hibridu parbaudes ir
viens no daudzu selekcijas programmu uzdevumiem (Nesvadba et al., 2006; Takeda, 1990).
Latvijas kailgraudu un pléksnaino mieZzu selekcijas 1inijas konstatéta nozimiga varpu fuzariozes

izturibas un mikotoksinu koncentracijas graudos genétiska mainiba (Buerstmayr et al., 2004).

Devinas divu vecakaugu krustojumu populacijas veikta kvantitativo pazimju lokusu kartésana
un fuzariozes izturibas QTL atrasti uz visam septinam miezu hromosomam (Canci et al., 2004;
Dahleen et al., 2003; de la Pena et al., 1999; Hori et al., 2005; Horsley et al., 2006; Ma et al.,
2000; Mesfin et al., 2003; Sato et al., 2008; Zhu et al., 1999).

Ar asociaciju kart€Sanas metodi ir atrasti 37 DON koncentraciju nosakosi QTL un 14 ar
fuzariozes izturibu saistiti QTL ar mazu ietekmi uz pazimes mainibu ( r? vértiba 0.01 lidz 0.05)

(Massman et al., 2011).

Molekularie markieri fuzariozes izturibas noteikSanai izmantoti dubultoto haploidu Iinijas

(Nesvadba et al., 2006).

1.9.4.3. Tiklplankumainiba
Miezu lapu tiklplankumainibu ierosina Sauri specializ&ts patogéns, kas inficé tikai miezus,

séne Pyrenophora teres, kura pastav divas formas:
e Pyrenophora teres f. teres, kas izraisa tipiskos tiklplankumainibas simptomus;

e Pyrenophora teres f. maculate, kas izraisa tumsi briinus, apalus vai elipsveida 3 x 6 mm

lielus plankumus ar hlorotisku apmali, bez tipiska tiklveida zim&juma.

Sos atskirigos simptomus nosaka gan auga genotips, gan slimibas ierosinataja patotips

(Smedegard-Petersen, 1977).

QTL un geéni, kas nosaka izturibu pret tiklplankumainibu, ir kartéti uz visam mieZu
hromosomam, bet QTL ar nozimigu ietekmi uz pazimes mainibu — atseviskos regionos uz
hromosomam 2H, 3H, 4H un 6H (Grewal et al., 2008; Konig et al., 2013; Liu etal., 2011; O’Boyle

et al., 2011). Ipasi nozimigs regions atrodas uz 6H hromosomas, kur galvenie géni izturibai pret
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tiklplankumainibu kart&ti dazadas populacijas un nodrosina izturibu pret dazadiem izolatiem (Abu
Qamar et al., 2008; Cakir et al., 2003; Emebiri et al., 2005; Friesen et al., 2006; Konig et al.,
2013; Manninen et al., 2000, 2006).

1.9.5. Pazimes, kas saistitas ar konkurétspéju ar nezalém

Laukaugu augSanu un razu var biitiski samazinat konkurence ar nezalém par baribas vielam,
tideni un gaismu. Nezalu ierobezoSana ir viena no aktualakajam augkopibas problémam, seviski
biologiskajas audzesanas sistémas, kur kimisko herbicidu izmanto$ana ir aizliegta, un tapéc tiek
mekl&tas alternativas nezalu ierobezoSanas strat€égijas (Lammerts van Bueren et al., 2002). Ari
konvencionalaja un integrétaja augkopiba nepieciesamiba p&c nezalu ierobezosanas tiek uzsveérta
saistiba ar augkopibas sistému lielo atkaribu no herbicidu izmantoSanas, nezalu rezistenci pret
herbicidiem, ka ar1 vides piesarnojuma konteksta. Ka dala no integrétas nezalu ierobezoSanas
sist€mas varétu biit tadu laukaugu skirpu izvéle, kas var nomakt vai paciest nezalu konkurenci.
Audzesanas apstakliem piem@rotu un konkuretspgjigu laukaugu Skirpu izv€le var samazinat
papildus izmaksas, kas biitu nepiecieSamas nezalu ierobezosanas pasakumiem (O’Donovan et al.,
2007). Nezalu nomaktsp&ju veido vairakas miezu pazimes — auga garums, agrinums, cera forma,
karoglapas garums, platums un tas veidotais lenkis ar stiebru (Piliksere et al., 2013; Worthington
and Reberg-Horton, 2013). Tiek uzskatits, ka potenciali augstakas nezalu ierobezoSanas sp&jas ir
augiem, kas agra attistibas stadija uzradijusi lielaku dzivotsp&ju (early vigour angl.)
(Bertholdsson, 2005) un vélakas stadijas tiem ir liels lapu virsmas laukums, daudz stiebru un cera

forma veicina nezalu nosegsanu (Liebman and Davis, 2000; Mahajan and Chauhan, 2013).

1.9.5.1. Auga garums

Auga garums var biit gan kvantitativa, gan kvalitativa pazime, ta iedzimstamiba ir sarezgita
un atkariga no dazadiem genétiskajiem un vides faktoriem (Kjer et al., 1995). Auga garumu
samazinoSie géni Rht (reduced height genes angl.) ir kartéti uz visam septinam miezu
hromosomam (Backes et al., 1995; Hori et al., 2003; Kjer et al., 1995; Korff et al., 2006; Sameri
et al., 2006). Ir zinami vairak neka 30 pundurainibas un puspundurainibas géni (Kuczynska et al.,
2013). Lidz 8im selekcija izmantoti tikai ¢etri pundurainibas géni — uzu, sdwl, denso, btwdl
(Hellewell et al., 2000; Jia et al., 2009; Ren et al., 2016, 2010; Saisho et al., 2004; Sears et al.,
1981; Zhang, 2000; Zhang and Zhang, 2003). Pirmie tris no minétajiem géniem atrodas divos
lokusos uz 3H hromosomas gara pleca. Vienam no lokusiem ir vismaz tris aléles — sdwl, denso
un vél viena, ko aprakstijis Barua et al. (1993). Sdwl un denso ir radusies at$kirigu mutaciju

rezultata, bet ir al€liski, un tiem ir Iidziga ietekme uz agronomiskam pazimém. Tie ir saistiti ar
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vélu ziedésanu, zemu tuksto$ graudu masu, augstu beta-glikanu saturu (Hellewell et al., 2000; Jia
etal., 2011; Kuczynska et al., 2014, 2013; Thomas et al., 1991).

Uzu géns atrodas 23 ¢cM proksimali no sdwl/denso lokusa (Li et al., 2015). Uzu mutantam ir
SNP polimorfisms (A>G nomaina) HvBRI1 géna. ST mutacija izmaina aminoskabi BR-receptora
kinazes doména (Chono et al., 2003). Normalos Japanas audzésanas apstaklos, $is géns samazina
auga augstumu par aptuveni 10 — 20 %. Ir novérots, ka géns kav€ lapu, mezglu, akotu un stiebru

elongaciju (Saisho et al., 2004).

Pundurainibas géns btwdl atrodas uz 7H hromosomas (Ren et al., 2016). Tas saistis ar

samazinatu auga garumu un agrinumu (Ren et al., 2010).

1.9.5.2. Fenologiskas pazimes

Augu fenologija ir pielagojums videi, kas lauj augiem nozimigu attistibas fazu norises laiku
saskanot gada griezuma mainigas pieejamibas resursiem, piem&ram, nokriSnu daudzumu vai
saules radiacijas intensitati vai fotoperiodu (Richards, 1991). Audz&Sanas videi atbilstoss
ziedeSanas laiks ir selekcija nozimiga un genotipu atlasé ieklaujama pazime daudzas selekcijas
programmas (Borras-Gelonch et al., 2010). Mé&rena klimata graudaugus fiziologiski iedala
atkariba no to atbildes reakcijas un ilgstosu aukstumu (vernalizacija, ko nosaka vrn géni) un dienas
garumu (fotoperiods, Ppd géni). ZiedéSanas laiks ir atbildes reakcija, ko veido vairaki
vernalizacijas un fotoperioda géni. Zied&Sanas laiku var noteikt agrinuma per se géni, kas nav
tieSi saistiti ne ar fotoperiodu, ne vernalizaciju. Ar ziedeSanas laiku saistitie géni un lokusi ir

kart€ti uz visam septinam miezu hromosomam (Cockram et al., 2007).

Mieziem viens no visplasak zinamajiem ar augu atbildes reakciju uz fotoperiodu saistitajiem
géniem atrodas uz 2H hromosomas. Ta dominanta aléle Ppd-H1 nosaka agrinu ziedéSanu garas
dienas apstak]os, bet neietekmé ziedéSanu Tsas dienas apstaklos. Savukart ppd-H1 mutanta aléle
mieZiem nosaka funkciju zaud&jumu (nesp&ju pareizi aktivét fotoperioda atbildes reakcijas garas

dienas apstaklos) (Turner et al., 2005).

Ppd-H2 atrodas uz 1H hromosomas un tiek ekspreséts 1sas dienas apstaklos (Laurie et al.,
1995). ST géna kandidatgéns varétu biit HVFT3 (ziede$anas lokus T) géns (Faure et al., 2007;
Kikuchi et al., 2009).

Miezu agrinajiem (early maturity angl.) mutantiem (eam) piemit samazinata vai vispar nav
atbildes reakcijas uz fotoperiodu. Sadi mutanti tiek izmantoti, lai §kirnes adaptétu Tsas audzesanas

sezonas apstakliem dazadas selekcijas programmas, pieméram, Zviedrija, Australija,

Dienvidamerika (Laurie et al., 1995; Lundgvist, 2009; Zakhrabekova et al., 2012), ka ari
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ekvatorialajos regionos ar mérki novakt razu vairakas reizes gada (Zakhrabekova et al., 2012).
Pie Siem géniem pieder Eam7 uz 6H hromosomas (Stracke and Borner, 1998), Eam8 uz 1H
hromosomas (Faure et al., 2012), Eam9 uz 4H hromosomas (Franckowiak, 1997), Eam10
(Hvlux1) uz 3H hromosomas (Borner et al., 2002; Campoli et al., 2013).

Tris nozimigakie géni, kas veido atbildes reakciju uz vernalizaciju, ir Vrn-H1 (Sh2, HYWRN1
vai HvBm5A) uz 5H hromosomas, Vrn-H2 (Sh1, HYWRN2 vai HvZCCT) uz 4H hromosomas un
Vrn-H3 (Sh3 vai HVFT1) (Laurie et al., 1995; Takashi and Yasuda, 1971). Pastav vasaras miezu
genotipi, kuriem ir mutacijas Sajos g€nos un nav nepiecieSamibas péc vernalizacijas; $ads
pielagojums lauj tos s€t pavasari, tad€jadi izb&got no iesp&jamiem sala un sniega bojajumiem
ziema (Turner et al., 2005). Starp visiem trim vernalizaciju kontrol§joSiem géniem pastav

epistatiska mijiedarbiba (Casao et al., 2011).

Mazak pétita ir “agrinums per se” génu grupa — eps2S jeb eam6 géns uz 2H hromosomas,
eps3L uz 3H hromosomas, eps4L uz 4H hromosomas, eps5 uz 5H hromosomas, un eps6L.1 un
eps6L.2 uz 6H hromosomas, eps7S uz 5H hromosomas un eps7S un eps7L uz 7H hromosomas
(Laurie et al., 1995).

Miezos ir kartéti vairaki Tala sikplikstina ziedé$anas laiku kontrol&josu génu homologi. CO
(CONSTANS) géns Tala sikplikstina kontrolé ziedésanas laiku ka atbildes reakciju uz fotoperiodu.
Miezos ir atrasti 8 §1 géna homologi — HVCO1 lidz HvCO8 (Griffiths et al., 2003).

ELF3 géns ir Tala sikplistina cirkada ritma géna EARLY FLOWERING 3 (ELF3) homologs,
kas kartéts ka eam8 QTL. ST géna nésatajiem piemit no dienas garuma neatkarigs agrinums (Faure

et al., 2012; Zakhrabekova et al., 2012).

Tala sikplikstina zied€Sanas laika regulatorgéna GIGANTEA homologs HvGI atrodas uz
miezu 3H hromosomas (Dunford et al., 2005).

Miezos ir atrasti pieci Tala sikplikstina ziedéSanas lokusa FLOWERING LOCUS T (FT)
homologi — HvFT1 lidz HVFT5 (Faure et al., 2007).

Papildus Siem géniem dazadas mieZu populacijas ir karteéti ziedeSanas laiku kontrol&josi QTL

(Li et al., 2006; Pasam et al., 2012).

1.9.5.3. Labibas augsnes nosegums
Labibas augsnes nosegumam ir liela nozime nezalu ierobezoSana. Pieradits, ka nezalu augsnes
nosegums ir apgriezti proporcionals labibas augsnes nosegumam. Nezalu ierobeZoSana saistita ar
tadam pazimém ka laukauga strauja augsana, liels lapu virsmas laukums, daudz stiebru (Liebman

and Davis, 2000; Mahajan and Chauhan, 2013). Lielaks un dzivotsp&jigaks zelmenis vairak noéno
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augsni, ta samazinot iztvaikoSanu no augsnes, kas savukart palielina Gdens izmantoSanas
efektivitati, palielinot razas un biomasas daudzumu (Lopez-Castaiieda and Richards, 1994;
Siddique et al., 1990). Ipasi nozimiga $1 pazime ir biologiskaja lauksaimnieciba, kur herbicidu

lietosana ir aizliegta (Piliksere et al., 2013).

1.9.5.4. Cera forma

Cera formu nosaka ballés no 1 — 9: no stava lidz klajeniskam. Noteikts, ka galvenais géns, kas
ietekm@ cera formu, ir HYFT2, Ppd-HD kandidatgéns, kas atrodas uz 1H hromosomas (Cockram
etal., 2012).

Ar asociaciju kartéSanas metodi cera formu nosakosie QTL kartéti uz 1H hromosomas (Wang
et al., 2012). Graudaugos cera formu nosakoSais géns ir kartéts tikai risos — PROSTATE
GROWTH1 (PROG1) atrodas uz Os02 hromosomas Tsa pleca (Tan et al., 2008). Atbilstosi
graudaugu genomu sinténijai, mieziem §1 géna ortologam bitu jaatrodas uz 6H hromosomas

(Devos, 2005).

1.9.5.5. Karoglapas platums, garums, noliekSanas lenkis

Baribas vielu izmantoSanas efektivitati netiesa veida var noteikt p&c dazadam
morfologiskajam un biologiskajam pazimém. Viena no $adam pazim&m ir lapu noliekSanas lenkis.
Ja augs ir nepietiekosi nodrosinats ar slapekli un fosforu, tad novérojama priekslaiciga lapu
bojaeja un lidz ar to lapu virsmas laukuma samazinasanas. Lai kompensétu virsmas laukuma
samazinasanos, lapam biitu jabit horizontali novietotam. Turklat §ads lapu novietojums palielina
konkurétsp&ju ar nezalém, jo horizontali novietotas lapas tas vairak noéno (Sinclair and Sheehy,

1999; Sinclair and Vadez, 2002).

Lapu virsmas laukums nosaka auga fotosintétisko aktivitati, biomasu un razu (Zhang et al.,
2015). Graudaugu lapas $tnu daliSanas pamata notiek lapas platnes bazalaja dala, savukart

distalaja dala Stinas dalas maz un pieaug izméros (Nelissen et al., 2016).

Mieziem ir raksturots mutants broad leafl (blfl), kam raksturigas platas un isas lapas (Jost et
al., 2016).

Pazimes “lapu garums” un “lapu platums” miezos ir kartétas ar asociaciju kartéSanas metodi.
Kart&$anas rezultati noradija, ka lapu izméru nosakosa QTL kandidatgéns ir PHOTOPERIOD-H1
(Ppd-H1) géns. Lapu platumu nosakoss QTL tika atrasts arT uz 4H hromosomas (Digel et al.,
2016).
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1.10. MieZiem nozimigu pazimju kartésanas iespéjamiba biologiskos
saimniekoSanas apstak|os

Pieprasijums péc biologiskos audz&Sanas apstaklos audz&tas partikas rada nepiecieSamibu péc
Siem audz&Sanas apstakliem piemérotam skirném ar augstu baribas vielu uznemsanas efektivitati
un augstu konkur€tsp€ju ar nezalém. Lai gan daudzas mieZu pazimes ir nozimigas gan
biologiskos, gan konvencionalos apstaklos, vairakas pazimes ir specifiskas biologiskiem
audz€sanas apstakliem. Lielaka dala $kirnu, kuras Sobrid tiek audz&tas biologiskos audzésanas
apstaklos, ir selekcioné&tas un paredz&tas audz&sanai konvencionaliem apstak]iem (Lammerts Van

Bueren et al., 2011).

P&tijumi par to, vai selekcija un pazimju novértéSana, radot biologiskai lauksaimniecibai
piemérotas $kirnes, veicama biologiskos vai konvencionalos apstaklos, ir pretrunigi (Asif et al.,
2015; Wolfe et al.,, 2008). Genétiska kartéSana kvieSsu RIL populacijas, fenotip&ot gan
konvencionala, gan biologiska lauksaimnieciba rada, ka dalu QTL var atrast abos audzéSanas
apstaklos, bet dala ir specifiska audzéSanas apstakliem (Asif et al., 2015). Miezu pazimju
genctiska kartéSana Iidz Sim ir veikta lielakoties konvencionaliem apstakliem nozimigam

pazimem, tas fenotip&jot konvencionalos audz€sanas apstak]os.

Molekularo markieru izmantosana biologiskiem apstakliem piemé&rotu Skirnu selekcija lidz
§im ir bijusi ierobezota. Lidz ar tehnologisko iesp&ju lielaku pieejamibu, augstas- caurlaidsp&jas
iekartu attistibu un cenu kriSanos, arvien vairak palielinas iespgja selekcija izmantot molekularos
markierus. Lai veiktu izlasi, izmantojot molekularos markierus, jabiit ieprieks kartétiem ve€lamas

pazimes QTL (Lammerts VVan Bueren et al., 2011; Wolfe et al., 2008).

Biologiskajai lauksaimniecibai nozimigu miezu pazimju kart€Sana, fenotipgjot gan
biologiskos, gan konvencionalos audzéSanas apstaklos mieziem lidz Sim nav veikta; ta ir
nepiecieSama, lai papildinatu zinaSanas par biologiskos audzésanas apstaklos nozimigu pazimju
genétisko pamatu un tradicionalas izlases metodes selekcija papildinatu ar izlasi ar

molekularajiem markieriem.
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2. Metodika

2.1. Izmantotais augu materials

2.1.1. Augu materials metodes “graudu sadigSanas varpas” izveidoSanai

Pétijuma tika izmantots 61 kailgraudu miezu genotips un papildus piecas plékSnainas Skirnes
(Cetras Latvijas izcelsmes un Kanadas Skirne ‘Samson’ ka izturiga kontrole (Nyachiro et al.,
2002)). Latvijas izcelsmes paraugi iegiti no AREI (Agroresursu un ekonomikas institiits)
selekcionaru darba kolekcijam, ‘Samson’ iegiita no Amerikas Nacionalas graudaugu kolekcijas
(US The National Small Grains Collection, National Plant Germplasm System of the United States
Department of Agriculture - Agricultural Research Service (USDA-ARY)).

2.1.2. Piemérotakas metodes izturibai pret varpu fuzariozi izvértésanai

P&tijuma tika izmantotas tris paraugu grupas, turpmak sauktas par kolekcijam. 2008. un 2009.
gada pétijuma kolekcija bija 126 paraugi, no kuriem 104 Latvijas izcelsmes, 22 arzemju
izcelsmes. 2010. gada kolekcija bija 46 paraugi, no kuriem 39 no Latvijas, 7 arzemju. 2011. un
2012 tika izvertéti 68 paraugi, no kuriem 33 bija Latvijas izcelsmes. Visi Latvijas izcelsmes
genotipie iegiiti no AREI selekcionaru kolekcijam. Ka kontroles tika izmantotas ienémiga skirne
‘Fontana’, un izturiga Skirne ‘Fredrikson’, kas ieglita no Dabas resursu un dabaszinibu
universitates Austrija (University of Natural Resources and Life Sciences (BOKU), Department

of Agrobiotechnology, Institute of Biotechnology in Plant Production).

2.1.3. Rekombinantas imbredas Iinijas

Krustojumiem izmantojamie iepemigie un izturigie vecakaugi tika izveleti ieprieks§gjo
pétijumu rezultata (Buerstmayr et al., 2004; Legzdina et al., 2010). Izv&l&to vecakaugu Krustojumi
tika veikti 2007. gada. SadigSanas varpas izturibas kart€Sanai tika izveidotas divas RIL
populacijas: 1) akrustojot ienémigu Latvijas kailgraudu miezu selekcijas Iiniju ‘PR 3642’ ar
1zturigu kailgraudu miezu Skirni ‘CDC Rattan’ (iegiita no Brian Rossangel, College of Agriculture
and Bioresources, Kanada) iegiiti 93 hibridi, 2) sakrustojot ienémigu kailgraudu skirni ‘CDC
Rattan’ ar izturigu pleékSnaino miezu Skirni ‘Samson’, iegutas 94 RIL linijas. Izturibas pret
fuzariozi kartésanai tika izveidots krustojums no ienémigas Skirnes ‘Fontana’ un pret fuzariozi
izturigas miezu linijas ar Ziemelamerikas izcelsmi ‘ND 16461°, kas iegutas no Amerikas
Nacionalas graudaugu kolekcijas (US The National Small Grains Collection, National Plant

Germplasm System of the United States Department of Agriculture - Agricultural Research
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Service (USDA-ARS)). Tika iegiitas 86 RIL linijas. Beta-glikanu satura graudos karté$anai tika
izveidotas divas kart€Sanas populacijas. Pirmajai, par kuras vecakaugiem tika izmantota
kailgraudu miezu linija no Cehijas ‘KM-1910”, kam raksturigs zems beta-glikanu daudzums, un
linija ar augstu beta-glikanu saturu ‘KM-2084", tika iegitas 106 RIL Iinijas. Otrai populacija tika
iegita, sakrustojot kailgraudu miezu paraugu ar augstu beta-glikanu saturu ‘KM-2084ar Skirni,
kam raksturigs zems beta-glikanu saturs ‘Justina’. Linijas ‘KM-1901" un ‘KM-2084’ iegiitas no
Kroméiiz Lauksaimniecibas pétniecibas institita Cehija (Agricultural Research Institute

Kroméftiz, Ltd.), Dr. K.Vaculovas.

2.1.4. Latvijas mieZu kartéSanas populacija

Asociaciju karté$anas populacija pop_LV tika izveidota no 95 Latvijas izcelsmes miezu
paraugiem, tai skaita 22 kailgraudu divkansu miezu paraugiem un 73 pleksnainajiem mieziem, no
kuriem 67 — divkanSu, bet seSi — daudzkan$u miezi (1. pielikums). Miezi iegtti no AREI
selekcionaru kolekcijam. Populacija tika veidota ar merki kartét videi draudziga lauksaimnieciba
nozimigas pazimes tadg] tika ieklauti paraugi ar izturibu pret graudu sadigSanu varpas, izturibu
pret varpu fuzariozi (Fusarium spp), miltrasu (Blumeria graminis L. f.sp. hordei), putoso
melnplauku (Ustilago nuda (Jens.) Rostrr), paraugi ar kontrast&josu lizina un beta-glikanu saturu

graudos, ka arT mutanti ar zemu fitatu daudzumu graudos.

2.1.5. Biologiska lauksaimnieciba nozimigu pazimju kartéSanas populacija

Asociaciju kartéSanas populacija pop_BIO tika izveidota no 153 miezu paraugiem, no tiem
19 kailgraudu mieziem un éetriem daudzkansu mieziem (1. pielikums). Miezi iegiiti no AREI
selekcionaru kolekcijam. Populaciju izveidoja ar meérki kartét biologiska lauksaimnieciba
nozimigas pazimes, tadel paraugu izvéle balstijas uz selekcionaru riciba esoSo informaciju par

interesantiem un perspektiviem paraugiem.

2.2. Lauka pétijumi

Lauka izm&ginajumi tika iekartoti Valsts Priekulu laukaugu selekcijas institata (VPLSI) (no
2016. gada 1. janvara — Agroresursu un ekonomikas institiits, Priekulu p&tniecibas centrs) (2., 4.,
5., 6. pielikums) (57°19’ ziemelu platums, 25°20° austrumu platums, 115 m virs jliras [Tmena) un
Valsts Stendes graudaugu selekcijas institata (VSGSI) (no 2016. gada 1. janvara — Agroresursu
un ekonomikas institiits, Stendes pé€tniecibas centrs), 57°12° ziemelu garums, 22°33’ austrumu

garums, 78 m virs juras Iimena (3. pielikums).
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[zmé&ginajumi sadig§anas varpas izvertesanai tika veikti VPLSI 2007. — 2009. gada. Paraugi

tika audz&ti 2.3 m? laucinos.

Izturibas pret varpu fuzariozi noteik3anai 2008. un 2009. gada augi tika audzeti 2.3 m?
lielos laucinos, savukart 2010. — 2012. gada vienas lidz tris rindu laucinos (rindas garums 1 m),
nemot veéra pieejamo s€klu daudzumu. 2012. gada, lai salidzinatu nepiecieSamibu péc
atkartojumiem un izveérte€tu mikrovides ietekmi uz s€jumiem rindas un lielaku laucigu ieksSieng,
21 skirne tika parbaudita tris atkartojumos — divi atkartojumi tris rindu laucinos, un viens
atkartojums 3.7 m? lauku icksiené (inokuléta laukuma 0.3 x 1 m diagonalu krustpunkts atradas
3.7 m? laucina diagonalu krustpunkta un inokuléta laukuma garakas malas virziens sakrita ar

laucina garakas malas virzienu).

Lauka un laboratorijas eksperimenti graudu sadig§anas varpas un izturibas pret fuzariozi
izvértesanai RIL populacijas tika veikti VPLSI 2010. — 2011. gada. B-glikanu saturs graudos

tika izvertéts 2010. gada, kad lauka izm&ginajumi un laboratoriskas parbaudes tika veiktas

VSGSI.

Populacija pop_LV tika fenotipéta 2007. — 2009. gada VPLSI un VSGSI. Katra
izméginajuma vieta tika ierikoti tris atkartojumi, katra paraugi tika ies€ti nejausi izvéleta
izkartojuma (randomised block design angl.) 2 m? laucinos.

Populacija pop_BIO tika fenotip&ta 2010. — 2012. gada VPLSI. Katru gadu tika ies&ti Cetri
atkartojumi, no kuriem divi — konvencionali apsaimniekotos laukos, bet divi — biologiski

apsaimniekotos laukos, no kuriem viens — zemnieka lauka.
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2.3. Lauka izméginajuma vietu meteorologiskais raksturojums
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2007. gada vegetacijas perioda VSGSI laika apstakli bija ierobeZzojoSi vasaras miezu
augSanai un attistibai, Tpasi vélinajam un isstiebrainajam Skirném. CeroSanas fazeé augiem triikka
mitrums, kas loti saisinaja §1s fazes garumu. Mitruma parbagatiba tika novérota graudu veidoSanas
perioda, kas sekmgja atzalu (v€linu sekundaro stiebru) veidoSanos, lidz ar to palielinaja

pilngatavibu nesasniegusu graudu Ipatsvaru raza (7. pielikums, 4. attels).

2008. gada VSGSI laika apstakli bija nelabveligi vasaras miezu augSanai un attistibai.
Miezu digSanas faz€ mitruma tritkums negativi ietekm@ja vienmérigu s€jumu sadigsanu. Jiinija
meteorologiskie apstakli bija labvéligi ceroSanai tiem miezu paraugiem, kas sadiga ar
aizkavésanos. Jilija vidi spéciga v&ja un ilgstoSo lietusgazu dél, ar noveloSanos sacerojusais
s€jums saka veldréties. Lidz pilngatavibai miezu veldre pastiprinajas, turklat lietus del loti
aizkav@jas razas novak$ana un miezi saka digt varpas. Sadi apstakli traucgja kvalitativi novertst
miezu selekcijas materialu, jo loti pazeminaja gan razas graudu kvantitati, gan kvalitati (7.

pielikums).

2009. gada vegetacijas perioda VSGSI laika apstakli bija visuma labveligi vasaras miezu
graudu razas veidoSanai. Sausie laika apstakli p&c s&jas nelabvéligi ietekmgja s€jumu vienmerigu
sadig$anu, ko dalgji novérsa, s§jumus pievelot. Labvéligi apstakli bija augu ceroSanas fazg, augi
veidoja paaugstinatu produktivo stiebru skaitu, kas veidoja labi noaugusu s€jumu. Savukart mitrie
laika apstakli jalija, bija labveligi lapu slimibu, Tpasi miltrasas, attistibai, ka arT nodroSinaja
pastiprinatu cietes uzkraSanos graudu sausna, kas rezultata veidoja graudus ar pazeminatu
kopproteina saturu. Mitrais laiks augusta aizkavéja razas novakSanu, izraisot veldréSanos dalai

miezu paraugu, kuriem raksturigs salidzinosi garaks auga garums (7. pielikums).

Kopuma VPLSI 2007. gada vegetacijas perioda netika novérota izteikti negativa
meteorologisko apstaklu ietekme uz miezu augSanu un attistibu. Palielinats nokrisnu daudzums
tika noverots jilija beigas (163% virs normas), tas nedaudz aizkav€ja raZas novaksanas uzsaksanu,
tacu augusta sakums bija sauss un negativa ietekme uz razas kvalitati nebija. (8. pielikums, 5.

attéls).

Kopuma 2008. gada vegetacijas perioda vidéja gaisa temperatira VPLSI par 0.6 °C
parsniedza ilggadigi novéroto, bet nokriSnu summa bija 230 mm jeb 66% no ilggadigi noverotas
(8. pielikums). Nokrisnu praktiski nebija aprila 3. dekad€ un loti maz lija arT maija sakuma, bet
augu sadigSanu tas parak neietekmgja, jo aprila pirmajas divas dekad€s nokrisnu bija loti daudz.
Miezu augSanu un attistibu negativi ietekméja sekojoSais sausuma periods: maija 3. dekade un
junija 1. dekadé nokri$nu nebija nemaz. Augi ceroja maz, tiem dzelt&ja apaks$&jas lapas, primarie
stiebri veidojas 1si. P&c nokriSnu atsakSanas jlinija vidi saka attistities sekundarie stiebri, tie

garuma parspé€ja primaros stiebrus, un s€jumi bija Joti neizlidzinati gan péc stiebru garuma, gan

42



pec gatavibas iestasanas laika. Sekundarajos stiebros graudi bija nepilnigi nobriedusi un siki.
Nokri$nu daudzums augusta par 79% parsniedza ilggadigi novéroto. Tas trauc€ja razas novakSanu
un izraisija pastiprinatu graudu sadigSanu varpas, veldréSanos un graudu kvalitates

samazinasanos. Palielinata mitruma d€l nebija iesp&jams precizi novertét gatavibas iestasanos.

2009. gada VPLSI vidgja gaisa temperatiira par 0.8 °C parsniedza ilggadigi novéroto, bet
nokri$nu summa bija 2700 mm, jeb 99% no ilggadigi novérotas. Nokri$nu nebija aprila 3. dekade
un maija sakuma, tap&c s€jumi bija japieve]. Maija ménesi kopuma nokri$nu bija maz- tikai 42%
no ilggadigi noverota. Junija 1. un 2. dekade bija palielinats nokrisnu daudzums — attiecigi 721 un
157% no ilggadigiem datiem. Izteikti negativa So meteorologisko apstaklu ietekme uz miezu
attistibu netika novérota. Jinija sakuma lietavas aizkavgja s€juma smidzinasanu ar herbicidu, jo
nebija iesp&jama traktortehnikas parvietoSanas pa lauku, ka ari veicinaja pastiprinatu augsnes
sablivéSanos. Paaugstinats nokriSnu daudzums — 168% no ilggadigi novérota — bija arT jilija 1.
dekadg, tas radija bazas, ka lietavas var€tu veicinat miezu veldréSanos. levérojami nokrisni bija
arT augusta 2. dekade — 194% no ilggadigi noverota. Tas traucgja razas novaksanu, bet negativa

letekme uz razas kvalitati netika novérota (8. pielikums).

2010. gada VPLSI vegetacijas perioda vidéja gaisa temperatira par 2.6 °C parsniedza
ilggadigi novéroto, bet nokrisnu summa bija 317 mm jeb 143% no ilggadigi novérotas. Maija 1.
un 3. dekadg bija palielinats nokrisnu daudzums — attiecigi 281% un 143% no ilggadigi noverota,
bet 2. dekadé temperatiira par 6.8 °C parsniedza ilggadigi novéroto un nokrisnu daudzums
sasniedza tikai 73% no ilggadigajiem raditajiem. lesp&jams, ka tas veicindja strauju labibu laputu
(Sitobion avene) savairos$anos, kuras savukart sekmgja strauju miezu dzeltenpundurainibas virusa
izplatibu. Izteikti negativa So meteorologisko apstaklu ietekme uz miezu digSanu un attistibu
netika novérota. Palielinats nokriSnu daudzums bija arT junija, ipasi 3. dekadg, kad tie sastadija
191% no ilggadigi noverota, kas atseviskas s€jumu vietas izraisija agru veldréSanos. Arf jilija 1.
un 3. dekade bija paaugstinats nokriSnu daudzums, bet gaisa temperatiira bija par 5.4 °C augstaka
neka ilggadigi noverota. Tas paatrinaja graudu nobrieSanu, visi paraugi nogatavojas gandriz

vienlaicigi, bet graudi veidojas siki. Razas vakSana tika uzsakta agrak neka parasti.

2011. gada VPLSI aprilis kopuma bija siltaks (ar1 pa dekadém), bet nokri$niem nabadzigaks
neka norma. Ar 12. aprili registréts vegetacijas perioda sakums. Aprila 3. dekadé uznaca siltuma
vilnis, kad gaisa vid&ja temperatiira tika registréta par 4.9 °C augstaka neka ilggadigie raditaji.
Maijskopuma nedaudz siltaks un nokriSniem bagataks neka ilggadigie raditaji. Junija 1. dekadé
uznaca karstuma vilnis, gaisa vid€jai temperatiirai paaugstinoties par 7.1 °C virs normas, nokri$ni
tikai 7% no normas. 2. un 3. dekade bija nedaudz siltakas (neparsniedzot 1 °C robezas) neka

norma, — 2.dekadé nokrisnu daudzums atbilda ilggadigajiem vid€jiem raditajiem, bet 3. dekade
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bija nokri$niem nabadzigaka neka norma. Augstas gaisa vidéjas temperatiiras tika registrétas arl
nesasniedzot ilggadigo vid€jo raditaju Iimeni. Arl augusts kopuma bija siltaks par normu, —
nokri$nu daudzums 1. un 3. dekadg bija tuvu normai, bet 2. dekade divas reizes parsniedza normu.
Septembr gaisa vid€jas temperatiiras saglabajas augstakas par normu. Ménesa 1. dekadé nokrisnu

daudzums atbilda normai, bet 3. dekadg nolija tikai 21% no normas (8. pielikums).

2012. gada VPLSI vidgji aprilis raksturojams ka siltaks (1.1 °C virs normas) un nokri$niem
bagataks (par 33%), ja salidzina ar ilggadigajiem nov€rojumiem. Ar 11. aprili registréts
vegetacijas perioda sakums. Maijs vidgji bija siltaks (1.0 °C virs normas) un nokri$piem bagataks
(155% no ilggadigajiem datiem) neka norma. Pavasara salnas tika novérotas vél Iidz 14. maijam.
Junijs vid&ji bija vésaks (1.0 °C zem normas) un nokri$niem nedaudz bagataks (par 16 %),
salidzinot ar ilggadigajiem datiem. Jilijs vid&ji bija siltaks (1.2 °C virs normas) un nokriSpiem
bagataks (157 % no ilggadigajiem datiem) neka norma. Augusts vidgji bija vésaks (0.6 °C zem
normas), ar lidzigu nokrisSnpu daudzumu ka ilggadigie nov@rojumi. Septembri vidgja gaisa
temperatiira 1. dekadg atbilda normai, bet 2. un 3. dekadg bija augstaka (attiecigi 2.3 °Cun 1.2 °C
virs normas) neka ilggadigajos novérojumos. Nokrisnu daudzums septembri gan pa dekadém
(attiecigi 32 %, 66% un 89%), gan vidgji ménesi (62%) bija mazaks ka ilggadigie raditaji (8.
pielikums).

2.4. Varpu fuzariozes izturibas noteikSanas metodiku salidzinajums

2.4.1. Inokulacijai izmantotais materials un inokulacijas metodes
2008. — 2010. gada konidiju suspensijas tika pagatavotas no sausiem, ar Fusarium culmorum
inficétiem graudiem, ko razojis “Prophyta Gmbh” (Vacija). Pieci grami infekcijas materiala tika
inkubéti 1 | istabas temperatiras Gdens vienu stundu un tad nofiltréts. Sporu koncentracija
inokulacijas materiala bija 1 x 10°. No 2011. gada bija pieejams viet&jais infekcijas materials —
Fusarium culmorum izolats Nr. 52 (27-2) no Vilanu rajona (Latvija), un tas tika izmantots
destileta tdeni, izveidojot makro konidiju suspensiju ar vélamo koncentraciju. Makro konidiju
suspensija ar sporu koncentraciju 5 x 10* ml™ tika pielietota 2011. gada. Lai panaktu izteiktakus

slimibas simptomus, 2012. gada sporu koncentracija tika palielinata Iidz 7 x 10* ml™2.

Lai noveértétu izturibu pret varpu fuzariozi, tika izmantotas divas metodes: nogriezto varpu
metode (Takeda, 2004), kas tika izmantota 2008. — 2010. gada, un maksliga inficésana lauka
apstaklos, kas adaptéta peéc Buerstmayr (2002) metodikas. Dala 2011. un 2012. gada augu

materiala tika testeta ar abam metodéem.
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Ar nogriezto varpu metodi katram paraugam ZDK 65 fazé tika nogrieztas tris varpas, katra
varpa tika uzskatita par vienu atkartojumu. Varpas no stiebra tika atdalitas otraja mezgla no varpas
un ievietotas noslégta telpa ar gaisa mitrinataju. Gaisa mitrinatajs ar tideni tika papildinats divas
reizes diena un katru reizi darbojas 5 stundas péc uzpildes. Inokulacija tika veikta vakara.
Temperatiiras un gaismas rezims netika kontroléts un bija atkarigs no meteorologiskajiem
apstakliem. Inficéto graudu skaits katra varpa astonas dienas péc inokulacijas uzsaksanas tika

noteikts vizuali un izteikts skala no 0 lidz 100%.

Inokulacijai lauka apstaklos ienémigaja augu augSanas stadija ZDK 55 individuali tika
inokuléts katrs paraugs. Inokulacija tika atkartota péc tris dienam. Inokulacija tika veikta véla
p&cpusdiena, kad gaisa temperatiira bija zemaka par 20 °C. Gaisa mitrums bija atkarigs no
meteorologiskajiem apstakliem. Infic€to varpu daudzums tika noteikts vizuali, izsakot procentos
no visam varpam laucina 18,. 22. un 26. diena p&c inokulacijas. Katram laucinam tika aprékinats
laukums zem slimibas progresésanas liknes (AUDPC), ka aprakstijis Buerstmayr et al. (2000).

Sis raditajs tika izmantots slimibas postiguma izvértésanai.

2.5. Graudu sadigSanas varpas metodiku salidzinajums

Lai laboratorijas apstaklos novertetu sadigSanu varpas, no katra parauga graudu pilngatavibas
stadija (ZDK 92 faze) (Zadoks et al., 1974) tika ievaktas tris varpas. TestéSanas metode tika
adaptéta un modific&ta, par pamatu izmantojot Derycke et al. (2002) izstradato metodiku. Varpas
tika ievietotas Petri traukos starp samitrinata filtrpapira loksném un inkubétas 20 °C temperatiira
ar 16h gaismas un 8h tumsas fotoperiodu. P&c Cetram, septinam un desmit dienam tika noteikts
sadiguso graudu skaits (6. att€ls). 2007. gada varpas tika diedz&tas uzreiz péc novaksanas, bet
2008. un 2009. gada tika salidzinata sadigSana varpas uzreiz diedzétam varpam un varpam, kas
Cetras nedélas uzglabatas 20 °C temperatiira. Ta ka 2008. gada graudu nobrieSanas laika bija
palielinats nokri$nu daudzums (5. attéls), bija iesp&jams novértét graudu sadigSanu varpas lauka
apstaklos. SadigSana varpas tika novertéta vizuali katram paraugam, visam laucinam skala 0 — 4

(0 — nav sadigu$u graudu, 4 — praktiski visi graudi sadigusi) (7. attéls).
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7. attels. Varpas sadiguso graudu novértésana lauka apstaklos.

2.6. RIL populaciju izveide un fenotipésana
RIL populacijas tika izveidotas, krustojot vecakaugus (skat. 0. apaksSnodalu) ar
kontrastgjosam 1pasibam katrai no pétitajam pazimém (8. attéls). RIL populacijas péc krustosanas
vairakas paaudzg€s augiem lauj apputeksnéties pasapputes cela 11dz tiek iegtiti praktiski homozigoti
augi. Lai pec iespgjas atrak iegltu F5 populacijas, divas sezonas (2008/2009 un 2009/2010) tika
audzétas divas paaudzes: vasara augi tika pavairoti Latvija, ziema tika satiti pavairosanai uz Cili

(Campex Baer Limitada, Cajon, Temuco, Cile).

46



P1x P2 2007 — krusto, iegust F1 augus

\ 2008 —izsej F1, iegust F2 augus

— e 0 . N -
i | i I 2008/2009 — Cile izsej F2, iegust F3 varpas

F3-1 F3-2 F3-3 F3-150
1l i H 2009 - iesej F3 varpas, ievac vienu F4 graudu
} | | } no katras varpas

F4-1 F4-2 F4-3 F4-150
i I tH tH  2009/2010 — Cilé ieséj F4, ievac 150 F5

} } } } varpas
F5-1 F5-2 F5-3 F5-150

2010 sej rindas graudus no F5 varpam, no

¥ ¥ B @ katras varpas pavairo vienu graudu.
RIL1 RIL2 RIL3 RIL150 2010-2012 fenotipésana F6-F8

8. attéls. RIL populaciju veido$anas shéma.

Lauku izméginajumi tika iekartoti VPLSI laukos 2010. un 2011. gada. Graudu sadigSana
varpas tika izvertéta uz lauka audzetiem augiem 92 attistibas stadija, nogriezot tris varpas un tas
diedzgjot starp mitriem filtrpapiriem Petri platés 20°C temperatiira ar 16 h/8h fotoperiodu.

Sadigusas varpas tika skaititas septitaja diena péc diedz€Sanas uzsakSanas.

Varpu fuzariozes izturibas novertéSanai 2010. gada tika izmantota nogriezto varpu metode
(Takeda, 2004), bet 2011. — inokulacija lauka apstaklos ar Fusarium culmorum celmu. Augi tika
audzeti 1 m garos laucinos viena vai divas rindas. Izturibu nosakot ar nogriezto varpu metodi, 65
attistibas stadija varpas tika nogrieztas otraja mezgla no augSas un ievietotas mitruma kamera,
kuru ar tideni papildinaja divas reizes diena un ta darbojas 5 stundas péc uzpildes. Fusarium
culmorum celms (Prophyta, Vacija) tika izmantota konidiju suspensijas pagatavos$anai ar sporu
koncentraciju 1 x 10°. Infekcijas pakape skala 0 lidz 100% tika noteikta astonas dienas p&c
inokulacijas. 2011. gada augi tika inokul&ti lauka apstak]os péc Buerstmayr et al. (2002) metodes.
Varpas tika inokul&tas augu 65 attistibas stadija ar viet&jas izcelsmes Fusarium culmorum celmu
Nr.52 (27-2) ar makrokonidiju suspensiju 5x10* sporas ml iidens. Varpu inficg$anas pakape visam
laucinam vizuali tika noteikta 18, 22 un 26 dienas p&c inokuléSanas. AUDPC katram laucinam

tika aprékinata péc Buerstmayr et al. metodikas (2000).
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Beta — glikanu saturs graudos (g kg?) tika noteikts VSGSI, izmantojot Megazyme kitus

(Megazyme International Ireland Ltd, Irija).

2.7. Asociaciju kartéSanas populaciju fenotipésana

2.7.1. Pazimes saistitas ar konkurétspéju ar nezalém

Auga garumu méra graudaugu attistibas fazé ZDK 90-92. Méra auga garumu, ieskaitot

stiebru un varpu bez akotiem.

Labibas augsnes nosegumu nosaka graudauga attistibas fazé ZDK 31-32. Skatoties no
augsas, vizualizé divdimensiju att€lu, kura noverte labibas augu noénoto augsnes dalu, izsakot to

procentos.

Nezalu augsnes nosegumu nosaka graudauga attistibas fazé ZKD 31-32. Skatoties no augsas,

vizualiz€ divdimensiju att€lu, kura noverté nezalu augu no€noto augsnes dalu (9. attéls).

9. attéls. Nezalu augsnes noseguma meérisana

Zelmena augstumu méra graudauga attistibas faz€ ZDK 31-32, m&rot augstumu no augsnes

11dz lapu zelmena augsai.

Cera formu nosaka graudauga attistibas fazé ZDK 25-29 ballés no 1 — 9. Vizuali noverté
lenki, kas veidojas starp augu ass centru un argjam lapam un stiebriem. 1 - stavs (< 25°); 3 -

pusstavs (26-40°); 5 - videjs (41-55°); 7 - pusklajenisks (56-70°); 9 - klajenisks (> 70°).

Karoglapas platumu un garumu méra galvenajam sticbram graudauga attistibas faze AS
47-51.
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Karoglapas noliekSanas lenki nosaka graudaugu attistibas fazé ZDK 47-51. Nosaka laucina

vidgjo raditaju ballés no 1 — 9. Vizuali noverte lenki, kas veidojas starp galveno stiebru un ta

karoglapu. 1 - (< 15°); 3 - (15-29°); 5 - (30-45°); 7 - (41-60°); 9 - (> 60°).

2.7.2. Pazimes saistitas ar konkurétspéju ar nezalém un baribas vielu
izmantoSanas efektivitati

Produktivo stiebru skaitu aprékina péc razas novakSanas, saskaitot produktivos stiebrus
katra laucina 0.05 m? platiba, kas péc tam tiek parrékinats uz 1 m? (0.05 m? x 20). Skaita taja pasa

vieta, kur tika skaitita laukdidziba.
CeroS$anas koeficientu aprékina ka produktivo stiebru un augu skaita 1 m? attiecibu.

Termalais laiks Iidz ziedéSanai/pilngatavibai tika izteiktas ka akumulétas gradu dienas (CDD)
Tas aprékinaja ka minimalas un maksimalas temperatiiras summu dienam no s€Sanas lidz
ziedeSanai vai pilngatavibai, ja dienas vidgja temperatira lielaka par 5°C (Tbase, bazes

temperatiira mieziem).

cDD = |Tmax + T min

> — Thase

2.7.3. Izturiba pret abiotisko stresu

Sadig8ana varpas tika noveértéta vizuali katram paraugam, visam laucinam skala 0 — 4 (0 —

nav sadiguSu graudu, 4 — praktiski visi graudi sadigusi).

Izturibu pret veldréSanos nosaka vizuali ballés no 1 — 9 graudaugu attistibas fazeé ZDK 90-

92.

2.7.4. Pazimes saistitas ar baribas vielu izmantoSanas efektivitati
Proteina, cietes, beta-glikanu saturu graudos (%), ka ari tilpummasu (g/l) nosaka,
izmantojot Infratec 1241 (FOSS, Hillerode, Danija). Tiuksto§ graudu masu nosaka ar
standartmetodi. No izméginajuma lauka iegiito razu parrekina t ha™ pie graudu standartmitruma
14%.

2.7.5. Slimibu izturiba
Izplatitakas slimibas — miltrasu (Blumeria graminis f. sp. hordei), tiklplankumainibu

(Pyrenophora teres) — vérté ballesno 1 - 9.
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2.8. Genotipésana

DNS genotip&Sanai tika izdalita no viena auga lapam, izmantojot “DNeasy Plant Mini Kit”
(“Qiagen”, Vacija). DNS genotip&Sana asociaciju kartéSanas p&tijumiem tika veikta ar augstas
caurlaidspgjas genotipéSanas platformu, kas balstas uz Illumina GoldenGate tehnologiju (Rostoks
et al., 2006), izmantojot 1536 SNP markierus (Close et al., 2009) ka pakalpojums Kalifornijas
Universitateé, Amerikas Savienotajas Valstis. Genotip&$anas datu kvalitates kontrole tika veikta
péc Rostoks et al. (2006) aprakstitas metodikas. Petijuma netika izmantoti lokusi, kam minoras
aléles frekvence (MAF, Minor Allele Frequency angl.) bija mazaka par 10%. SNP markieru
atraSanas vietas tika noteiktas péc miezu konsensus kartes (Close et al., 2009). Mutacija NUD

geéna tika genotipéta péc Taketa et al. (2008) metodikas.

2.9. Statistiskas analizes

2.9.1. Pazimes “graudu sadigSana varpas” piemérotakas metodes izvélei

Statistiskajai analizei tika izmantota divfaktoru dispersijas analize (ANOVA) ar
atkartojumiem, ka ari korelaciju koeficienti. Aprékini veikti izmantojot Microsoft Excell
(“Microsoft”, ASV).

2.9.2. Piemérotakas metodes izturibai pret varpu fuzariozi izvértésanai

Statistiskajai analizei izmantota divfaktoru dispersijas analize ar atkartojumiem (lauka
inokulacijas metodei gads pienemts par atkartojumu) un bez atkartojumiem. Aprekinati
fenotipiskie korelacijas koeficienti. Iedzimstamiba rékinata, izmantojot divfaktoru dispersijas

analizes dispersijas komponentes, kur
h2 = 100 . Vg/(Vg + Vgs/S"‘Velsr).

Pirsona korelacijas koeficienti tika aprékinati, izmantojot R versiju 3.2.2. aplikaciju “Psych”.

2.9.3. QTL karteésana RIL populacijas

legtitie rezultati tika statistiski apstradati, izmantojot datorprogrammu Microsoft Excel
(“Microsoft”, ASV) un R versiju 2. 15.0, izmantojot aplikacijas “moments”, “ggplot2”,
“reshape2”, "PerformanceAnalytics”. Paraugi tika salidzinati, izmantojot dispersijas analizi un t-
testu divam paraugkopam, piepemot, ka dispersijas ir vienadas. ledzimstamiba pazimém
“sadigSana varpas” un “izturiba pret varpu fuzariozi” tika aprékinata ka korelacija (r) starp

paaudzeém divos petijuma gados.

50



2.9.4. Statistiskas analizes populacijas pop_LV fenotipiskas daudzveidibas analizei

Vidgjas veértibas, standartnovizes un dispersija analize tika aprékinati, izmantojot
datorprogrammu Microsoft Excel (“Microsoft”, ASV). Dispersijas analizes (ANOVA) rezultati

tika izmantoti iedzimstamibas aprékiniem (Gordon et al., 1972).

2.9.5. Statistiskas analizes populacijas pop_BIO fenotipiskas daudzveidibas

analizei

Vidgjas vertibas un Pirsona korelacijas koeficienti tika aprékinati ar datorprogrammu
GENSTAT 14.0 (2014), butiskuma slieksnis tika noteikts pie 95% (a = 0.05). Dispersijas analize
tika veikta izmantojot datorprogrammu GENSTAT 14.0 (2014) un REML procediiru jauktiem
lineariem modeliem. Aprékinatas faktoru dispersijas tika izmantotas iedzimstamibas (h?)

aprékinasanai katrai audzeésanas sist€mai atseviski.

2.9.6. Asociaciju kartésana

Principialo  koordinaSu analizei tika izmantota datorprogramma DARwin5

(http://darwin.cirad.fr/darwin). LD aprékiniem starp SNP lokusu pariem tika izmantota

datorprogramma Tassel5 (Bradbury et al., 2007).

Asociaciju kartéSana tika veikta, izmantojot datorprogrammu Tassel, izmantojot noklusgéjuma
parametrus (Bradbury et al., 2007). Tika izmantots vispargjais linearais modelis (GLM, general
linear model angl.), gan ieklaujot, gan neieklaujot Q-matricu (informacija par strukturétu saistibu
starp paraugiem), vai jauktais linearais modelis (MLM, mixed linear model angl.), kuru pielietojot

tika izmantota gan Q-matrica, gan K-matrica (Iidzibas matrica).

Q-matricas aprékinasanai tika izmantota datorprogramma “Structure” (Pritchard et al., 2000).
Matricas izveidei tika atlasiti pieci lidz seSi markieri uz katras hromosomas péc Sadiem
kriterijiem: markieriem jabiit vismaz 10 cM attaluma vienam no otra, ar MAF lielaku par 30%.
asociaciju karteéSanas populacija pop_LV tadgjadi tika atlasiti 38 SNP markieri, bet populacija
pop_BIO—41. Izmant

ojot atlasito markieru genotip€Sanas datus izmantotajas miezu Iinijas, tika parbauditas
hipotézes, ka paraugi veido vienu lidz 20 klasterus (K). Tika izmantoti sekojoSi parametri:

iestradinasana (burn-in angl.) - 100000, secigo atkartojumu (run length angl.) skaits - 200000,

piemaisijuma modelis - 15 atkartojumi. Par visticamako paraugu izveidoto klasteru skaitu tika
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atzita liclaka AK vertiba, kas tiek aprékinata, balstoties uz secigu K veértibu logaritmisko varbttibu

izmainam (Evanno et al., 2005).

K-matrica jeb paru lidzibas koeficients tika aprékinats asociaciju kartéSanas populacija
pop_LV ar datorprogrammu SPAGeDi (Hardy and Vekemans, 2002) un Tassel versiju 3.0
(Bradbury et al., 2007), kas $eit un turpmak tiks apzimé&tas ar attiecigi Kspagedi UN Ktassel, savukart

kart€Sanas populacija pop_BIO ar datorprogrammu Tassel versiju 5.

Kartgjot populacija pop_LV, markieru — pazimes asociaciju p-vertibam tika noteikts
butiskuma slieksnis péc Bonferroni metodes (Balding, 2006), populacija pop_BIO slieksnis tika
noteiks p>0.005.
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3. Rezultati

3.1. Metodikas izstrade graudu sadigSanas varpas novértésanai
Promocijas darba ietvaros tika izstradata piemérotaka metode graudu sadigSanas varpas
izvertéSanai laboratorijas apstaklos selekcijas vajadzibam, salidzinot laboratorija iegiitos

rezultatus ar lauka apstak]os novéroto.

Nogrieztas varpas turot starp samitrinatiem filtrpapiriem laboratorijas apstaklos, vidgjais
sadiguso graudu skaits ceturtaja, septitaja un desmitaja diena p&c diedz&Sanas uzsaksanas bitiski
atSkiras (p<0.001) (10. attels). Visliclaka genotipa ictekme uz sadigu$so graudu skaitu tika
novérota 10. teste€Sanas diena (63.8-81.2 %), gan diedzgjot uzreiz péc varpu novaksanas, gan

diedz&sanu uzsakot Cetras nedélas p&c varpu novaksanas.
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# 40
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o —— [ ———— [S—
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10. attels. Vidé€jais sadigus$o graudu skaits ceturtaja, septitaja un desmitaja diena péc diedzeéSanas
sakuma.

Korelacija starp sadiguSo graudu daudzumu un graudu sadigSanas varpas novertejumu lauka
apstaklos bija bitiska visos izméginajuma gados un variantos, iznemot sadiguSos graudus skaitot
ceturtaja diena péc testa sakuma 2007. gada (1. tabula). Visaugstakas korelacijas koeficienta
vertibas tika konstatetas, sadiguSos graudus varpas nosakot 7. un 10. testéSanas diena. Korelacijas
koeficienti starp sadiguSo varpu skaitu 7. un 10. diena ir augstaki test€jot uzreiz pec razas
novakSanas nevis nogaidot Cetras ned€las. Vislielaka korelacija starp sadigSanu lauka apstak]os
un laboratorijas apstaklos bija sadigSanu novertgjot 10. diena pec diedzeSanas uzsaksanas un ta
uzskatama par piemerotako metodi sadig§8anas varpas noverteésanai laboratorijas apstaklos.
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1. tabula. Teste$anas laika ietekme uz sadig§anu varpas un korelacijas koeficienti starp testéSanas
metodém.

Diena péc 2007 2008 2009
diedzesanas
Pilngataviba  Pilngataviba 4 ned€las péc Pilngataviba 4 nedglas péc
uzsaksanas
pilngatavibas pilngatavibas
Korelacija ar novérojumiem 4, diena  0.16 0.35 0.38 0.27 0.28
lauka apstaklos 2008. gada
(r0.05=0.253) 7.diena  0.27 0.47 0.28 0.38 0.25
10. diena  0.29 0.51 0.25 0.45 0.32
Genotipa ictekmes Tpatsvars 4, diena  64.8%*  65.8%*  57.6%*  68.3**  63.1%*
(W, %)
7.diena  79.8** 52.7** 43.9* 69.7** 55.6**
10. diena 81.2** 63.8** 63.9** 72.4%* 71.3**
TesteSanas dienas ietekmes 4. djena 5.0** 2 5**

ipastvars, (1?2, %)

7. diena 6.7** 19.7**

10. diena 25.8** 24.2**

*p<0.005, **p<0.001

10. diena varpas sadiguso graudu skaits 2007. — 2009. gada rada nozimigu pazimes mainibu
(11. attels). Visizturigakais paraugs bija seSkansu miezu $kirne "Samson’, kam vidg&jais sadiguso
varpu daudzums pa tris gadiem bija 2.3%. Skirne pétijuma tika izmantota ka izturiga kontrole.
Labu izturibu pret graudu sadigSanu varpas vargja noverot ari Latvija izveidotam selekcijas
linijam PR-3535, PR-3528, PR-3738, skirnei ‘Gate', Kanadas izcelmes paraugam "CDC Rattan’,
Amerikas Savienoto Valstu izcelmes paraugiem "011D451H", "Wanubet’, un Zviedrijas izcelmes

paraugiem "SW-1291" un "Hiproly'.
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11. attels. Pazimes “graudu sadig§ana varpas” normalais un empiriskais salidzinajums 2007. — 2009.

gada un videji pa tris gadiem.

3.2.1. Nogriezto varpu metode

paraugiem (2. tabula).

3.2. Varpu fuzariozes izturibas izvértéSanas metozu salidzinajums

Izmantojot nogriezto varpu metodi, starp paraugiem tika novérotas atskirigas varpu infekcijas
pakapes. Dispersijas analize apstiprinaja, ka genotipam ir butiska ietekme uz infekcijas pakapi

gan divu gadu griezuma paraugkopa ar 126 paraugiem, gan Cetru gadu izm&ginajumos ar 18
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2. tabula. Ar nogriezto varpu metodi noteiktas inficéSanas ar varpu fuzariozi pakapes faktoru ietekmes
ipatsvars (1), iedzimstamiba (h?) un korelacijas koeficienti 2008. — 2012. gada.

Statistiskais parametrs 2008-2009 2008-2010 un 2012
p-vértiba 1%, % p-veértiba "%, %

n 126 18
Genotips <0.001 41.6 <0.001 33.3
Gads <0.001 11.9 <0.001 21.6
Gada un genotipa <0.001 24.5 <0.001 28.7
mijiedarbiba
h?, % 41.0 71.3
Korelacijas 0.27**2 0.59%*P
koeficients

** n<0.01

astarp 2008. un 2009. gada rezultatiem; ° starp vidgjiem rezultatiem 2008. — 2010. un 2012. gada datiem

Genotipa ietekme bija butiska un lielaka neka gada ietekme. Ari gada un genotipa
mijiedarbiba bija biitiska un sastadija aptuveni ceturto dalu no ietekmes Ipatsvara. Daziem
paraugiem pa gadiem bija atSkiriga (augsta vai zema) infic€Sanas pakape (pieméram, ‘Kristaps’,
‘Stefti’, ‘Rubiola’). 2008. — 2009. gada korelacijas koeficients bija butisks, tomér neliels (0.27)
126 paraugu grupa (2. tabula), bet augsts (0.9) 18 paraugu kolekcija (12. attéls). 2012. gada tika
izmantots cits Fusarium culmorum celms neka 2008. — 2010. gada. Korelacijas koeficients starp

vidgjiem 2008. — 2010. noveérojumiem un 2012. gada konstatéto bija augsts — 0.59 (2. tabula).

Infekcijas pakapes vidgjie raditaji un diapazoni kolekcijas paraugiem zemaki bija 2012. gada,
bet augstaki 2010. gada (4. tabula). 2008. un 2009. gada konstatéts lidzigs diapazons un vidgjas

vertibas.

3.2.2. Inokulacija lauka apstaklos
Inokulgjot miezus lauka apstaklos, infekcijas pakape dazadiem paraugiem bija atSkiriga.
Izmantojot divas dispersijas metodes, tika noteikts, ka genotips ir biitisks faktors, kas ietekme
infekcijas pakapi (3. tabula). Genotipa ietekmes ipatsvars kolekcijas materiala bija lielaks neka
RIL populacija, kas varétu biit skaidrojams ar plasaku izturibas variaciju kolekcijas paraugiem
(RIL populacija variacijas koeficients bija 30.07% un kolekcija 66.9%). Ari iedzimstamiba bija

augstaka kolekcijas paraugiem, salidzinot ar RIL populaciju. Infekcijas pakapes noveértéSanas
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laikam (dienas péc inokulacijas) lielaks ietekmes ipatsvars, salidzinot ar genotipa ictekmi, bija
RIL populacija, bet daudz mazaks kolekcijas paraugiem, faktoru mijiedarbiba abos gadijumos
nebija butiska. Lai gan faktora ietekmes Tpatsvars bija neliels, gadam bija butiska ietekme uz
infekcijas pakapi kolekcijas materiala, bet nebatisks — RIL populacija. Starp infekcijas pakapi

abos gados bija augsts korelacijas koeficients.

3. tabula. Ar inokulacijas metodi noteiktas inficéSanas ar varpu fuzariozi pakapes faktoru ietekmes
ipatsvars (1), iedzimstamiba (h?) un korelacijas koeficienti 2011. — 2012. gada.

Statistiskais parametrs RIL populacija Kolekcija Viss testétais
materials

p-vértiba 1% % p-vértiba 1% %  p-vertiba %, %

Korelacijas koeficients 0.33** 0.65** 0.48**
(2011/2012)

divfaktoru ANOVA ar atkartojumiem

Genotips <0.001 29.3 <0.001 56.5 <0.001 41.8
Novérojuma laiks, dienas <0.001 39.2 <0.001 10.8 <0.001 25.9
péc inficé$anas?

Mijiedarbiba n.s. 7.1 n.s. 6.9 n.s. 7.6
h2, % 88.0 93.9 90.9

divfaktoru ANOVA bez atkartojumiem

Genotips <0.01 66.2 <0.001 76.2 <0.001 72.6

Gads n.s. 0.2 <0.001 5.3 <0.01 15

822, 24 un 26 dienas péc inokulacijas
b nav biitisks, p>0.05
** bitisks pie p<0.01

Lai noveértetu atkartojumu nepiecieSamibu, ka ari izvietojuma (augi s€ti rindas vai lielaka
laucina vidi) ietekmi uz infekcijas pakapi, kolekcijas materials 2012. gada tika parbaudits divos
atkartojumos, s€jot rindas, un viena atkartojuma, s€jot laucina vidi. Korelacijas koeficients starp
atkartojumiem, kas séti rindas, bija augsts (r=0.89, p<0.01), tapat augsta bija arT korelacija starp
vidgjo infekcijas pakapi s€jumos rindas un séjuma laucinu vida (r=0.89, p<0.01). Dispersijas
analiz€ netika konstatStas butiskas atSkiribas starp atkartojumiem rindas. Izméginajuma laucina

vida infekcijas pakape bija butiski augstaka neka atkartojumiem rindas (p<0.01).

57



0 20 60 100 0 20 60 100 0 20 60 100
I N B I T N N N I S R N I

%-008 % % & * * -
] 0.9 0.49 042 0.082| 038 [
2 - [NV_R009 * % sod I
s S 0607 0607 005 | 031
H 0 L) 0.63° 042"
+ 1 -0.38 -
| i | 3
3 2012
g :+ P * g *y —0.12 0.29
T e | e | I
inok_ 2011 ]
| PR P (RN | I e _0'035 -
8 1 ingk_2012
i SN NI P P IR |- N

12. attéls. Nogriezto varpu metodes (NV) un inokulacijas lauka apstaklos (inok) grafiku matrice un
korelacijas grafiki (zem diagonales), histogrammas (pa diagonali) un korelacijas koeficienti (virs diagonales)
2010. — 2012. gada pie bitiskuma limepiem * - 0.05, **- 0.01, ***- 0.001.

3.2.3. Nogriezto varpu metodes un inokulacijas lauka apstaklos salidzinajums

Izmantotajai metodei (nogriezto varpu vai inokulacijai lauka apstaklos) bija butiska ietekme
uz infic€Sanos ar varpu fuzariozi visos salidzinajumos pa gadiem, iznemot vienu gadijumu (5.
tabula). Augstaka inficéSanas pakape tika novérota, inficgjot ar nogriezto varpu metodi, jo,
salidzinot ar lauka apstakliem, kamera bija sénes attistibai labveligaki apstakli, galvenokart,
augstaks mitrums. Genotipam nebija biitiska ietekme, izpemot salidzindjumu starp metodeém
2012. gada. Lielaka iedzimstamiba tika konstatéta, izmantojot inokulaciju lauka apstaklos (2., 3.
tabula).
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4. tabula. InficeSanas ar varpu fuzariozi 18 kolekcijas genotipiem 2008. — 2012. gada

Skirne Nogriezto varpu metode, inficéSanas Infekcijas pakape (%) 26
pakape (%) dienas péc inokulacijas
lauka apstaklos

2008 2009 2010 2012 2011 2012

Kombainieris 7.3 28.3 72.7 25.0 5.0 18.3
Dziugiali 85.0 48.3 64.0 15.0 10.0 13.3
Steffi 73.3 56.7 29.3 21.7 15.0 13.3
Peggy 56.7 55.0 64.0 43.3 10.0 11.7
Heris 85.0 56.7 56.3 15.0 20.0 15.0
1273300-50 6.7 5.7 40.0 1.7 5.0 10.7
Balga 3.3 15.0 43.3 13.3 5.0 6.7
Linga 1.7 9.0 62.0 10.0 15.0 15.0
Rasa 3.0 6.0 44.3 6.7 10.0 13.3
Rija 4.0 5.7 35.0 5.0 10.0 15.0
Kristaps 68.3 45.0 62.0 5.0 5.0 5.7
Irbe 6.7 6.0 39.0 8.3 20.0 20.0
L-2985.1 2.3 10.7 33.0 13.3 20.0 10.7
718676-19 2.7 11.7 69.3 36.7 5.0 9.0
797877-39 0.0 2.7 35.3 8.3 10.0 9.0
1263098-13 3.3 9.0 47.3 3.3 5.0 11.7
Dzintars 96.7 66.7 100.0 33.3 5.0 43.3
1012786-41 66.7 88.3 98.0 31.7 10.0 10.7
Justina 50.0 56.7 40.7 18.3 15.0 20.0
max 0.0 2.7 29.3 1.7 5.0 5.7
min 96.7 88.3 100.0 43.3 20.0 43.3
vidgji 32.8 30.7 54.5 16.6 10.5 14.3

Vairakiem paraugiem ar nogriezto varpu metodi un inokulgjot lauka apstaklos tika iegiits
kontrast&joss novertéjums (4. tabula), pieméram, Skirnes ‘Riija’, ‘Rasa’ un ‘Irbe’ bija vienas no
visizturigakajam izm&ginajumos ar nogriezto varpu metodi, bet infekcijas pakape lauka apstaklos
bija tuvu vidgjam vértibam. Paraugiem 101278-41, ‘Peggy’ un ‘Kombainieris’ tika novérota
pretgja tendence. Kontrolskirneém ‘Fredrickson’ un ‘Fontana’ ar abam metodém tika iegiiti lidzigi

rezultati.
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5. tabula. Ar nogriezto varpu metodi un inokulaciju lauka apstaklos iegiitas inficéSanas ar varpu
fuzariozi pakapes faktoru ietekmes Ipatsvars un korelacijas koeficienti dazados gados

gads n p-vértiba "% % r
Nogriezto Inokulacija genotips  metode  genotips metode
varpu lauka
metode apstak]os
2008 2011 27 n.s.2 0.002 49 16 0.32
2008 2012 22 n.s. 0.028 52 10 0.36
2009 2011 27 n.s. <0.001 52 18 0.41*
2009 2012 22 n.s. 0.01 52 14 0.33
2010 2011 154 n.s. <0.001 22 58 0.11
2010 2012 107 n.s. <0.001 17 70 0.19*
2011 2011 30 n.s. <0.001 39 37 0.47**
2011 2012 14 n.s. n.s. 34 9 0.39
2012 2011 40 n.s. 0.01 o1 7 0.1
2012 2012 38 0.016 0.002 61 9 0.36*

2 nav bitisks (p<0.05)

* biitisks pie p<0.05; ** bitisks pie p<0.01

3.3. SadigSanas varpas novértéjums RIL populacijam
Abam RIL populacijam ‘PR 3642’ x ‘CDC Rattan’ un ‘Samson’ x ‘CDC Freedom’ starp

izmantoto ien@migo un izturigo vecakaugu bija izteiktas atskiribas izturiba pret sadig8anu varpas

2011. gada, tacu mazak izteiktas 2012. gada (6. tabula). 2010. gada populacijai ‘PR 3642’ x CDC

Rattan’ sadiguso graudu daudzums varpas bija augsts (35— 100 %, vidg&ji 71%), 201 1. gada varigja
no 0 — 68% (vidgji 30%), bet 2012. gada 0 — 74% (vidg&ji 13%). Savukart populacijas ‘Samson’ x

"’CDC Freedom’ visos gados tika konstat&ti gan ienémigi, gan pilniba izturigi paraugi (12. attels).

Genotipa ietekmes Tpatsvars populacija ‘PR 3642’ x *CDC Rattan’ svarstijas no 45% 2010. gada

lidz 83% 2011. gada. Savukart populacija ‘Samson’ x ‘CDC Freedom’ visos gados bija augsts

genotipa ietekmes Tpatsvars (1 = 73-84%).
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6. tabula. Graudu sadigsana varpas RIL populacijas, % (2010. — 2012. gads)

Iiju skaits

‘PR 3642’ x ‘CDC Rattan’ ‘CDC Freedom’ x ‘Samson’
2010 2011 2012 2010 2011 2012
Mates augs X 74 13 X 74 44
Teva augs X 26 9 X 9 0
vidgji RIL 71 30 13 28 21 6
populacija
amplitida 35-100  0-68 0-74 0-80 0-71 0-67
standartnovirze 13.4 20.4 14.7 25.6 19.9 11.5
Asimetrijas -0.21 -0.07 1.32 0.54 0.67 2.9
koeficients
Ekscesa koeficients ~ 2.74 1.98 4.81 1.94 2.25 12.74
n’, % 45 83 62 84 80 73
'PR-3462'/Rattan’ 'CDC Freedom/Samson’
R i
§ “hiiul“.lhl N (N " YTTE YT

13. attels. Sadig§anas varpas histogrammas populacijam ‘PR-3462’x’Rattan’ un ‘CDC Freedom’ x
>Samson’ (2010. — 2012. gads)

Abam populacijam starp noveérojumiem visos gados konstatétas pozitivas korelacijas (14.

attels), lai gan visas vertibas bija zemas (<0.5). Populacija ‘CDC Freedom’ x ’Samson’ visi
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korelacijas koeficienti bija statistiski biitiski, savukart populacija ‘PR-3462° x ‘Rattan’ biitiska

korelacija konstatéta tikai starp pazimes izpausmi 2010. un 2011. gada.
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14, attels. Graudu sadig§anas varpas grafiku matrice un korelacijas grafiki (zem diagonales),
histogrammas (pa diagonali) un korelacijas koeficienti (virs diagonales) 2010. — 2012. gada pie butiskuma
Iimenpiem * - 0.05, **- 0.01, ***- 0.001.

3.4. Varpu fuzariozes izturibas novértéjums RIL populacijam
Kartgjosa populacija ‘Fontana’ x ‘ND 1646’ vislielaka varpu fuzariozes izturibas variacija
bija 2010. gada — gan ar nogriezto varpu metodi, gan aprékinot AUDPC (7. tabula). 2010. gada
slimibai bijusi ar1 visaugstaka intensitate. 2011. — 2012. gada slimibas intensitate bija lidziga (15.
att€ls, 7. tabula). Visi korelacijas koeficienti starp abam izmantotajam metodém visos tris
parbaudes gados ir pozitivi, tomér korelacijas koeficienti ir butiski mazak neka pusei no
koeficientiem (16. att€ls). Visaugstakas korelacijas ir starp infekcijas pakapi lauka apstaklos un

varpu fuzariozes progresu (AUDPC) katra atseviska gada (R= 86 - 99).
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7. tabula. Varpu fuzariozes izturiba kartéjo$aja populacija ‘Fontana’ x ‘ND 1646’

Gads Vecakaugi RIL populacija
Fontana ND 1646 vidgi  min - max SD  Asimetrijas  Ekscesa
koeficients  koeficiens

ar nogriezto varpu metodi noteikta infic€Sanas ar varpu fuzariozi, %

2010 X X 55.6 13.6-89.6 191 -0.38 -0.62
InficéSanas pakape 26 dienas péc inokulacijas lauka apstaklos, %

2011 20.6 6.3 14.2 5.0-30.0 6.0 0.77 0.07

2012 23.3 7.6 12.5 5.0-30.0 4.2 0.99 1.96
Varpu fuzariozes attistibas progress (AUDPC)

2010 248.3 60.2-409.7 88.8 -0.28 -0.70

2011 91.7 151.7 729  16.5-210.0 411 1.18 1.12

2012 39.2 18.7 675 22.0-1625 223 1.08 2.82
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15. attels. InficeSanas ar varpu fuzariozi, %, un varpu fuzariozes progress, AUDPC, populacija

‘Fontana’ x ‘ND 1646’ (2010. — 2012. gads).

gads

2010
2011
2012
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16. attéls. InficéSanas ar varpu fuzariozi péc AUDPC un inokulacijas metodes: grafiku matrice un
korelacijas grafiki (zem diagonales), histogrammas (pa diagonali) un korelacijas koeficienti (virs diagonales)
2010. — 2012. gada pie butiskuma Iimeniem * - 0.05, **- 0.01, ***- 0.001.

3.5. Beta-glikanu satura graudos novertejums RIL populacijas

Abam RIL populacijam beta-glikanu satura kartésanai ‘KM-1910" x ‘KM-2084’ un ‘Justina’
x ‘KM-2084" starp vecakaugiem bija ievérojamas atSkiribas beta-glikanu saturam graudos (8.
tabula). Populacijam beta-glikanu satura graudos vidgjie raditaji un izkliede bija saméra lidzigi
un stabili, ar nelielam atSkiribam (8. tabula). Korelacijas koeficienti starp rezultatiem, kas iegiiti
dazados gados, populacija ‘KM-1910" x ‘KM-2084’ bija statistiski biitiski visos salidzinatajos
gados, visaugstakais korelacijas koeficients — 0.7 bija starp 2011. un 2012. gada rezultatiem (14,
18. attels). Starp So gadu rezultatiem statistiski butisks korelacijas koeficients 0.7 bija ari

populacija ‘Justina’ x ‘KM-2084", pargjie korelacijas koeficienti bija zemi un nebitiski.
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8. tabula. Beta-glikanu saturs graudos RIL populacijas, % (2010.-2012. gads).

‘KM-1910° x ] KM-2084" ‘Justina’ x "’KM-2084’

2010 2011 2012 2010 2011 2012

Mates augs 4.07 3.86 3.88 4.10 3.90 3.56

Téva augs 5.24 6.38 5.19 5.24 6.38 5.19

vidgji RIL 5.2 4.9 4.6 4.7 4.9 4.6
populacija

amplitiida 3.6-7.7 3.8-6.0 3.6-5.7 29-59 3.8-6.0 3.6-5.7

standartnovirze 0.8 0.5 0.4 0.6 0.5 0.4

Asimetrijas 0.25 0.17 0.01 -0.59 0.17 0.01
koeficients

Ekscesa koeficients ~ 0.13 -0.29 -0.12 3.54 2.61 2.8

'KM-19107KM-2084" ‘Justina’/KM-2084"

gads

2010
201
2012

ITniju skaits
ITniju skaits

|||| 1
T T T T T T
4 6 8 4 6 8

beta glikanu saturs graudos, % beta glikanu saturs graudos, %

17. attels. Beta-glikanu saturs graudos populacijas ‘KM-1910" x ’KM-2084’ un ‘Justina’ x ’KM-2084’
(2010. — 2012. gads).
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18. attéls. Beta-glikanu satura graudos grafiku matrice un korelacijas grafiki (zem diagonales),
histogrammas (pa diagonali) un korelacijas koeficienti (virs diagonales) 2010. — 2012. gada populacijas ‘KM-
1910’ x ’KM-2084’ un ‘Justina’ x *’KM-2084" pie biitiskuma Iimeniem * - 0.05, **- 0.01, ***- 0.001.

3.6. Agronomisko pazimju mainiba Latvijas mieZzu asociaciju kartéSanas populacija
Graudu raza. Ar dispersijas analizi (ANOVA) iegitie rezultati liecinaja, ka graudu raZzu gan
kailgraudu, gan pléksnainajiem mieziem bitiski (P <0.001) ictekmg&ja visi tris galvenie faktori
(genotips, gads, vieta) un to mijiedarbiba (9. tabula, 10. tabula). Abiem miezu tipiem graudu razu
galvenokart nosaka genotips (n’plekspainic = 18%, N*=kailgraudu =10%) Un gads (n%pieksnainic =36%,
N%=kailgraudu = 35%)), bet mazaka méra vide un mijiedarbibas starp faktoriem. Biitiski augstaka
graudu raza tika iegiita Stend€, kur arT pazimes mainiba bija lielaka. 2009. gada abiem mieZu

veidiem, salidzinot ar citiem gadiem, bija butiski augstaka raza (12. tabula).

Perioda ilgums séja-varpoSana. Pleksnainajiem mieziem dienas lidz zied€Sanas sakumam
biitiski (P<0.01) ietekm&ja visi parbauditie faktori un to mijiedarbiba. Gada (n?pieksnainic = 8%)
ietekme uz pazimi bija neliela, salidzinot ar genotipa (W2pieksnainie = 51%) ietekmi, relativi liela
ietekme bija arT gada un vietas mijiedarbibai (2piekspainic = 19%). Pleksnainajiem mieziem, lai
sasniegtu varpoSanas stadiju, Priekulos bija nepiecieSams ilgaks laiks (57 dienas), salidzinot ar
Stendi (55 dienas), savukart kailgraudu mieziem tas pa audz€Sanas vietam bitiski neat$kiras
(attiecigi 55 un 56 dienas) (11. tabula). Starp audzéSanas gadiem butiskas atSkiribas bija
plekSnainajiem mieziem, visilgakais periods no s€jas lidz varpoSanai tika konstatéts 2009. gada,

savukart kailgraudu mieziem novérotas atskiribas nebija statistiski butiskas (12. tabula).
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9. tabula. Plek$naino mieZu agronomisko pazimju faktoru ietekmes Ipatsvars (), Priekuli, Stende,
2007-2009

Faktors df GR V TGM VG IV M T BGL
Genotips (G) 66 18%%  BL*x  4Qek 3%k 1k Q@wk ek gk
Gads (Y) 2 36%*  gFF  0%%  4gx 13wk 4k 3gEr gl
Vide (L) 1 Ox* g% O 1%%  Q9%% 5k (R 1%*

GxY 132 10%% Zrx TEx pwk Tax gek g 11%
Y xL 2 Frx QQEk gEx gk [TRx JEx G 194*
G X L 66 5** 3** 3** 1** 5** 4** 9** 5**

GxYxL 132 B TRE 4rx gex pre o ek Gk 10%*

GR — graudu raza, V- perioda ilgums s€ja-varposana, TGM- tiiksto§ graudu masa, VG — vegetacijas garums,
IV — veldrésanas, IM — infic€Sanas ar miltrasu, IT — inficéSanas ar tiklplankumainibu; BGL — beta-glikanu saturs
graudos, df- brivibas pakapju skaits 2P <0.01; ** P< 0.001

Vegetacijas garums. Vegetacijas perioda ilgumu abiem miezu veidiem butiski ietekmgja visi
parbauditie faktori un to mijiedarbiba, galvenokart - gads (W2piekspainie = 48%, N*=kailgraudu = 53%)
un genotips (Npisksnainic = 23%, N>=kailgraudu = 25%), mazaka méra — audzésanas vieta. Starp abam
audzeSanas vietam tika noverotas butiskas atSkiribas vegetacijas perioda garuma — Priekulos
abiem miezu veidiem tas bija garaks. Starpiba starp agrinako un vélinako paraugu lielaka bija

Stendé (11. tabula). Vidg&jais vegetacijas perioda garums ilgaks bija 2008. gada (12. tabula).

Izturiba pret veldréSanos. Izturibu pret veldréSanos butiski ietekméja visi pétitie faktori,
galvenokart audz&sanas vieta (N2piekspainie = 29%, N*=kailgraudu = 30%), ari gada un audzésanas vietas
mijiedarbiba. Vidgjais novertejums biitiski (P<0.05) zemaks bija Stendg€, salidzinot ar Priekuliem
(11. tabula). 2007. gada tika novérota bitiski (P<0.05) augstaka izturiba pret veldrésanos neka
2008. un 2009. gada (12. tabula).

InficeSanas ar miltrasu. Pazimes mainibu bitiski (P<0.01) ietekméja visi tris galvenie
faktori (9., 10. tabula), galvenokart — genotips (Wpisksnainic = 23%, M *=kailgraudu = 19%) un
audzeSanas vieta (N2pisksnainie = 53%, N *=kailgraudu = 53%), mazak - gads un faktoru mijiedarbiba.
PlekSnainajiem mieziem izturiba pret miltrasu augstadka (zemaks noveért§jums ballés) bija
Priekulos (0.8 balles) neka Stende (2.4 balles), arT kailgraudu mieziem izturiba augstaka bija
Priekulos (attiecigi 1.2 un 2.7 balles) (11. tabula). Abiem miezu veidiem visaugstaka infic€Sanas

ar miltrasu bija 2009. gada (12. tabula).
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10. tabula. Faktoru ietekmes Ipatsvars (1°) kailgraudu mieZu agronomiskajam pazimem, Priekuli,
Stende, 2007-2009.
df GR V VG IV IM B BGL
Genotips (G) 21 10 5 25*  10* 19* 6% 21*
Gads (Y) 2 3B* 0 53*  11* 7* 35*  13*
Vide (L) 1 4* 0 0* 30* 53* 1* 5*
GxY 42 6* 7 2* 6* 5* 7 3*
Y xL 2 3* 1 13*  16* 2* 21*  88*
GxL 21 4* 6 1* 8* 2* 4* 3*
GxYxL 42 o* 8 4* I 4* 8* o*

GR — graudu raza, V- perioda ilgums s&ja-varpoSana, GNL — graudu nobriesanas laiks, VG — vegetacijas

garums, 1V — veldrésanas, IM — inficé$anas ar miltrasu, IT — infic€Sanas ar tiklplanumainibu; BGL — beta-glikanu

saturs graudos, df — brivibas pakapju skaits, * P< 0.001

InficéSanas ar tiklplankumainibu. Genotips, gads un to mijiedarbiba bija galvenie pazimi

ietekméjosi faktor un to kopgjais ietekmes Ipatsvars bija 48% kailgraudu mieziem un 60%

pleksnainajiem mieziem (9., 10. tabula). Priekulos infekcijas pakape bija zemaka gan kailgraudu,

gan plekSpainajiem paraugiem. Vidgjas infic€Sanas noverte§juma vertiba pa gadiem butiski

atSkiras, augstakas abu veidu mieziem tas bija 2008. gada (12. tabula).
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11. tabula. MieZu agronomisko pazimju vidgjas vértibas abas audzésanas vietas (2007-2009)

Pazime Audzé Pleksnainie Kailgraudu

Sanas

vietal  Vidgjii? min-max Ampl Vidgji min-max Ampliti

ituda da

Graudu raza, P 4.5a 1.5-7.8 6.4 3.3a 1.2-6.0 4.8
tha'l

S 4.6b 1.4-8.4 7.0 3.7b 1.1-6.2 5.1
Sg€ja- varposana, P 57.6a 49.0-67.0 18.0 555a 41-67 26
dienas

S 55.8b 498-64.0 143 55.7a 41-67 26
Sgja-pilngataviba, P 102a 96-111 15 102a 96-107 11
dienas

S 101b 91-112 21 101a 93-110 17
Veldrésanas, balles P 8.7a 4.0-9.0 5.0 8.8a 7.0-9.0 2.0

S 6.8b 2.0-9.0 7.0 7.2b 2.0-9.0 7.0
Inficésanas ar P 0.8a 0.0-3.5 3.5 1.2a 0.0-3.5 3.5
miltrasu

S 2.4b 0.0-4.0 4.0 2.7b 1.0-4.0 4.0
Inficésanas ar P 0.7a 0.0-3.5 3.5 0.5a 0.0-3.0 3.0
tiklplankumainibu

S 0.8b 0.0-2.5 2.5 0.6b 0.0-2.0 2.0
Beta — glikanu P 3.7a 2.2-4.9 2.7 5.0a 3.0-6.1 3.1
saturs graudos

S 3.8a 3.0-5.1 2.1 4.7b 3.9-6.3 24

1 P — Priekuli; S — Stende; 2 at8kirTgi burti pie pazimju vidéjam vértibam norada uz biitisku at3kiribu starp tam

p <0.05
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12. tabula. Miezu agronomisko pazimju vidéjas vértibas un amplitida tris audzeéSanas gados (2007-
2009).

Pazime Gads Plek$nainie Kailgraudu
Vidgjit min-max starpiba Vidgji min-max starpiba

Graudu raza, 2007 3.6a 1.4-6.8 5.4 2.7a 1.1-4.3 3.2

t ha'l 2008 4.6b 2.4-7.6 52 3.9b 1.1-6.0 4.4
2009 5.4c 1.5-8.4 6.9 4.0c 1.8-6.2 4.3

S&ja-varposana, 2007 55.9a 46-67 18 55.7a 51-62 11
dienas 2008 56.3b 49-63 14 59.5a 47-64 17
2009 57.9c 49.8-65.0 15.3 55.6a 41-63 22
Sgja-pilngataviba, 2007 98.8a 91.0-106.0 15.0 98.5a 93.0-106.0 13.0
dienas 2008 105.3b 98.0-112.3 14.3 105.2b 100.0-110.0 10.0
2009 101.4c 96.0-108.0 12.0 101.6¢ 98.1-106.0 7.9

Veldrésanas, 2007 8.6a 6.0-9.0 3.0 8.7a 7.0-9.0 2.0
balles 2008 7.2b 2.0-9.0 7.0 7.5b 2.0-9.0 7.0
2009 7.5¢ 3.0-9.0 6.0 7.7b 4.0-9.0 5.0

Inficesanas ar 2007 1.5a 0.0-4.0 4.0 2.0a 0.0-4.0 4.0
miltrasu, balles 2008 l.4a 0.0-3.5 3.5 1.6b 0.0-35 3.5
2009 1.9b 0.0-3.5 35 2.2c 0.1-4.0 3.9

Infic€Sanas ar 2007 0.9a 0.0-3.5 3.5 0.6a 0.0-3.0 3.0
tiklplankumainibu 2008 1.3b 0.0-3.0 3.0 1.0b 0.0-2.0 2.0
balles 2009 0.2c 0.0-1.5 15 0.0c 0.0-0.5 0.5
Beta-glikanu 2007 3.4a 2.2-45 2.3 4.6a 3.0-6.3 3.3
saturs graudos 2008 3.9b 3.1-49 1.8 4.9a 3.9-6.0 2.1
2009 4.0c 3.0-5.1 21 5.0c 3.9-6.1 2.2

L at8kirigi burti pie pazimju vid&jam vértiam norada uz biitisku atikiribu starp pazimju vidéjam vértibam

Visam pazimé&m tika aprékinata iedzimstamiba, ta vari€ja no 16.2 Iidz 97.8 plekspainajiem
mieziem un no 20.2 Iidz 96.0% kailgraudu mieziem. Vismazaka iedzimstamiba tika konstateta
pazimém “graudu raza”, “veldréSanas”, un “infic€Sanas ar tiklplankumainibu”. Vislielakie

iedzimstamibas koeficienti bija pazimém “s€ja-varposana” un “s¢ja-pilngataviba” (19. attéls).
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19. attels. Kailgraudu un plekSpainajiem mieZiem 2007. — 2009. gada Priekulos un Stendé izvértéto

agronomisko pazimju iedzimstamiba (h?, %)

3.7. Beta-glikanu satura graudos kartésana Latvijas miezu kartéSanas populacija
Ar Illumina Golden Gate tehnologiju tika kartéti 1536 lokusi devindesmit piecam Latvijas
miezu Skirném un selekcijas Itnijam. P&c kvalitates kontroles (zemas kvalitates signali, parmerigs
heterozigoto lokusu skaits, nulles al€les) tika atstati 1368 lokusi, no tiem 1273 ir kartéti miezu
genétiskajas kartes (Close et al., 2009). Asociaciju karté$anai tikai izmantoti tikai tadi markieri,
kam MAF bija lielaka par 0.1.

Ar principialo komponentu analizi populacija tika parbaudita genotipu viendabiba. Tika
novérots, ka divkan$u miezu paraugi (gan skirnes, gan selekcijas linijas) veido vienu kompaktu
klasteri, bet daudzkansu miezi - atsevisku grupu (20. attels). Sadu sadalijumu apstiprinaja ari
mieZu radniecibas atveidojums dendrogramma (21. attéls) — seSkanSu mieZi veidoja atsevisku

atzaru un seskansu miezi no talakas analizes tika izslegti.
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20. attels. Principialo komponentu analize asociaciju kartésanas populacija pop_LV.

Lai noteiktu paraugu strukturésanos klasteros (K), tika izmantota datorprogramma Structure.

Augstaka AK vertiba tika iegiita Cetriem klasteriem, noradot, tas ir ticamakais klasteru skaits Saja

populacija (22. attéls). Varbutibas paraugiem piederét katra no attiecigajiem klasteriem tika

apkopotas ka Q matrica un izmantotas asociaciju kartéSana.
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21. attels. Miezu populacijas pop_LV dendrogramma. (VSGSI — selekcionéts Valsts Stendes graudaugu

selekcijas institiita, VPLSI- selekcionéts Valsts Priekulu laukaugu selekcijas instituita).
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22. attéls. Klasteru (K) daudzuma populacija noteiksana, nosakot maksimalo AK

Asociaciju kartéSana tika veikta, izmantojot ¢etrus dazadus statistiskos modelus: GLM, GLM
ar Q matricu, MLM ar Q un divam K matricam. Modeli savstarpgji tika salidzinati, izmantojot p-
vertibu kumulativo sadalijumu. Ideala gadijuma sadalijumam butu jaatbilst 45° taisnei, bet tris no
modeliem bija nobidijusies uz viltus pozitivo pusi, tad€] kartéSanai tika izmantots modelis MLM

+ Q + Ktassel, Kura p vértibu sadalijums bija vistuvak 45° taisnei (23. attéls).

Ta ka gadam, audz@Sanas vietai un audz€Sanas vietas un gada mijiedarbibai bija liela ietekme
uz beta-glikanu saturu graudos, asociaciju karté$ana tika veikta katrai audz&Sanas vietai katra gada
atseviski. Visas vides tika identificéti tris ar pazimi asoci€ti SNP markieri, kas parsniedza
butiskuma slieksni — 1_0673 (7H hromosoma 114.58 cM), 2_0880 (7H 116.68) un 1_1445
(116.68 cM). Saja regiona (7H hromosoma bin 7) ieprieks kartéts nud géns, kas nosaka kailgraudu
fenotipu (Taketa et al., 2004). Iepriek$gjos pétijumos ir noskaidrots, ka kailgraudu mieZos ir
augstaks beta-glikanu saturs (Fastnaught et al., 1996). Tadg] visiem paraugiem tika genotip&ts nud
lokuss ar markieri, kuru izveidojis Taketa et al. (2008), un tika atkartota asociaciju kartésana,
ieklaujot $o lokusu. Sim markierim tika atrasta statistiski batiska asociacija, p vértiba dazadas

vidés/gados varigja no 6.34 x108 1idz 5.01 x 10738,
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kumulattvds frekvences

kumulafrvas frekvences

Lai parbauditu kailgraudainibas ietekmi uz beta-glikanu saturu, tie tika izslégti no asociaciju
karteSanas. Kart&jot tikai 67 plekSpaino miezu populaciju, netika konstatéta neviena statistiski

butiska markiera-pazimes asociacija.
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23. attéls. Cetru asociaciju karte$anas modelu markieru-pazimes asociaciju p-vértibu kumulativas
frekvences.

3.8. Asociaciju kartésana populacija biologiska lauksaimnieciba nozimigu pazimju
kartésanai

3.8.1. Fenotipiskais novéertéjums
Paraugu fenotipiskai novértésanai divas saimnieko$anas sist€émas (biologiska, konvencionala)
(S) tika izmantots statistiskais modelis, kura audz&Sanas sistéma tika definéta ka divu audzésanas
vietu kombinacija vienas sist€émas ietvaros. Sist€mas ietekme bija biitiska pazimém “graudu raza”
(GY) (13. tabula), “zelmena augstums” (CH), “augu augsnes nosegums” (CGC), “termalais laiks
lidz ziedéSanai” (HED) un “augu garums pilngataviba” (PH). Lielaka graudu raza tika iegita
konvencionala audzéSanas sistéma (14. tabula). Biologiskos audzéSanas apstaklos bija

nepiecieSamas vairak akumul@tu gradu, lai sasniegtu varposanas stadiju (HED).

Genotips (G) ka galvenais faktors bija nozimigs visam pé€tamajam pazimém, savukart

genotipa un sist€émas mijiedarbiba bija biitiska pazimém “graudu raza” (GY), “zelmena augstums”
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(CH), “augu augsnes nosegums” (CGC), “karoglapas platums” (WFL), “lapu nolieksanas lenkis”

(LAN), “proteina saturs graudos” (PRO) un “tilpummasa” (VOL).

13. tabula. Ar dispersijas analizi (ANOVA) aprékinatas saimnieko$anas sistémas, genotipa un to
mijiedarbibas p vertibas (butiskas treknraksta).

Pazimes Pazimju grupa  Saisinagjums  Sisttma  Genotips  Genotips
xSist€ma

Cera forma Pazimes GWH 0.113 <.001 0.299
Zelmena saistitasar  CH 0.035 <.001 <.001
Labibas augsnes ar mzsiem CGC 0.002 <.001 0.036
nosegums ( )
Augsanas tips CWH 0.482 <.001 0.723
Karoglapas LFL 0.388 <.001 0.457
garums
Karoglapas WFL 0.201 <.001 0.005
platums
Lapu nolieksanas LAN 0.756 <.001 <.001
lenkis
Auga augstums PH 0.053 <.001 0.345
Termalais laiks Pazimes HED <.001 <.001 0.054
l1dz zied€Sanai saistitas ar
Termalais laiks nezalu  MAT 0.034 <.001 0.253
lidz pilngatavibai konkurétsp@u
Produkiivo sticbry 1 PAITOaS vielu T 0.125 <.001 0.667
skaits 1zmantosanas

efektivitati
Cerosana (NUE) TCAP 0.705 <001 0.659
Graudu raza Pazimes GY 0.006 <.001 0.002
Proteina saturs saistitas ar PRO 0.520 <.001 0.038
graudos baﬁbaS Vielu
Cietes saturs fzmantosanas gy 0222 <001  0.639
graudos efektivitati

(NUE)

beta-glikanu B GLU 0.746 <.001 0.994
saturs graudos
Tikstos graudu TGW 0.589 <.001 0.120
masa
Tilpummasa VOL 0.536 <.001 0.021

Lai salidzinatu paraugu fenotipiskas izpausmes biologiskos un konvencionalos audzésanas

apstaklos, tika aprékinati Pirsona korelacijas koeficienti (14. tabula). Biologiskaja audzéSanas

sistéma, salidzinot ar konvencialo, sist€mas ietvaros bija zemaki korelacijas koeficienti starp
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abam audzeSanas vietam, pazimeém, kas saistitas ar konkurétsp&ju ar nezalém, un graudu razu, kas
liecina, ka biologiskos audz&$anas apstaklos STm pazimém ir augstaka mainiba. Izp€mumi ir
pazimes beta-glikanu saturs graudos un tilpummasa, kam konvencionalos audz&sanas apstaklos ir

lielaks korelacijas koeficients starp audzéS$anas vietam neka biologiskos.

14. tabula. Pazimju vidéjas vértibas konvencionala (C) un biologiska (O) audzésanas
sist¢éma un Pirsona korelacijas koeficienti starp audzeésanas gadiem un starp genotipiem
vienas audzeSanas sistémas ietvaros un starp abam audzeSanas sistemam.

Pazimju vidgjas vertibas Pirsona korelacias koeficients (1)
Pazime C o] C 0 StarpC -0

GY, tha' 4.05* 2.27 0.44 0.29 0.35
GWH, balles 5 5 0.78 0.65 0.70
CH, cm 24* 20 0.73 0.60 0.63
CGC, % 44** 24 0.36 0.36 0.31
CWH, balles 4 4 0.73 0.67 0.71
LFL, cm 11.7 10.9 0.42 0.35 0.37
WEFL, cm 8.4 7.8 0.70 0.67 0.68
LAN, balles 4 4 0.77 0.69 0.68
PH, cm 83 73 0.64 0.57 0.58
HED, CDD T40*** 809 0.75 0.71 0.72
MAT, CDD 92* 100 0.53 0.61 0.54
NT, skaits 513 419 0.28 0.12 0.16
TCAP, stiebru skaits 0.31 0.14 0.18
augam 2.8 2.6
PRO, % 13.0 13.5 0.67 0.52 0.56
PROY, t ha' 0.5 0.3 0.27 0.24 0.27
SCH, % 61.0 61.5 0.51 0.59 0.56
GLU, % 4.7 4.8 0.53 0.63 0.58
TGW, ¢ 45.45 43.85 0.67 0.67 0.65
VOL, g I 69.0 70.0 0.57 0.90 0.70

* butiskums pie P = 0.05, ** - P = 0.01, *** - P=0.001

GWH- cera forma, CH- zelmena augstums, CGC — labibas augsnes nosegums, CWH — aug$anas tips, LFL-
karoglapas garums, WFL- karoglapas platums, LAN — lapu nolieksanas legkis, PH- auga augstums, HED — termalais
laiks I1dz zied€Sanai, MAT — termalais laiks l1dz pilngatavibai, NT- produktivo stiebru skaits, TCAP — ceroSana, GY
— graudu raza, PRo — proteina saturs graudos, SCH — cietes saturs graudos, p GLU — beta glikanu saturs graudos,
TGW - tukstos§ graudu masa, VOL — tilpummasa.
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Iedzimstamibas koeficienti tika aprékinati, statistiskaja modeli ieklaujot tris gadus un Cetras

audzeSanas vietas (pa divam katra no abam audz€Sanas sisttmam) (15. tabula). Loti zema

29 ¢

iedzimstamiba (<0.2) bija pazim&m “produktivo stiebru skaits”, “ceroSanas koeficients” un “augu
augsnes nosegums”, kas liecina par to, ka $o pazimju variaciju galvenokart veido vides, nevis

genotipa ietekme. Pazimes ar augstu iedzimstamibu (>0.6) bija “cera forma”, “karoglapas

2 ¢C

platums”, “lapu noliekSanas lenkis”, “termalais laiks [idz zied€Sanai”, “tilpummasa” un “tukstos

graudu masa”.

Starp pazimju vidgjam vertibam vienas audz&Sanas sisteémas ietvaros tika noteikti korelacijas
koeficienti. Tika konstatgts, ka attiecibas starp pazimém ir lidzigas abas audz&Sanas sist€émas (16.,
17. tabula). Pazim@m, kas saistitas ar konkuretsp&ju ar nezalém, piem&ram, zelmena augstums un
labibas augsnes nosegums, korelacijas koeficienti augstaki bija biologiskaja audzéSanas sistéma
(attiecigi 0.38 un 0.54), salidzinot ar konvencionaliem audz&Sanas apstakliem (0.19 un 0.32).
Nezales biologiskajos laukos var biit razu ierobezojoss faktors, tomér pazimju “nezalu augsnes
nosegums” un “graudu raza” korelacijas koeficients bija neliels, negativs un statistiski nebutisks.
Graudaugu attistibas fazé ZDK 31-32 korelacijas koeficienti starp pazimém “zelmena augstums”,
“labibas augsnes nosegums”, “augsanas tips” un “nezalu augsnes nosegums” nebija augsti. Dalgji
to varctu skaidrot ar ec€Sanu lauka O1. Negativa korelacija starp pazimu “graudu raza” un
“termalais laiks lidz ziedéSanai” liclaks bija biologiskaja audz&sanas sisteéma (-0.27), salidzinot ar
konvencionalo (-0.08), kas norada, ka véliniem paraugiem ir mazaka raza, seviski biologiskos
audzeSanas apstaklos. Abos audz€Sanas apstaklos pazimei “termalais laiks lidz zied@Sanai”
negativa korelacija ar lielako dalu no pazimé&m, kas saistitas ar konkurétsp&ju ar nezalém, noradot,
ka agriniem paraugiem var€tu biit intensivaka augSana agrinas attistibas stadijas, ka art augstaks
zelmenis. Pazime “produktivo stiebru skaits”, kurai graudaugu attistibas fazé ZDK 31-32 bija

butisks korelacijas koeficients, ar pazimi labibas augsnes nosegums (r=0.26, p<0.01) var veicinat

auga konkur€tsp&ju ar nezalém un augstaku razu biologiskos audzésanas apstak]os.
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15. tabula. Pazimju iedzimstamiba (h?) un faktoru ietekmes Ipatsvars konvencionalos (C) un biologiskos
(0O) audzesanas apstaklos. Vo- genotipa dispersija Vexe— genotipa un vides mijiedarbibas dispersija, Ve —
audzéSanas vietas (vienas audzéSanas sistémas ietvaros) dispersija.

AudzeSanas

sist€éma C @)

Pazimes h? Ve V=i Ve h2 Vs VGxE Ve
GY 0.36 16 29 55 0.28 9 23 68
GWH 0.73 71 27 2 0.61 60 38 2
CH 0.62 53 33 14 0.56 32 26 42
CGC 0.19 12 51 37 0.22 14 48 38
CWH 0.58 47 34 18 0.61 59 38 3
LFL 0.29 16 38 47 0.25 21 62 17
WFL 0.66 54 28 18 0.66 59 31 10
LAN 0.78 74 20 6 0.69 62 28 10
PH 0.58 41 30 29 0.55 38 31 31
HED 0.70 41 17 42 0.68 38 18 44
MAT 0.42 11 15 74 0.50 11 11 79
NT 0.11 7 54 40 0.10 7 64 28
TCAP 0.11 8 65 27 0.07 3 43 53
PRO 0.49 21 22 58 0.61 40 26 34
PROY 0.24 9 29 61 0.23 8 25 68
SCH 0.49 32 32 36 0.47 31 35 34
GLU 0.39 31 48 21 0.43 33 44 23
TGW 0.63 25 15 61 0.65 32 18 50
VOL 0.82 58 13 29 0.88 79 11 10

GWH- cera forma, CH- zelmena augstums, CGC — labibas augsnes nosegums, CWH — aug8anas tips, LFL-
karoglapas garums, WFL- karoglapas platums, LAN — lapu noliek$anas lepkis, PH- auga augstums, HED — termalais
laiks I1dz zied€Sanai, MAT — termalais laiks 11dz pilngatavibai, NT- produktivo stiebru skaits, TCAP — ceroSana, GY
— graudu raza, PRo — proteina saturs graudos, SCH — cietes saturs graudos, p GLU — beta glikanu saturs graudos,
TGW - tiksto§ graudu masa, VOL — tilpummasa.
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16. tabula. Korelacijas koeficientu matrica visam pazimém konvencionalaja audzéSanas sistéma (n = 154). (Pazimju akronimus skat. 13. tabula).

GY GWH CH CGC LAN CWH  LFL WFL HED PH NT TCAP MAT TGW VOL PRO PROY SCH GLU
GY 1.000
GWH  -0.010 1.000
CH 0.190 -0.693 1.000
CGC 0325 0179 0352  1.000
LAN -0.023 -0.367 0.742 0346  1.000
CWH -0.159 0.723 -0.813 -0.109 -0.545 1.000
LFL -0.048 -0.334 0505 0255 0476 -0.322 1.000
WFL -0.155 -0.434 0454 0.188 0.293 -0.394 0.622  1.000
HED -0.082 0447 -0.605 -0.209 -0.452 0580 -0.397 -0.393 1.000
PH -0.126 -0.284 0598 0327 0598 -0.429 0405 0430 -0.242 1.000
NT 0355 0.200 -0.257 0.000 -0.347 0.199 -0.364 -0.397 0.022 -0.408 1.000
TCAP -0.234 0376 -0.610 -0424 -0462 0566 -0.345 -0.497 0335 -0450 0476  1.000
MAT 0096 0375 -0460 -0.145 -0.367 0434 -0326 -0.383 0.804 -0.156 0.113 0.254  1.000
TGW 0511 -0.097 0.232 0110 0.138 -0.166 0.153 -0.069 0.014 0.062 -0.072 -0.267 0.189  1.000
VOL -0.296 -0.108 0.110 0.009 0.119 -0.046 0.149 0.079 -0.016 0.183 -0.108 0.030 -0.091 -0.240 1.000
PRO -0.566 -0.158 0.259 0.065 0.305 -0.142 0.245 0.234 -0.146 0459 -0.284 -0.039 -0.157 -0.295 0.558  1.000
PROY 0871 -0.103 0.384 0429 0161 -0.280 0.087 -0.065 -0.192 0.116 0.262 -0.307 0.018 0.447 -0.062 -0.095 1.000
SCH 0.035 0191 -0402 -0.222 -0.332 0324 -0.167 -0.237 0300 -0.353 0.161 0270 0.187 -0.111 0521 -0.266 -0.146 1.000
GLU -0.470 -0.122 0234 0125 0275 -0.107 0.121 0.207 -0.115 0.368 -0.311 -0.142 -0.233 -0.325 0574 0.753 -0.150 -0.027 1.000




17. tabula. Korelacijas koeficientu matrica visam pazimém biologiskaja audzésanas sistéma (n = 154). (Pazimju akronimus skat. 13. tabula).

GY GWH CH CGC LAN WEED CWH LFL WFL HED PH NT TCAP MAT TGW VOL PRO PROY SCH GLU
GY 1.000
GWH  -0.160 1.000
CH 0.381 -0.751 1.000
CGC 0.531 0.189 0.237 1.000
LAN 0.120 -0.322 0.642 0.245 1.000
WEED -0.119 0.002 -0.138 -0.228 -0.106 1.000
CWH -0331 069 -0.836 -0.145 -0.539 0.133 1.000
LFL 0.029 -0.292 0.365 -0.025 0.393 -0.017 -0.275 1.000
WFL -0.065 -0.470 0.384 -0.081 0.178 0.039 -0.414 0.603 1.000
HED -0.271 0473 -0577 -0.115 -0.327 0.172 0561 -0.311 -0.363 1.000
PH -0.006 -0.240 0.545 0.090 0.590 -0.046 -0.459 0.374 0340 -0.178 1.000
NT 0.281 0.267 -0.087 0.285 -0.145 -0.207 0.080 -0.270 -0.384 0.010 -0.267 1.000
TCAP  -0.223 0.231 -0.374 -0.295 -0.359 -0.020 0.336 -0.276 -0.342 0.253 -0.275 0.442 1.000
MAT 0.010 0357 -0.328 0.003 -0.197 0.104 0339 -0.137 -0.269 0.720 0.057 0.038 0.111 1.000
TGW 0519 -0.168 0.331 0251 0.266 -0.035 -0.256 0.187 -0.035 -0.068 0.146 0.037 -0.180 0.210 1.000
VOL -0.196 -0.132 0.179 -0.022 0.216 0.042 -0.143 0.161 0.112 -0.078 0.323 -0.003 -0.007 -0.081 -0.256 1.000
PRO -0.428 -0.102 0.193 -0.120 0.240 -0.058 -0.133 0.180 0.222 -0.044 0439 -0.131 -0.093 -0.022 -0.150 0.523 1.000
PROY 0.893 -0.231 0526 0525 0.257 -0.158 -0.437 0.119 0.026 -0.333 0.207 0.246 -0.295 -0.009 0.501 0.020 0.015 1.000
SCH -0.016 0.203 -0.325 -0.126 -0.228 0.194 0310 -0.161 -0.250 0.192 -0.248 0.067 0.202 0.052 -0.220 0.426 -0.353 -0.215 1.000
GLU -0.275 -0.083 0.245 0.037 0321 -0.008 -0.182 0.116 0.266 -0.097 0.438 -0.197 -0.248 -0.170 -0.139 0.469 0.681 0.015 -0.141 1.000

GWH- cera forma, CH- zelmena augstums, CGC — labibas augsnes nosegums, CWH — aug8anas tips, LFL- karoglapas garums, WFL- karoglapas platums, LAN — lapu noliek$anas
lenkis, PH- auga augstums, HED — termalais laiks 11dz zied€Sanai, MAT — termalais laiks 11dz pilngatavibai, NT- produktivo stiebru skaits, TCAP — cero$ana, GY — graudu raza, PRo
— proteina saturs graudos, SCH — cietes saturs graudos, p GLU — beta glikanu saturs graudos, TGW — ttksto§ graudu masa, VOL — tilpummasa.
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3.8.2. Nelidzsvarota saistiba un populacijas struktira

Visi asociaciju kartéSanas populacija pop_BIO ietilpstoSie paraugi tika genotipeti 1536 SNP
lokusos. Katram lokusam tika aprékinata MAF un 445 SNP, kuriem frekvence bija mazaka par
0.1, tika izslégti no turpmakas analizes. V&l 36 markieri tika izslégti, jo tie nebija kart&ti
genctiskajas kartés, talakai datu apstradei atstajot 1055 markierus.

SNP polimorfismi tika izmantoti principialo komponentu analizei. Ta rada paraugu
sadaltjumu péc to izcelsmes (arvalstu vai Latvijas) un Latvijas izcelsmes paraugiem ari statusu
(Skirne vai selekcijas Iinija) (24. att€ls). Novérojams, ka visi divkansu paraugi neatkarigi no
izcelsmes vietas veido vienu klasteri, iznemot Cetras Latvijas izcelsmes Skirnes apaks$gja kreisaja

kvadranta, kas veido atseviSku grupu un atbilst visiem populacija esoSiem daudzkanSu mieziem.

Pirmie divi faktori skaidro 18.6% no variansu kopas.
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24, attéls. Asociaciju karteSanas populacija pop_BIlO ieklauto paraugu principiilo komponentu analize

Aprékinot nelidzsvaroto saistibu starp markieriem, tika izvéléts bitiskuma slieksnis R?>0.2.

Konstatéts, ka LD starp markieriem saglabajas vid€ji 4.2 cM attaluma (mediana 2.2 cM).



3.8.3. Asociaciju kartesana

Asociaciju kart€Sanu iesp&jams veikt, izmantojot dazadus statistiskos modelus. Petijuma tika
parbauditi Cetri dazadi modeli (GLM, GLM ar Q matricu, MLM ar K matricu, MLM ar K un Q
matricam). Lai atrastu piemé&rotako — modeli ar iesp&jami maz nepatiesi pozitiviem rezultatiem,
modelu kumulativas p-vertibas tika att€lotas grafiski. Ideala gadijuma sadalijumam biitu jaatbilst
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25. attels. Asociaciju karteSanas rezultati populacija pop_BlO pazimei “graudu tips” (plék$nainie vai
kailgraudu): markieru — asociaciju p-vertibu grafisks attelojums pa hromosomam. Partraukta linija norada
bitiskuma slieksni (p<0.005 attiecigi —l0gi0p>2.3).

P-veértibu kumulativais sadalijumums modeliem MLM ar K matricu un MLM ar Q and K
matricam lielakajai dalai pazimju bija tuvu viendabigam sadalijumam, tom&r pazimém “auga
garums” un “produktivo stiebru skaits” biologiskajos audzéSanas apstaklos modela MLM ar Q
and K matricam p-veértibu kumulativais sadalijuma bija novirzijies, tad€] asociaciju kart€sanai tika

izmantots modelis MLM ar K matricu (9. pielikums).
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18. tabula. Parskats par asociaciju kartéSanas populacija pop_BIO identificetiem QTL.

Kopéjais QTL s‘Kaitf QTL skait_s i QTL abds Pieli_kgms ar
Pazime QTL bwl(i%lSka konverzcvzlonala audzesanas but}ﬁkg
aits  udzSanas - audaanas P asoclciu
sistema sistema uzskaitljumu
GY 14 5 6 3 10. pielikums
GWH 6 1 2 3 11. pielikums
CH 6 3 1 2 12. pielikums
CGC 7 4 2 1 13. pielikums
CWH 4 3 1 0 14. pielikums
LFL 5 2 3 0 15. pielikums
WFL 8 5 2 1 16. pielikums
LAN 7 4 1 2 17. pielikums
PH 10 7 0 3 18. pielikums
HED 10 3 3 4 19. pielikums
MAT 8 2 3 3 20. pielikums
NT 7 3 4 0 21. pielikums
TCAP 1 0 1 0 22. pielikums
PRO 9 1 3 5 23. pielikums
SCH 5 2 1 2 24. pielikums
B GLU 10 2 7 1 25. pielikums
TGW 13 10 3 0 26. pielikums
VOL 6 3 1 2 27. pielikums
Kopa 136 60 44 32

GWH- cera forma, CH- zelmenpa augstums, CGC — labibas augsnes nosegums, CWH — aug8anas tips, LFL-
karoglapas garums, WFL- karoglapas platums, LAN — lapu noliek$anas lepkis, PH- auga augstums, HED — termalais
laiks I1dz zied€Sanai, MAT — termalais laiks 11dz pilngatavibai, NT- produktivo stiebru skaits, TCAP — ceroSana, GY
— graudu raza, PRo — proteina saturs graudos, SCH — cietes saturs graudos, § GLU — beta glikanu saturs graudos,

TGW - takstos§ graudu masa, VOL — tilpummasa.
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Lai parbauditu kartéSanas precizitati, asociaciju kartéSana tika veikta pazimei “graudu tips”
(kailgraudu/pléksnainie), kam ir zinams viens galvenais géns Nud, kas atrodas uz 7H hromosomas
7 bin7 (Taketa et al.,, 2006). Ar asociaciju kartéSanas metodi ka statistiski batiskas tika
identific€tas asociacijas starp pazimi “graudu tips” un SNP markieriem 4594-971, 1272-459,
Consensus GBS0132-4, kuri atrodas 7H hromosoma uz Bin7 (25. att€ls). ArT asociaciju kartéSanas
populacija pop_LV Saja apgabala tika atrasta saistiba starp markieriem un graudu tipu (Mezaka et
al., 2011).

P&c asociaciju kartéSanas tika atlasitas batiskas (p<0.005, attiecigi —l0ogiop>2.3) markieru-
pazimju asociacijas. Biitiskas markieru — pazimju asociacijas, kas atradas ne vairak ka 5 — 10 cM
attaluma, tika apvienotas viena QTL. Kopa visam 18 pazimém tika atrasti 136 QTL (18. tabula).

48 no visiem QTL sakrita ar ieprieks kartetiem géniem vai QTL.
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4. Diskusija
4.1. Graudu sadigSanas varpas novértéSanas metodikas izstrade

Graudu sadigSana varpas ir nozimiga lauksaimniecibas probléma gados, kad razas vaksSanas
laika ir ilgstoSas lietavas. Selekcijas gaita pazimi nevar izveértét katru gadu, jo ne vienmeér
meteorologiskie apstakli ir pazimes attistibu veicino$i apstakli. Pazimes izvérté$ana laboratoriski
lauj izvertet paraugus katru gadu. Selekcijas darba efektivai veikSanai lietderigi buitu sadig§anu
varpas izvertét laboratorijas apstaklos noteiktu laiku p&c razas novakSanas, jo graudu
pilngatavibas perioda razas novaksanas dél parasti ir cilvékresursu tritkums. Tadg] tika salidzinata
digsanas testa uzsaksanas laika ietekme uz graudu sadigSanu varpas. Sadiguso graudu skaits bija
butiski lielaks, ja diedz&Sana tika uzsakta ¢etras nedélas péc varpu nogriesanas (10. attéls), ko var
skaidrot ar pakapenisku miera perioda zudumu. Korelacija starp sadigu$o graudu skaitu
laboratorijas apstaklos un sadigSanas pakapi lauka apstaklos visaugstaka bija diedzéSanu uzsakot
uzreiz péc graudu nogatavoSanas un sadigusSos graudus skaitot 7 vai 10 dienas péc diedz€Sanas
sakuma. Selekcijas programmas laboratorija iegiitajiem rezultatiem jabiit p&c iespgjas
atbilstigakiem lauka apstaklos novérojamajiem, tadel optimali butu uzsakt testu uzreiz péc varpu
nogriesanas, un sadiguso graudu skaitu noteikt desmitaja diena p&c testé$anas sakuma, lai gan tas
nav izdevigi no darbu organizacijas viedokla. Pazimes “graudu sadigSanas varpas” fiziologisko
un genétisko faktoru p&tisanai miezos izmantotas dazadas netiesas diedzesanas metodes — graudu
diedz&sana Petri platés starp filtrpapiriem (Chono et al., 2006), varpu diedz&éSana mitruma kamera
(Ullrich et al., 2008), simul&tos lietus apstaklos (King and Von Wettstein-Knowles, 2000), tacu
lidz $im nav veikts izvertgjums, kura ir piemérotaka metode paraugu noveértéSanai selekcija
mieziem. Sadi petijumi veikti kviesiem (Paterson et al., 1989) un tritikalei (Derycke et al., 2002).
Laboratorija un lauka iegtito parbauzu rezultati salidzinati tikai p&tijumos ar tritikali, secinot, ka
laboratoriska diedz€Sana varpas (pretstata izkultu graudu diedzeSanai) ir ar augstaku korelacijas

koeficientu.

4.2. Piemérotakas metodes varpu fuzariozes izturibas izvértésanai

Miezu selekcijas programma AREI Priekulu p&tniecibas centra varpu fuzariozes novertésanai
sakotngji tika adaptéta nogriezto varpu metode, jo to izmantojot nepiecieSams mazak
cilvékresursu neka infic€Sanai lauka apstaklos un tai ir prieksrocibas, ja lauka apstaklos ir zems
gaisa mitrums vai citi varpu fuzariozes attistibai nepieméroti vides apstakli. Nemot vera
publicétos petijumus, kas rada, ka starp infekcijas pakapi s€jumos lauka apstaklos un siltumnicas
apstaklos ir zema korelacija (Steffenson et al., 2003), tika izlemts salidzinat inokulaciju lauka

apstaklos ar nogriezto varpu metodi. Salidzinot dazadus izm&ginajumus piecu gadu garuma,
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netika iegiiti viennozimigi rezultati — starp atseviSkiem izmé&ginajumiem bija statistiski butiskas

korelacijas, starp citiem nebitiskas (3. tabula).

Varpu fuzariozes attistibu veért§jot ar inokulacijas metodi, tika konstatéta augsta
iedzimstamiba, kas nozim¢, ka pazime ir izmantojama kartéSana. Korelacijas starp inficéSanas
pakapi pa gadiem Kkolekcijas paraugiem bija augstas, kas sakrit ar Buerstmayr et al. (2004)
novéroto. 143 dazadu paraugu kolekcija korelacija starp veért€jumiem divos gados bija 0.72
(p<0.0001). 2011. — 2012. gada ar inokulacijas metodi infic€to paraugu vida butiski zemaka par
vid§jo infekcijas pakapi infic€Sanas bija paraugiem ar zinamu izturibu — ‘Russian 6’,
‘Fredrickson’, ‘Harbin’ (Buerstmayr et al., 2004; Hori et al., 2006, 2005; Rudd et al., 2001; Sato
et al., 2008). Ienémigajai kontrolei ‘Fontana’ inficéSanas pakape bija butiski augstaka par vidgjo

(4. tabula).

Parbaudot dazadu s€jumu veidu (rinas vai lauka vidi) ietekmi uz infic€Sanas pakapi, tika
konstatets, ka s€jumos laucina iekSien€ ir butiski (p<0.01) augstaka infic€Sanas pakape neka
s€jumos rindas. Tas skaidrojams ar mikrovides ietekmi: ta ka laucina iekSieng ir mazaka v&ja

ietekme, ir augstaks gaisa mitrums neka s€jumiem atseviskas rindas (Brennan et al., 2005).

Rezultati liecina, ka selekcijas liniju parbaudi var veikt gan s€jot materialu rindas, gan
parbaudot laucinu iekSiené, tacu augstaka infekcijas pakape ir sejumos laucinu vidu. Ja pieejamie

resursi ir ierobezoti, parbaudes selekcijas vajadzibam var veikt bez atkartojumiem.

4.3. RIL populaciju izvértéjums

Izpratne par kvantitativo pazimju genétisko pamatu ir nozimiga selekcijas darba.
Kvantitativas pazimes kontrolé daudz génu, tad€] pétniecibai nepiecieSsamas ipasas metodes un
stratégijas. Fenotip&Sanas precizitatei ir ipasa nozime, jo no fenotipéSanas datu precizitates ir
atkariga QTL kart€Sanas rezultatu precizitate. Jo precizaki fenotipéSanas dati, jo augstaka
iedzimstamiba, kas paliclina QTL noteikSanas statistisko precizitati (Xu et al., 2005).
ledzimstamiba dal&ji ir atkariga no ta, cik liela méra fenotipé€Sanas datiem piemit atkartojamiba
dazadas vides, audzeSanas vietas un gados. Tadel fenotipeSanu ieteicams veikt dazadas vides, lai
noteiktu, vai viena vid€ identific€tas markiera — pazimes asociacijas ir izmantojamas citas vides
(Xu and Crouch, 2008).

Lielam populacijam genotipéSana (molekularo markieru datu iegtiSana) un fenotip&Sana
(lauka apstaklos, siltumnicas vai laboratoriski) parasti ir darga, seviski, ja pétama pazime
nosakama plaSos lauka p&tijumos vai nepiecieSamas dargas analizes. Tad¢] kart€josas populacijas

lielums, ka ar atkartojumu un testéSanas vidu skaits biezi ir ierobezots (Semagn et al., 2010).
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Literatara par QTL kartéSanu noradits, ka ir iesp&jams iegit pietickami labus fenotipiskos datus
interes€josai pazimei, lai veiktu kartéSanu, izmantojot 100 — 150 p&cnacgjus (Bernardo, 2008).
Saja pétijuma populacijas tika iegiitas 86 — 117 rekombinantas linijas. Fenotip&sanas izmaksas un
komplicétiba ir galvenie iemesli ierobezotai RIL Iiniju izmantoSanai, pasi, ja pé€tama pazime ir

kompleksa un fenotipésana lauka apstak]os sarezgita.

Nemot véra, ka zinatniskaja literattra publicétie QTL biezi vien ir atkarigi no konkrétiem
genotipiem un to mijiedarbibas ar vidi, tika izveidotas RIL populacijas pazimju varpu fuzariozes
izturibas, B-glikanu satura graudos un graudu sadigSanas varpas izturibas kartéSanai Latvijas
apstaklos selekcionaru izmantota materiala. No vecakaugiem ar kontrast§joSu pétamo pazimi
izveidotas RIL populacijas lidz Sim ir izmantotas dazadu pazimju kvantitativo pazimju lokusu
noteikSanai, piem&ram, pazimém “sadigsana varpas” (Ullrich et al., 2008), “izturiba pret varpu

fuzariozi” (Ma et al., 2000) un “B-glikanu saturs graudos” (Li et al., 2008).

Graudu sadigSanu varpas lauka apstaklos nav iesp&jams izvertét katru gadu, jo ne vienmer
klimatiski apstakli ir pieméroti, lai graudi varpas sadigtu. Lai veiktu izlasi selekcijas programmas
ietvaros un nodroSinatu iesp&ju iegiit informaciju katru gadu, tika adaptSta netiesas testéSanas
metode, varpas diedzgjot laboratorijas apstaklos. Ta tika izmantota arT RIL Iiniju fenotip&Sanai.
Lidz §im veiktie pétijumi Latvijas mieZzu selekcijas programmas ir apstiprindjusi, ka pastav
pietickama genétiska daudzveidiba, lai biitu iesp&jama izlase péc izturibas pret sadigSanu varpas
(Legzdina et al., 2010). RIL populaciju izveidei izmantotie vecakaugi tika atlasiti, nemot véra
rezultatus lauka apstaklos un laboratorija, ta, lai starp vecakaugiem biitu acimredzama atSkiriba
sadiguso graudu daudzuma. Tas bija labs prieksnoteikums, lai izveidotu RIL populacijas ‘PR
3642’ x ‘CDC Rattan’ un ‘CDC Freedom’ x ‘Samson’, kuram nov&rota butiska atskiriba starp
paraugiem un augsta mainiba (6. tabula). Korelacijas koeficienti starp gadiem bija zemi, kas
skaidrojami ar meteorologisko apstaklu atSkiribam varpu novaksanas laika, jo, piem&ram, 2010.
gada bija lietains laiks un varpas jau pirms test€Sanas bija mitras, bet 2011. gada varpu novakSanas

laika nebija nokrisnu.

Lai izve€letos vecakaugus varpu fuzariozes izturibas kart€Sanai, tika izmantoti iepriek$€jo
pétijumu rezultati (Buerstmayr et al., 2004). RIL populacijas ‘Fontana’ x ‘ND 16461’ varpu
fuzariozes izturibas izveértésana tika izmantotas divas metodes. leglitie rezultati liecinaja, ka
pastav liela atSkiriba starp iené€migo un izturigo vecakaugu, ka arf liela variacija RIL Iiniju starpa
(7. tabula). Korelacijas koeficienti starp tris gados iegiitiem rezultatiem bija zemi. Janem véra, ka
2010. gada tika izmantota atSkiriga testéSanas metode. Dill-Macky (2003) ir secinajis, ka viena
no galvenajam problémam izturibas pret fuzariozi pétijumos ir atkartojamu eksperimenta

rezultatu iegisana. Zemi korelacijas koeficienti starp iegiitajiem rezultatiem lauka un laboratorijas
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apstaklos ir art Rudd et al. p&tijumos (Rudd et al., 2001). InficéSanas procesa biitiska nozime ir
meteorologiskajiem apstakliem, kas var ietekmét infekcijas pakapi. Dazkart var izveidoties
nozimiga vides un genotipa mijiedarbiba, un zema korelacija starp eksperimentiem (Mesfin et al.,
2003), ipasi, ja pétijjuma izmantotajiem paraugiem ir butiski atSkirigs ziedéSanas laiks

(Buerstmayr et al., 2004).

Abas RIL populacijas, kas izveidotas beta-glikanu satura graudos izvertéSanai, novérota
ievérojama pazimes variacija un biitiskas atSkiribas starp vecakaugiem. Populacija ‘KM-2084" x
“Justina’ sastavéja no kailgraudu un pleksnainajam linijam. ST pétijuma rezultati apstiprina, ka
Krustojot kailgraudu un pleksnainos miezus, iesp&jams iegit plékSnainas linijas ar paaugstinatu
beta-glikanu saturu un kailgraudu linijas ar samazinatu beta-glikanu saturu (Bleidere and Belicka,
2009). Tas sniedz iespgju palielinat daudzveidibu pléksnainajos miezos. Beta-glikanu saturs
kailgraudu miezos bija butiski lielaks neka plekspainajos, un tiek uzskatits, ka nud lokus var

ietekmét beta-glikanu saturu graudos, tas janem véra kart&jot QTL (Mezaka et al., 2011).

Visam pétitajam pazimém bija butiska atSkiriba starp vecakaugiem un RIL Ilinijam tika
noverota liela mainiba. Vairakos gadijumos populacijas noveérota mainiba parsniedza vecakaugu

raditajus, noradot uz transgresivo skaldiSanos.

4.4. Agronomisko pazimju mainiba Latvijas miezu karté$anas populacija

Selekcija skirnu agronomiskajam pazimém ir liela nozime, tam jaatbilst zemnieku prasibam.
Jaunu ideotipu izveidei nepieciesama pazimju genétiska mainiba selekcionara darba kolekcijas.
Razas un citu pazimju genétiska mainiba plasi pétita dazados gados un vietas (Dickin et al., 2012;
Esparza Martinez and Foster, 1998; Ingver et al., 2010; Kolodinska-Brantestam et al., 2010;
Nurminiemi et al., 2002). Saja pétfjuma visam pétamajam agronomiskajam pazimém tika
konstatéta buitiska mainiba. Pazimém “s€ja-varpoSana” un “inficéSanas ar miltrasu” tika konstatéts

vislielakais genotipa faktora ietekmes Tpatsvars gan kailgraudu, gan plékSnainajiem mieZiem.

Visam pétamajam pazimém mainiba bija atkariga ne tikai no genotipa, bet art vides. Gadam
bija butiska ietekme Uz visam pétitajam pazimém, turklat fenologiskajam pazimém (vegetacijas
periods) $is faktors bija ar vislielako ietekmes ipatsvaru (9., 10. tabula). Fenologisko pazimi —
“periods no s€jas lidz varposanai” — galvenokart ietekméja gada un vides mijiedarbiba. Lielo gada
ietekmi uz fenologiskajam pazimém var saistit ar temperatiiras atSkiritbam dazadas audzeSanas
sezonas. 2007. gada meteorologiskie apstakli miezu augsanai bija nelabvéligi, jo bija augsta gaisa
temperatiira un maz nokrisnpu (7., 8. pielikums). Ir zinams, ka Iidz ar temperatiiras paaugstinasanos

samazinas vegetacijas perioda ilgums. Lidzigus rezultatus ieguvusi Przulj un Momcilovic (2010).
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Razas veidoSanas ir atkariga no auga fotosint&tiskas aktivitates — samazinoties vegetacijas perioda
ilgumam, samazinas kopgja fotosintéze, tadejadi ari raza (Araus et al., 2008). Bitiskas atskiribas
starp gadiem tika noverotas visam pe&tamajam pazimém, iznemot veldréSanas 2008. un 2009.

gada.

Gada un genotipa mijiedarbiba bija biitiska visam pétamajam pazimém abiem miezu veidiem,
vislielakais $1 faktora ietekmes ipatsvars bija pazimém “infic€Sanas ar tiklplankumainibu”.
Saprast genotipa un vides mijiedarbibu, ka arT genotipa un gada mijiedarbibu ir nozimigi selekcija,
ipasi veidojot ideotipu, atlasot vecakaugus un izlasot péc vélamas pazimes (Jackson et al., 1996).
Razai tika konstatéta maza iedzimstamibas veértiba, jo §o pazimi ietekm& daudz génu, ka ari vide.
Vislielaka iedzimstamiba tika konstatéta fenologiskajam pazimém, $adus rezultatus ieguvusi ari

Przulj un Momcilovic (Przulj and Momcilovic, 2010).

4.5. Beta-glikanu satura kartéSana Latvijas miezu kartéSanas populacija

Ar asociaciju kartéSanas metodi populacija pop_LV tika kartéts beta-glikanu saturs graudos.
Asociaciju kartéSana ieklauj daudzkartju testésanu, kas var veicinat nepatiesi pozitivu asociaciju
veidoSanos. Lai to noverstu, tika izmantotas vairakas metodes. Pirmkart, petjjuma tika ieklauti
markieri ar MAF frekvenci lielaku par 0.1, ko rekomend@ izmantot augu populacijas ar kompleksu
izcelsmi, kas icklauj radniecibu starp paraugiem, lidz ar to — iesp&jamam kopigam retam al€lém.
Otrkart, tika izmantota viskonservativaka metode butiskuma noteikSanai — Bonferroni metode
(Balding, 2006). Ta ka augsta vides un genotipa ietekme var ietekmét fenotipu, fenotipésana tika
veikta vairakos gados (2007-2009) un vidés (Stende, Priekuli). Asociacijas tika uzskatitas par

butiskam tikai tad, ja tas bija batiskas abas vidés un visos tris gados.

Asociaciju karteéSanas rezultatus var ietekm@t populacijas strukttra. Lai to noveérstu, tiek
ieteikts izmantot jauktu modeli (MLM) (Zhao et al., 2007). Saja pétijuma tika izmantoti Cetri
statistiskie modeli — vispar&jais linearais modelis (GLM), GLM ar Q matricu, un divi MLM,
ieklaujot Q un K matricas (viena gadijuma K matrica aprékinata ar datorprogrammu Tassel, otra
—ar Spagedi). Grafiski tika attélotas p-vertibu kumulativas frekvences, lai atrastu modeli, kam tas
pieaug vispakapeniskak. Sadam modelim ir vismazak nepatiesi pozitivu rezultatu. Saja pétijuma

tads bija modelis MLM ar Q un Kiassel matricam.

Ar beta-glikanu saturu graudos bitiski bija asociéti tris markieri 7H hromosomas bin 7
apgabala: 1_0673,2 0880 un 1_1445. Saja apgabala ieprieks populacija ‘CDC Bold’ x *TR251
ir kartéts beta-glikanu saturs graudos (Li et al., 2008). Misdienu pléksnaino miezu asociaciju

kartéSanas populacija uz 7H hromosomas beta-glikanu saturu nosakosi géni nav atrasti (Houston
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et al., 2014). Saja apgabala ir kartéti arf divi géni ar ietekmi uz beta-glikanu saturu graudos —
recesivs géns, kas nosaka beta-glikanu iztrikumu graudos (bgl) (Tonooka et al., 2009), un
kailgraudu fenotipu nosakoss géns — nud (Taketa et al., 2004). Lai parbauditu vai pasam nud
génam ir ietekme uz beta-glikanu saturu graudos, tas tika genotipéts, un rezultati ieklauti
asociaciju karté$ana. Asociacija starp nud lokusu un beta-glikanu saturu graudos bija bitiska un
lielaka neka par€jiem tris identific€tajiem markieriem, tatad tas ietekme beta-glikanu saturu

graudos.

Lai gan asociaciju kartéSanai tikai izmantots neliels paraugu skaits, tika identificets NUD
géns, kas ictekmé beta-glikanu saturu graudos. Iegtie rezultati apstiprina Zhao et al. ( 2007), ka
mazas, strukturétas populacijas iesp&jams identificét markierus ar ietekmi uz pazimes mainibu.

Palielinot paraugu skaitu, iesp&jams, varétu atrast QTL ar mazaku ietekmi uz p&tamo pazimi.

4.6. Asociaciju kartéSana populacija biologiska lauksaimnieciba nozimigu paraugu kartéSanai

Augosais pieprasijums péc biologiska saimniekoSanas sistéma audz&tiem produktiem
veicinas nepiecieSsamibu peéc Sim saimniekoSanas veidam piemérotam S$kirném. Biologiski
saimniekojot, ir ierobezota mineralvielu, pesticidu, fungicidu, herbicidu lietosana tad¢] vélamas
Skirnes, kas efektivi izmanto pieejamas baribas vielas, ir izturigas pret slimibam, kait€kliem, ar
labu konkurétsp&ju pret nezalem (Lammerts van Bueren, 2002; Wolfe et al., 2008). Selekcijas
darba pamata ir zinasanas par kultiraugu fiziologiju, genétiku, arvien picaug molekularo markieru
izmantoSana agrina genotipu atlas€. Lai kartetu biologiskaja lauksaimnieciba nozimigas pazimes,
ar mérki atrast QTL, ko var€tu izmantot selekcija vélamo genotipu atlasei, tika izveidota

asociaciju kartéSanas populacija pop_BIO, kura sastav no 153 vasaras miezu paraugiem.

Genétiskas daudzveidibas novértéSanai populacija un paraugu strukturéSanai peéc izcelsmes,
tika izmantota principialo komponentu analize (24. attéls). Visi divkansu paraugi veidoja vienu
klasteri, neatkarigi no izcelsmes vai parauga statusa (Skirne vai selekcijas linija), savukart
daudzkan$u miezi veidoja citu grupu atstatus (apaksgjais kreisais kvadrants). Sads paraugu
sadalfjums saskan ar miezu izcelsmes vésturi (Pourkheirandish and Komatsuda, 2007), selekcijas
vesturi un atbilst genétiskas daudzveidibas pétjjumiem daudzkan$u un divkan$u miezos
(Malysheva-Otto et al., 2006; Matthies et al., 2014; Pasam et al., 2012; Zhang et al., 2009).
Latvijas izcelsmes paraugi veidoja vienu klasteri ar arvalstu izcelsmes paraugiem, noradot uz to
kopgjo izcelsmi: Latvijas Skirnu un selekcijas liniju vecakaugi ir vacu, moraviesu un skandinavu
paraugi (Gaike and Gaike, 1997). Radniecibu apstiprina ieprieksgjie pétjjumi par Latvijas miezu
genétisko daudzveidibu (Brantestam et al., 2012; Kokina and Rostoks, 2008; Kolodinska
Brantestam et al. 2004; Kolodinska Brantestam et al., 2007; Sjakste et al., 2003).
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Asociaciju kartésanu liela méra ietekme populacijas struktiira, ta var veicinat viltus pozitivu
asociaciju veidoSanos. Lai to noverstu, izmanto statistiskos modelus, ieklaujot informaciju par
radniecibu paraugu starpa. Saja pétijuma tika parbauditi etri statistiskie modeli, par labako atzits
MLM ar K matricu. Sada modela parakumu par GLM modeliem parada arf citi p&tijumi (Malosetti
etal., 2011; Mora et al., 2016).

Ar asociaciju kart€Sanas metodi katrai pazimei tika identificéti 0 — 14 QTL, kopuma 136 QTL,
48 no tiem atradas regionos, kur ieprieks atrasanas noteikta dazadiem miezu QTL (10. pielikums
— 27. pielikums). Lai gan 32 QTL tika identificéti abas audzésanas sisteémas, lielaka dala — 104 —
tikai viena no sistémam, kaut arT pazimju iedzimstamiba abas audz€Sanas sist€émas bija lidziga
(15. tabula). Atskirigu QTL atrasana dazadas vid@s apstiprinas ari citos p&tijumos (Varshney et
al., 2012). Lielakoties agronomiskas pazimes ir kvantitativas, tadél to QTL kartéSanu ietekmé
dazadi faktori: populaciju struktira, vides apstakli, pazimju novertéSanas metodika utt. Uz visam
septinam hromosomam tika identificéti regioni, kopskaita 35, kuros QTL tika atrasti vairakam
pazimém (19. tabula). Tas norada uz savstarp&jo pazimju mijiedarbibu, ko apstiprina atrastas
korelacijas starp pazimém (16., 17. tabula). Ipasi nozimigi biologiskajai lauksaimniecibai ir QTL,
kas atrasti tikai Saja audzE€Sanas sistéma, tika identificéti pieci $adi regioni, un tos bitu
nepiecieSams parbaudit talakos p&tijumos: 1H hromosoma 15.5-24.86 cM, 4H hromosoma 55.63-
61.04 cM, 5H hromosoma 2.81 cM, 5H hromosoma 179.06-180.71 cM, 7H hromosoma 63.66 cM
(19. tabula).

Skirnes ar augstu konkurétsp&ju ar nezalém ir Tpasi nozimigas biologiskaja lauksaimnieciba
(Huel and Hucl, 1996; Lemerle et al., 2006; Mason and Spaner, 2006). Auga konkuré&tspgja ietver
Sadus aspektus: 1) laukauga sp€ja tolerét nezales un saglabat augstu razu; 2) augu sp&ju nomakt
nezalu augSanu un vairoSanos. Augu konkur€tspgja ar nezalem ir saistita ar dazadam augu
morfologiskajam un fiziologiskajam pazimém un to mijiedarbibu (Mason and Spaner, 2006),
piemé&ram, izpétits, ka mieZiem zelmena augstums negativi korel€ ar nezalu sauso masu; ka ar1
augSanas tips augSanas fazé GS 39 saistits ar nezalu sauso masu: jo stavaka bija auga forma, jo
mazaka nezalu masa (Piliksere et al., 2013). Savukart $aja p&tijuma korelacija starp pazimém
“auga augSanas tips” uUn “nezalu augsnes nosegums” ir tikai neliela, pozitiva un nebiitiska (r=0.13;
p=>0.05). To dalgji var skaidrot ar to, ka nezalu ierobezoSanai tika izmantota ecéSana. Ar pazimi
“nezalu augsnes nosegums” negativi korelgja pazimes “lapu noliekSanas lenkis”, “labibas augsnes
nosegums” un “termalais laiks 11dz ziedéSanai”, kas norada, ka vélina zied€Sana var€tu biit saistita
ar stavaku karoglapu noliekSanas lenki (t. i. karoglapas ar stiebru veido lielaku lenki) un vajaku
labibas augsnes nosegumu, kas nav vélams biologiskos audz€Sanas apstaklos, kur augam

jakonkure ar nezalém, seviski augSanas perioda lidz ziedesanai. Lidzigas kopsakaribas — lielaka
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nezalu sausne vélak ziedoSu paraugu laucinos — novéroja ari Piliksere et al. (2013). Lai

nodroSinatu labu augsnes nosegumu, augam bitu jabiit ar platakam, garakam un stavakam

karoglapam. Sada auga forma saskan ar augu fiziologijas pamatprincipiem, jo lapu virsmas

laukumam ir ictekme uz auga fotosintétisko aktivitati (Zhang et al., 2015). Horizontali novietotas

lapas uztver vairak saules gaismas un picaug fotosintCtiska aktivitate, turklat tas vairak noéno

nezales (Sinclair and Sheehy, 1999; Sinclair and Vadez, 2002).

19. tabula. QTL identificéti vairakam pazimém <10 cM liela genoma regiona.

Nr. Pazimes Audzesanas CHR cM Atbilstoss QTL Literattra
sistéma
1 CGC,CH,GY,TGW org 1 15.25-23.86
2 GWH, GY, WFL org, conv 1 52.46-60.19 SPM (Rode et al.,
2012)
3 GLU,NT conv 126.01 HVFT3 (Wang et al., 2010)
4 HED, MAT, CWH, org, conv 50.49-52.47 QTL3 _HD, (Pasam et al., 2012)
WFL QTL11 PH
5 HED, MAT org, conv 2 59.90-65.04 HVFT4, (Faure et al., 2007)
QFtHEB25-2c
6 LAN,PRO, GLU org, conv 2 78.03-85.92 eps2, vrsl (Laurie et al.,
1995;
Pourkheirandish
and Komatsuda,
2007)
7 GY, HED, GWH org, conv 2 113.48-120.80 QTL6_HD (Pasam et al.,
2012)
8 HED, NT, WFL, LFL org, conv 3 42.06-44.76 QHtHaMo-3H (Hayes et al., 1993;
Marquez-Cedillo et al.,
2001)
9 PH, GLU, LAN, org, conv 3 112.66-117.10
GWH, WFL, CH
10 PH, PRO, LFL, HED, org, conv 3 123.68-130.82 Qcp3a, (Abdel-Haleem et al.,
CH, MAT, TGW sdw1/denso 2010; Yin et al., 1999)
11 TGW, GY, CWH org, conv 4 1.64-5.55
12 GLU, GY, TGW org, conv 4 19.52-28.40 int-c (Pourkheirandish
and Komatsuda,
2007)
13 VOL, SCH, NT, GY, org 4 55.63-61.04
CGC
14 PRO, GLU org, conv 4 8243 (Mather et al.,
QGpc.HaTR-4H.2 1997)
15 LFL,NT org, conv 4 92.38
16 NT,GY org 5 281
17 CGC, GY,PH org, conv 5 94.43-102.00
18 GY, LFL, GWH org, conv 5 132.63-137.16 SPM (Rode et al.,
2012)
19 TGW, WFL org 5 179.06-180.71
20 CGC, PH, LAN org, conv 6 0.00-6.07 QTL11 HD (Pasam et al., 2012)
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9. tabulas turpinajums.

21

22

23
24

25
26
27

28

29
30

31

32

33
34
35

PRO, PH, VOL, SCH org, conv 6 12.54-22.35 QTL17_SC, (Pasam et al., 2012)
QTL15 PH

TGW, VOL, SCH org, conv 6 42.36-44.77

TGW, GLU org, conv 6 52.75-55.94 QTL17_TGW (Pasam et al., 2012)

PH, NT, GLU, CH org, conv 6 60.23-67.70 QTL14 _HD, B- (Mohammadi et al.,

gluc 2014; Pasam et al.,

2012)

LAN, CH org, conv 6 71.87-72.54

GLU, PRO conv 90.74

LFL, MAT, HED, org, conv 6 97.39-105.60

TGW

PRO, GY, TGW org, conv 7 0.62-4.89

MAT, HED org, conv 7 38.32 HvFT1, VrnH3 (Wang et al., 2010)

PRO, CH org 7 63.66

VOL, SCH, WFL, org, conv 7 70.40-73.75 QTw7H.70 (Pauli et al., 2014)

MAT

TGW, GLU, PRO, org, conv 7 83.44-84.92 11 11445, nud (Comadran et al.,

GY 2011; Taketa et al.,
2006)

TGW, VOL, SCH org, conv 7 98.35-101.32

TW, GY conv 7 109.61-110.99

CWH, CH, GWH org, conv 7 128.36

GWH- cera forma, CH- zelmena augstums, CGC — labibas augsnes nosegums, CWH — aug$anas tips, LFL-
karoglapas garums, WFL- karoglapas platums, LAN — lapu noliekSanas lenkis, PH- auga augstums, HED — termalais
laiks lidz ziedéSanai, MAT — termalais laiks lidz pilngatavibai, NT- produktivo stiebru skaits, TCAP — cero$ana, GY
— graudu raza, PRo — proteina saturs graudos, SCH — cietes saturs graudos, p GLU — beta glikanu saturs graudos,
TGW - taksto§ graudu masa, VOL — tilpummasa.

Divpadsmit pétamas pazimes ir saistitas ar konkurétsp&ju ar nezalém, no tam pusei tika atrasti
QTL, kas saistiti ar ziedéSanas laika regulaciju, ta apstiprinot fenotipisko novérojumu datus, ka
pazimes sava starpa ir saistitas. Pazimém “termalais laiks l1dz zied€Sanai” un “termalais laiks [idz
pilngatavibai” lielaka dala bitisko QTL sakrita ar ieprieks kartetajiem ziedéSanu regul€joSiem
géniem, tris no tiem (QTL3_HD, HVFT4/eam6 un HvFT1) (20. pielikums) bija kopigi arT abam
pétamajam pazimeém. Pazime “lapu noliekSanas lenkis” tika karteta uz 2H hromosomas apgabala,
kur ieprieks kartéts agrinuma lokus eps2 (17. pielikums), savukart pazimei “karoglapas platums”
atrastais QTL sakrit ar ieprieks kartétu ziedésanas QTL (16. pielikums). Pazimei “labibas augsnes
nosegums” divi QTL atbilda ieprieks§ kartétiem ziedéSanas laika QTL (13. pielikums). QTL
pazimei “produktivo stiebru skaits” sakrita gan ar iepriek§ kartétu zied@Sanas lokusu, gan
ziedésanu regulgjosu génu HVFT3. Starp pazimém ‘“termalais laiks lidz zied&Sanai” un
“produktivo stiebru skaits” bija pozitiva korelacija biologiskos (r = 0.240, p = 0.01) un

konvencionalos audzeésanas apstaklos (r = 0.351; p = 0.01).
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10 no 12 pazim&m, saistitam ar nezalu konkurétsp&ju, tika atrasti ar pazimi saistiti QTL, kas
atradas genoma regionos, kur ieprieks atrasti ar auga garumu saistiti géni. Asociaciju kartéSanas
populacija pop_BIO ieklautas Skirnes aptver vairak neka gadsimtu — senakas registrétas 1901.
gada. Saja laika perioda augu selekcija noritgja ta saukta zala revoliicija — pundurainibas génu
ievieSana. Augiem, kam ir $ie g€ni, raksturigs samazinats auga garums, tadéjadi ari lielaka izturiba
pret veldri un augstaks razigums (Kuczynska et al., 2013). Viens no $adiem pundurainibas géniem
ir sdwl, ar kuru asociacijas tika atrastas pazimém saistitam ar konkurétsp&ju ar nezalém: auga
garums, zelmena garums, termalais laiks 11dz zied€Sanai, termalais laiks lidz pilngatavibai un
karoglapas garums. Pazimei “auga augstums pilngataviba” tika atrastas asociacijas ar QTL, kas
atrodas regionos, kur kartéti citi selekcija nozimigi pundurainibas géni — sdw3, uzu (18.

pielikums).

Baribas vielu uznemsanas efektivitate ir kompleksa pazime; ipasi svariga ta ir biologiskaja
audzeSanas sisttma, kur baribas vielu, pasi slapekla, pieejamiba ir ierobeZota. Slapekla
pieejamibas ierobezojums graudaugu velinas attistibas stadijas var novest pie zema proteina satura
graudos (Baresel et al., 2008; Nass et al., 2003). Augsta baribas vielu uznemsanas efektivitate
lauj nodros$inat pietickamu graudu un proteina razu ari biologiskos saimnickosanas apstaklos
(Baresel et al., 2005). Baribas vielu uznemsanas efektivitati tie$a veida noteikt ir dargi un
resursietilpigi. Selekcijas darbam nozimigi, ja pazimes var noteikt atri, jo izvert€§jamo paraugu
skaits ir liels. Baribas vielu uznemsanas efektivitate tika noteikta netie$i — nosakot graudu razu,

proteina saturu graudos un proteinu razu, ttksto§ graudu masu u.c.

Pétijuma apstipringjas, ka biologiska audzESanas sistéma, salidzinot ar konvencionalo,
pavasart augi ir 1saki un to augsnes nosegums ir mazaks (14. tabula), ko var skaidrot ar v€linaku
mineralizaciju un nitrifikaciju biologiskos audzéSanas apstaklos agri pavasari, jo konvencionalos
audzeSanas apstak]os pirms s€jas augsné tika iestradati kompleksie mineralmésli, kas viegli $kist
tidenT un augam uzreiz ir pieejami, bet biologiskos apstaklos baribas vielas ir griitak pieejamas,
ka arT kopéjais slapekla daudzums ir mazaks (4., 5., 6. pielikums). Mazaks auga garums
biologiskos audzésanas apstaklos saglabajas ari vélakas attistibas stadijas, tika iegilita mazaka

graudu raza, proteina raZa, graudiem bija mazaks svars.

Grauda tips — pleksnains vai kailgraudu — ir pazime, ko kontrol€ viens géns — Nud. Tas atrodas
uz 7H hromosomas un kodg etiléna atbildes faktoru (ERF) gimenes transkripcijas faktoru (Taketa
et al., 2008). Asociaciju kartésanas populacija, kura bija ieklauti gan kailgraudu, gan plék$nainie
miezi, Cetram pazimém, kas saistitas ar baribas vielu uznemsanas efektivitati, graudu raza, beta-
glikanu un proteina saturs graudos, tiksto§ graudu masa, paradijas saistiba starp pazimi un nud

lokusu. Kailgraudu mieziem bija zemaka graudu raza un proteina raza, bet augstaks beta-glikanu
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saturs graudos gan konvencionali, gan biologiski apsaimnickotos laukos. Viens no skaidrojumiem
ir tas, ka, kulot kailgraudu miezus, tiem atdala pleéksnes, tadgjadi uz pleksnu rékina samazinas
raza un vienlaicigi arl izmainas grauda sastavs. V&l viens iemesls ir selekcijas vesture —
pleksnainie mieZi selekcionéti jau izsenis un izdevies iegiit augstrazigas Skirnes, bet kailgraudu
miezu selekcija uzsakta tikai nesen, ka ari asociaciju populacijai paraugi tika izveleti, lai

parstavétu dazadas biologiskajai daudzveidibai nozimigas pazimes, nevis izvEléti p&c razibas.

Lai nodro$inatu misdienu vajadzibam atbilstoSas miezu Skirnes, japieliek lielas ptles, lai
selekcijas gaita izlasitu labakos paraugus péc ipasi izvélétam pazimém. Sis pétijums parada
kopsakaribas un mijiedarbibu starp biologiska lauksaimnieciba nozimigam pazimém. Kartctie
QTL lauj izprast pazimju komplekso iedzimstamibu — katru no pazimém nosaka vairaki QTL ar
nelielu ietekmi uz pazimes izpausmi. Papildus jau zinamajiem QTL pétijuma noteikti daudzi
jauni, lidz §im nezinami QTL. Kartéto QTL izmantoSana selekcija ir atkariga gan no selekcija
izmantotajiem miezu paraugiem, gan no pieejamajam molekularo markieru genotipéSanas
platformam. Nemot véra tehnologiskas iesp&jas, arvien kritosas cenas atras caurlaidspg&jas (high-
throughput angl.) iekartam, cena par katru iegtito datu vienibu sartk, un ari QTL ar nelielu ietekmi

izmantoSana genomiskaja selekcija kliist iesp&jama.
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5. Secinajumi

. Skirnu un selekcijas ITniju lauksaimnieciska razo$ana svarigu Tpasibu fenotip&sana deva iespgju
kompleksi, vairakas vietas un gados izvertet to razu, stabilitati, izturibu pret slimibam un graudu
kvalitati, dodot razotajiem iesp&ju informéti izvéleties audzésanas mérkim atbilstosako Skirni.
Kompleksa pazimju izvértésana perspektivajas selekcijas linijas veicinaja Skirnpu ‘Austris’,
‘Jumara’, ‘Rubiola’ un ‘Irbe’ registraciju.

. Konvencionalos un biologiskos apstaklos ar asociaciju kartéSanas metodi iesp&jams identificét
gan vienadus QTL, gan katrai videi specifiskus QTL. Biologiska lauksaimnieciba nozimigu
pazimju kart&josa populacija biologiskos audzesanas apstaklos tika identificéti pieci genoma,
kuros QTL tika atrasti vairakam pazimém un kam nepiecieSama talaka izpéte.

. Ar asociaciju kart€Sanas metodi Latvijas kailgraudu un plekSnaino miezu populacija galvenais
beta - glikanu saturu graudos nosakosais QTL tika kartéts uz 7H hromosomas bin 7 regiona,
kur iepriek$ kartéts nud lokuss, kas butiski asociéts ar beta - glikanu saturu graudos, laujot
secinat, ka tas ir galvenais beta - glikanu saturu graudos nosakosais faktors pétitaja populacija.
. Latvijas miezu populacija beta - glikanu saturu graudos nosakosais QTL apstiprina ieprieks
populacija ‘CDC Bold> x ‘TR251° kartéto beta - glikanu saturoSo QTL. Biologiskaja
lauksaimnieciba nozimigu pazimju kart€josa populacija astonpadsmit pazimém tika identificeti
136 QTL, 48 no tiem apstiprinaja ieprieks kartetus QTL.

. Neliela miezu populacija ar 89 paraugiem iesp€&jams identificét pazimi nosakoSo galveno génu,
QTL ar nelielu ietekmi uz pazimes mainibu identifikacijai nepiecieSams lielaks paraugu skaits.
. Selekcijas programmas izturibas pret sadig§8anu varpas novertéSanai laboratorijas apstaklos tiek
ieteikta varpu inkub@Sana starp mitriem filtrpapiriem Petri platés 20 "C temperattra ar 16h
gaismas un 8h tumsas fotoperiodu, veicot sadiguso graudu uzskaiti 10. diena péc diedzéSanas
uzsaks$anas, diedz€Sanu uzsakot graudu pilngatavibas stadija.

. Graudu sadigSanas varpas izturibas uzlaboSanai selekcija ka izturibas avotus iesp€jams
izmantot Latvijas selekcijas Itniju "PR-3484" un Kanadas $kirni *CDC Rattan’.

. Varpu fuzariozes izturibu selekcijas materiala vienlidz labi var noteikt gan ar nogriezto varpu
metodi, gan lauka apstak]os.

. Varpu fuzariozes izturibas parbaudi, inokul€jot varpas lauka apstaklos, var veikt gan s€jot
materialu rindas, gan laucinos. Augiem laucigu vidi infekcijas pakape ir augstaka neka rindas

sétiem augiem.
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6. Tezes aizstavesanai

Asociaciju kart€Sanas rezultatus ietekmé populaciju struktiira — viltus pozitivu rezultatu

noversanai datu analiz€ jaieklauj informacija par radniecibu populacijas paraugu starpa.

Asociaciju kartéSanu iesp&jams veikt fenotip&jot gan biologiskos, gan konvencionalos
audzeSanas apstaklos; visus QTL konkr&tiem audz€Sanas apstakliem var atrast tikai attiecigaja
vide.

Asociaciju kart€Sanas populacija ieklauto Skirnpu selekcijas vésture ietekmé kartéSanas
rezultatus. Pazimém ar augstu iedzimstamibu identificétie QTL atbilst genoma lokusiem, kas
nosaka selekcijas procesa pedgja gadsimta laika bitiski izmainitas pazimes, piem&ram, auga
garums. Ar asociaciju kartéSanas metodi iesp&jams apstiprinat ieprieks ar asociaciju kartéSanu vai
kvantitativo pazimju lokusu kartéSanu identificétus QTL pazimé€m ar augstu iedzimstamibu,

pieméram, zied€Sanas laiks, auga garums.
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1. pielikums. Populacijas pop_LV un pop_BIO ieklauto mieZu paraugu raksturojums.

Parauga lzcelsme Graudu lzcelmes valsts Viarpas tips  Skirnes Populacijas
nosaukums veids registracijas
gads
12811 Austris/Danuta Pleksnpainie Latvija divkansu pop_BIO
12819 Madelon/Abava Pleksnpainie Latvija divkansu pop_BIO
12820 Auriga/Kristaps Pleksnpainie Latvija divkansu pop_BIO
12825 Riviera/Comatry//Austris Pleksnainie Latvija divkan$u pop_BIO
1012786-41 814280-15/754277-27 Pleksnainie Latvija divkan$u pop_LV,
pop_BIO
1079488-45 75615-73/827580-15//8993 Pleksnainie Latvija divkans$u pop_LV,
pop_BIO
1163691-34 Kvant/9024 Pleksnainie Latvija divkansu pop_LV,
pop_BIO
1263098-13 1096689-33/1187292-26 Pleksnainie Latvija divkansu pop_LV,
pop_BIO
1267199-30 Candice/1181092-12//Candice Pleksnpainie Latvija divkansu pop_LV,
pop_BIO
1271100-26 SB 90201/Bor 94149 Pleksnpainie Latvija divkansu pop_BIO
1272500-36 SV 86107/Mani¢ 459 Pleksnpainie Latvija divkansu pop_BIO
1273300-50 Margit/9089 Pleksnainie Latvija divkansu pop_BIO
250 (P1436150) Pleksnainie  Cile divkansu pop_BIO
3280.14.1.4 Pleksnainie Igaunija divkansu pop_BIO
69 (Clho11319) Pleksnainie Apvienota Karaliste ~ divkansu pop_BIO
718676-19 602969-5/Mirena Pleksnainie Latvija divkansu pop_BIO
743/09 Maaren/Justina Pleksnainie Latvija divkansu pop_BIO
754277-27 Rupal/k-21874//Ofir Pleksnainie Latvija divkansu pop_LV,
pop_BIO
768678-28 76-34/0Ofir//Nadja Pleksnainie Latvija divkansu pop_LV,

pop_BIO




797877-39 76-34/k-21874//Ofir Pleksnainie  Latvija divkansu pop_LV,

pop_BIO
813380-13 641572-1/Romana Pleksnainie Latvija divkansu pop_LV,
pop_BIO
827580-15 662573-7/Keg Pleksnainie Latvija divkansu pop_LV,
pop_BIO
Abava Mari/Elsa//Domen Pleksnainie Latvija divkan$u 1980 pop_LV,
pop_BIO
Agra Priekulu 1/Otra Pleksnainie Latvija divkan$u 1984 pop_LV,
pop_BIO
Alsa Mirena/mutant fom Gintariniai//Abava/Emir Pleksnainie Lietuva divkansu 1996 pop_BIO
Annabell Henni/Krona Pleksnainie Vacija divkansu 1999 pop_BIO
Anni Lola/Liisa Pleksnainie Igaunija divkan$u 1980 pop_BIO
Ansis Jarek/Taifun Pleksnpainie Latvija divkansu 2001 pop_LV,
pop_BIO
Aura Pleksnainie Lietuva divkansu pop_BIO
B-93 Rija/Imula Pleksnainie Latvija divkansu pop_LV,
pop_BIO
Balga Gunilla/KM-1192 Pleksnainie Latvija divkansu 1995 pop_LV,
pop_BIO
Betzes Pleksnainie Vacija divkansu pop_BIO
Bor 88377 Pleksnainie Somija divkansu pop_BIO
BZ12-63 Primus/Idumeja Pleksnainie Latvija divkansu pop_BIO
Bz12-83 Primus/Idumeja Pleksnainie Latvija divkansu pop_BIO
BZ12-86 Primus/Idumeja Pleksnainie Latvija divkansu pop_BIO
BZz12-93 Primus/Idumeja Pleksnainie Latvija divkansu pop_BIO
Bz14-12 Anni/Dziugiai Pleksnainie Latvija divkansu pop_BIO
BZ14-90 Anni/Dziugiai Pleksnainie Latvija divkansu pop_BIO
BZ14-99 Anni/Dziugiai Pleksnainie Latvija divkansu pop_BIO
Camila Pleksnainie Vacija divkansu pop_BIO
Daghestanicum Kailgraudu Apvienota Karaliste  divkansu pop_BIO
Danuta Pleksnainie Vacija divkansu pop_BIO
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Divosnoje Pleksnainie Baltkrievija divkansu pop_BIO
Druvis Dobrij/HVS 115440 Pleksnpainie Latvija daudzkansu 1999 pop_LV,
pop_BIO
Dzintars Selection from Latvijan local (Vidzeme) Plek$nainie Latvija daudzkans$u 1930 pop_LV,
pop_BIO
Dziugiai Pleksnainie Lietuva divkansu pop_BIO
Eunova Pleksnpainie Austrija divkansu pop_BIO
G-131(Austris) Ansis/WW8208 Pleksnpainie Latvija divkansu pop_BIO
Gate Emir/2xNadja//HE-497/Hadmersleben 70197/70 Pleksnpainie Latvija divkansu 2000 pop_LV,
pop_BIO
Golf Armelle/Lud//Luke Pleksnpainie Apvienota Karaliste ~ divkansu 1986 pop_BIO
H 130 Filippa/ldumeja Pleksnpainie Latvija divkansu pop_LV,
pop_BIO
Heils Hanna Pleksnainie  Cehija divkansu pop_BIO
Hellana Pleksnpainie Austrija divkansu pop_BIO
Heris Pleksnainie Cehija divkansu pop_BIO
lakub Pleksnainie Baltkrievija divkan$u pop_BIO
Idumeja Imula/lda Pleksnainie Latvija divkan$u 2003 pop_LV,
pop_BIO
llga KM-1192/Hadmersleben 70197/70 Pleksnainie Latvija divkan$u 1983 pop_ LV,
pop_BIO
Imula Abava/2xAkka Pleksnpainie Latvija divkansu 1990 pop_LV,
pop_BIO
Inari Pleksnpainie Somija divkansu 1994  pop_BIO
Justina Plek$nainie Vacija divkansu pop_BIO
Klinta Torkel/CF-42 Pleksnainie Latvija divkansu 1998 pop_LV,
pop_BIO
Kombainieris Maja/Talsu local Pleksnainie Latvija divkansu 1955-1977 pop_LV,
pop_BIO
Kristaps CF 79502/902383-48 Pleksnainie Latvija divkansu 2006 pop_LV,
pop_BIO
L-2295 Gate/KM-1192 Plek$painie  Latvija divkansu pop_LV,
pop_BIO
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L-2544 Nancy/Dina Pleksnainie Latvija divkansu pop_LV,
pop_BIO
L-2630 Luna/Rasa Pleksnainie Latvija divkansu pop_LV,
pop_BIO
L-2735 Ida/Sv.8329 Pleksnainie Latvija divkansu pop_LV,
pop_BIO
L-2985.1 L-2025/L-2233 (Imula/lda, St12128/Athos2/1daA?) Pleksnainie Latvija divkan$u pop_LV,
pop_BIO
L-3101 Linga/Run8/453//Linga Pleksnainie Latvija divkan$u pop_LV,
pop_BIO
L24 Kailgraudu Vacija divkansu pop_BIO
Latvijas Vietejie  Latvijan local landrace Pleksnainie Latvija divkansu pop_LV,
pop_BIO
Lawina Kailgraudu Vacija divkansu pop_BIO
Leeni Pleksnainie Igaunija divkan$u pop_BIO
Linga Gunilla/KM-1192 Pleksnainie Latvija divkans$u 1990 pop_LV,
pop_BIO
Lysiba Lamba/SJ 900691 Pleksnainie Danija divkan$u 1997 pop_BIO
M9 Pleksnainie Latvija divkansu pop_BIO
Maaren Pleksnainie Zviedrija divkansu pop_BIO
Malva STN8142/STN7542 Pleksnainie Latvija divkansu 2001 pop_LV,
pop_BIO
Mik 1 Pleksnainie Krievija divkansu pop_BIO
No.51 Kailgraudu Vacija divkansu pop_BIO
No.79 Kailgraudu Vacija divkansu pop_BIO
Nuevo Pleksnpainie Danija divkansu pop_BIO
Otira Bartok/SJ 930331 Pleksnainie Danija divkansu pop_BIO
Pallas Mutation selected from X-ray treated Bonus Pleksnainie Zviedrija divkansu 1958 pop_BIO
Peggy Pleksnainie Vacija divkansu pop_BIO
Pervonez Pleksnainie Ukraina divkansu pop_BIO
PR-3005 Baronesse/L-2380 (Ww7291/Dina) Pleksnainie Latvija divkansu pop_LV,
pop_BIO
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PR-3134 Ruja/Baronesse// Baronesse/Ida Plek$nainie Latvija divkansu pop_LV,
pop_BIO
PR-3223 Alexis/Sencis//Sencis Pleksnpainie Latvija divkansu pop_BIO
PR-3245 97B741sex msg6/Thuringa//Gate Pleksnainie Latvija divkansu pop_LV,
pop_BIO
PR-3282 Ivana/ldumeja Pleksnpainie Latvija divkansu pop_LV,
pop_BIO
PR-3297 Lysimax//Linga/#112 Pleksnpainie Latvija divkansu pop_LV,
pop_BIO
PR-3300 Tolar//Linga/#112 Pleksnainie Latvija divkan$u pop_LV,
pop_BIO
PR-3351 Lysimax/Linga Pleksnainie Latvija divkan$u pop_LV,
pop_BIO
PR-3474 Abava/Sw1290//L-2421 Kailgraudu Latvija divkan$u pop_LV,
pop_BIO
PR-3475 Abava/Sw1290//L-2421 Kailgraudu Latvija divkan$u pop_LV,
pop_BIO
PR-3512 Linus/Annabell//L-2421 (Ruja/Bingo) Pleksnainie Latvija divkan$u pop_BIO
PR-3515 Mette/Tolar Pleksnainie Latvija divkan$u pop_BIO
PR-3518 L-2905/L-2503 (Dina/Run,Gastinec/Imula) Pleksnainie Latvija divkan$u pop_LV,
pop_BIO
PR-3520 Ivana/ldumeja Pleksnainie Latvija divkan$u pop_LV,
pop_BIO
PR-3522 Sencis//P3 645 C/L-2233 Pleksnainie Latvija divkan$u pop_LV,
pop_BIO
PR-3527 Abava/Sw1290//L-2421 Kailgraudu Latvija divkansu pop_LV,
pop_BIO
PR-3528 Filippa/McGwire//Kristaps Kailgraudu Latvija divkansu pop_LV,
pop_BIO
PR-3537 Merlin/Linga//Sencis Kailgraudu Latvija divkansu pop_LV,
pop_BIO
PR-3605 Ruja/Prestige/3/L-2233//Linus/Annabell Pleksnainie Latvija divkansu pop_BIO
PR-3636 Rubiola/L-2735 Un8? Pleksnainie Latvija divkansu pop_BIO
PR-3749 CIMMYT48/Richard Kailgraudu Latvija divkansu pop_BIO
PR-3885 Danuta/L-3105 (Latv.viet/Ww) mlol11 Pleksnainie Latvija divkansu pop_BIO
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PR-4115 Tunika/L-3118 mlo11 Pleksnainie Latvija divkansu pop_BIO
PR-4121 Tunika/L-3118 mlol11 Pleksnpainie Latvija divkansu pop_BIO
PR-4144 Rubiola/L-3118 mlol11 Pleksnpainie Latvija divkansu pop_BIO
PR-4181 Hydrogen/H-155 Plek$nainie Latvija divkansu pop_BIO
PR-4362 Abava/Gainer//Nordus mlo11 Kailgraudu Latvija divkan$u pop_BIO
PR-4368 Abava/Gainer//Nordus mlo11 Kailgraudu Latvija divkan$u pop_BIO
PR-4760 Richard/Peggy Kailgraudu Latvija divkan$u pop_BIO
PR-4803 Ansis/Dziugiai B Pleksnainie Latvija divkan$u pop_BIO
PR-4810 Rubiola/L-3118BB Pleksnainie Latvija divkan$u pop_BIO
PR-4812 Rubiola/L-3118 BB mlol11 Pleksnainie Latvija divkans$u pop_BIO
PR-4814 Danuta/L-3008//Rubiola BB Pleksnpainie Latvija divkansu pop_BIO
PR-4822 Abava/Annabell BZ Pleksnpainie Latvija divkansu pop_BIO
PR-4832 Latvijas vietgjie/Inari BB Pleksnainie Latvija divkansu pop_BIO
PR-4835 Rubiola/L-2735 Pleksnpainie Latvija divkansu pop_BIO
PR-5105 Rubiola/L-3118//Millena/L-2901 B Pleksnainie Latvija divkansu pop_BIO
PR-5108 Rubiola/L-3118//L-91 mlo11 Kailgraudu Latvija divkansu pop_BIO
PR-5109 Roxane/Danuta//ldumeja/3/L-47 Kailgraudu Latvija divkan$u pop_BIO
PR-5112 Lawina/3/Silky/CIMMYT-120//Milton Kailgraudu Latvija divkan$u pop_BIO
PR-5117 Rubiola/L-3118//L-2985 B Pleksnainie Latvija divkansu pop_BIO
PR-5127 Rubiola/L-3118//Australian Early B Pleksnainie Latvija divkan$u pop_BIO
PR-5131 Rubiola/L-3101//L-3005 B Pleksnainie Latvija divkansu pop_BIO
PR-5135 Abava/Annabell//Rubiola inf.F3 Pleksnainie Latvija divkan$u pop_BIO
PR-5137 Abava/Annabell//Rubiola Pleksnainie Latvija divkansu pop_BIO
PR-5145 Peggy/L-3118//Rubiola B Pleksnainie Latvija divkansu pop_BIO
Priekulu 1 Selection from Norwegian local varieties Pleksnainie Latvija daudzkansu 1959 pop_LV,
Bl

Priekulu 60 Tammi/2*(Talsu local/2«Maja) Pleksnainie Latvija divkansu 1972 ggE:LVO,
Primus Selection from Plumage Pleksnpainie Zviedrija divkansu 1901 pp?opp__ I?I)BIIOO
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Rasa Frankengold/KM-R-54/72 Pleksnpainie Latvija divkansu 1996 pop_LV,
pop_BIO
Roxana Pleksnainie Vacija divkansu pop_BIO
Rubiola Riuja/Run8/458 Pleksnainie Latvija divkansu pop_BIO
Rija Abava//Kombainieris/Trumph Pleksnainie Latvija divkansu 1996 pop_LV,
pop_BIO
Sencis Rupal/Ofir//Torkel Pleksnainie Latvija divkansu 2000 pop_LV,
pop_BIO
Steffi Plek$nainie Vacija divkansu pop_BIO
Stendes Drost/Maja Pleksnpainie Latvija divkansu 1972 pop_LV,
pop_BIO
SZD 4748 Pleksnpainie Austrija divkansu pop_BIO
Thuringia Pleksnainie Vacija divkansu pop_BIO
Tocada Plek$nainie Vacija divkansu pop_BIO
Ula Roland/CA33787 Pleksnpainie Lietuva divkansu 1996 pop_BIO
V-08-83 Kailgraudu Vacija divkansu pop_BIO
Vada Pleksnainie Niderlande divkansu pop_BIO
Vairogs Selection from Priekulu local Pleksnainie Latvija daudzkans$u 1930-1971 pop_LV,
pop_BIO
Verena Pleksnainie Vacija divkansu pop_BIO
Vienna Pleksnainie Austrija divkansu 2007 pop_BIO
ZNCF Kailgraudu Vacija divkansu pop_BIO
12684053 Rodeo/1156691-22 Pleksnainie Latvija divkansu pop_LV
1268799-2 Ilga/Meltan Pleksnainie Latvija divkansu pop_LV
718676-19 602969-5/Mirena Pleksnainie Latvija divkansu pop_LV
720076-34 Nadja/Ofir Pleksnainie Latvija divkansu pop_LV
73817741 Lu¢/Effendi Pleksnainie Latvija divkansu pop_LV
74297710 Abava/Effendi Pleksnainie Latvija divkansu pop_LV
803877-15 Nadja/Vigdis Pleksnainie Latvija divkansu pop_LV
82865015 662573-7/Keg Pleksnainie Latvija divkan$u pop_LV
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901683-48 France Gold/HE-R-54 Pleksnpainie Latvija divkansu pop_LV
9186s3-13 722077-10/Plenum Pleksnainie Latvija divkansu pop_LV
L13 CDC MCGwire/ldumeja Kailgraudu Latvija divkansu pop_LV
L14 Merlin/Linga//Sencis Kailgraudu Latvija divkansu pop_LV
L-2233 St12128/Athos2//1da/A? Pleksnainie Latvija divkans$u pop_LV
L-2332 Marrison/Gastinec Pleksnainie Latvija divkan$u pop_LV
L-2406 KM-1192/Abava Pleksnainie Latvija divkansu pop_LV
L-2529 Gate/KM-1192 Pleksnainie Latvija divkan$u pop_LV
L-2532 Helios/L-421//Teele/L-421 Pleksnainie Latvija daudzkan$u pop_LV
L-3008 Rija/Baronesse Pleksnainie Latvija divkan$u pop_LV
L-400 Pleksnpainie Latvija divkansu pop_LV
PR-3274 L-2233//Linus/Annabell Pleksnpainie Latvija divkansu pop_LV
PR-3335 Rija/Prestige Pleksnpainie Latvija divkansu pop_LV
PR-3345 Lysimax/Kristaps Pleksnpainie Latvija divkansu pop_LV
PR-3348 Lysimax/Kristaps Pleksnpainie Latvija divkansu pop_LV
PR-3351 Lysimax/Linga Pleksnpainie Latvija divkansu pop_LV
PR-3353 Lysimax/Linga Pleksnainie Latvija divkan$u pop_LV
PR-3414 Filippa/McGwire Kailgraudu Latvija divkan$u pop_LV
PR-3415 Filippa/McGwire Kailgraudu Latvija divkan$u pop_LV
PR-3416 Filippa/McGwire Kailgraudu Latvija divkan$u pop_LV
PR-3421 SW 1290/Gainer Kailgraudu Latvija divkan$u pop_LV
PR-3438 Merlin/Linga Kailgraudu Latvija divkan$u pop_LV
PR-3440 Merlin/Linga Kailgraudu Latvija divkansu pop_LV
PR-3448 Merlin/Linga//Sencis Kailgraudu Latvija divkansu pop_LV
PR-3464 Linus/Annabell// Sencis/Dawn Kailgraudu Latvija divkansu pop_LV
PR-3467 Linus/Annabell// Sencis/Dawn Kailgraudu Latvija divkansu pop_LV
PR-3473 Abava/SW 1290 Kailgraudu Latvija divkansu pop_LV
PR-3487 Ruja/KM 2001 Kailgraudu Latvija divkansu pop_LV
PR-3494 Sw 1291/L-2964 Kailgraudu Latvija divkansu pop_LV
PR-3534 Sw 1291/L-2964 (L-1885/Ula) Kailgraudu Latvija divkansu pop_LV
PR-3807 SW1291/3/Tolar//Linga/CIMMYT 112 Kailgraudu Latvija divkansu pop_LV
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2. pielikums VPLSI 2007.-2009. gada pielietota agrotehnika

Agrotehniska 2007. gads 2008. gads 2009. gads
is elements
Prieksaugs kartupeli kartupeli kartupeli
Augsnes Velénpodzeleta glejaugsne, Velénpodzolta, granulometriskais sastavs ~ Veleénu podzoléta, glejota, granulometriskais
raksturojums granulometriskais saturs - smil§mals smilSmals sastavs - smil§mals
Augsnes Sluksana 13.04 Sluksana 23.04 Sliuksana 22.04
apstrade
kultivesana 25.04 kultivésana 24.04 kultivesana 27.04
Méslojums ~ N18P19K15+12S,  norma N18P9K15, norma 23.04 N6P15K30, 27.04
450 kg ha! (tirv. kg ha: N- 450 kg ha't (tirv. kg norma 350 kg ha!
81, P,05-40.5, K;0 - 67.8) hal: N-81, P,0s— (tirv. kg ha't: N-
40.5, K;0 - 67.5) 80, P,0s5-52, K,0
—105)
Sgja 26-29.04 26.- 29.04 28.04-01.05.
Nezalu Granstars PrémijalSg hat, 25.05 Sekators 0.15 | ha', 30.05 Sekators 0.15 | ha- 09.05
ierobeZo$ana Primus 60g ha* Kemivets 200 ml ha* 4
Novaksana 4, - 25. 12.08- 05. 09 kombains ‘Hege 10.08.- 26.08.
08 140°
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3. pielikums

. Pielietota agrotehnika Valsts Stendes graudaugu selekcijas institata, 2007.-2009. g.

Agrotehniska 2007. gads 2008. gads 2009. gads
is elements
Prieksaugs kartupeli kartupeli kartupeli
Augsnes Sliuksana 02.04 Sluksana 05.04 Sliuksana 07.04
apstrade
kultivésana 20.04 kultivésana 24.04 kultivésana 26.04
Meéslojums  N17P10K14+12S, 19.04 N17P10K14+12S, norma 23.04 N17P10K14+12S, norma 470 25.04
norma 470 kg ha?* (tirv. 470 kg ha'! (tirv. kg ha': N- kg ha? (tirv. kg ha™*: N-80,
kg ha': N-80, P,0s-47, 80, P205-47, K,O - 66, S — P,0s-47, K;O — 66, S —56)
K20 — 66, S -56) 56)
Séja s€jmasina ‘Hege 80’ 22.04 s€jmasina ‘Hege 80’ 26.04 28.05
Nezalu Granstars Prémija 50  22.05  Mustangs s.e. (florasulams, 21.05 Mustangs s.e. (florasulams, 25.05
ierobeZoSana  $.g. (metil-tribenurons, 6.25 g I'Y; 2.4-D etil-heksil 6.25 g I'; 2.4-D etil-heksil
500 g kg?) 8 g hat estera forma, 300 g 1) — estera forma, 300 g 1) —
0.5 1 hat 0.5 ha'
Novaksana kombains ‘Hege 140>  15.08 kombains ‘Hege 140’ 20.08 kombains ‘Hege 140’ 17.08
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4. pielikums. 2010. gada VPLSI pielietota agrotehnika

Vieta Priekuli, Priekuli, Priekuli, Biologiska z/s
biologiska  selekcijas agrotehnikas ,,Pinderes”
augseka augseka augseka

SaimniekoSanas Biologiska Konvencionala  Konvencionala Biologiska

sist€éma

Saisinatais vietas B K A Z

apzimé&jums

Prieksaugs zirni zal- kartupeli Daudzgadigie zalaugi
meéslojumam

Laucina lielums 3.7m? 3.7m? 3.7m? 3.7m?

Augsnes tips Py Py Py Py

Augsnes sastavs ms ms ms ms

pH KCl 5.7 5.5 5.6 6.5

Organiskas vielas 28 26 28 35

saturs, %

N_augsne atbilstosi 756 70.2 756 945

trudvielu saturam kg ha

1

1

P20s, mg kg 111 100 115 265

K20, mg kg 144 132 159 173

Augsnes apstrade Arts rudent, Arts rudent, Arts ieprieksgja Arts iepriek$Eja gada
pavasarl pavasari §likts un gada rudent, rudeni, pirms sgjas
Slukts un pirms sgjas pavasari $lukts, kultivets
kultivets 2 kultivets pirms s€jas
reizes kultivéts

Maslojums kg hat - N81P48K84 NB81,P48K84 -

Sejas datums 21. aprili 30. aprilt 3. maija 19. aprilt

Izs€jas norma, digstosi 400 400 400 400

graudi uz m?

Lietotie AAL - Herbicids Sekators ~ Herbicids Sekators -

OD 27.05. OD, 27.05.
Insekticids Karaté  Insekticids Karaté
Zeons5m.s. 11.06.  Zeons 5 m.s. 11.06.
RaZas novak$ana 30. julija 10.-12. augusta 17. augusta 3. augusta




5. pielikums. 2011. gada VPLSI pielietota agrotehnika

Vieta Priekuli, Priekuli, Priekuli, Biologiska z/s
biologiska selekcijas agrotehnikas ,,Pinderes”
augseka augseka augseka

SaimniekoSanas Biologiska Konvencionala Konvencionala Biologiska

sisttma

Satsinatais vietas B K A Z

apzimé&jums

Prieksaugs zirni zal- kartupeli kartupeli Daudzgadigie zalaugi
meéslojumam

Laucina lielums 3.7m? 3.7m? 3.7m? 3.7m?

Augsnes tips Py Py Py Py

Augsnes sastavs ms ms M ms

pH KCI 5.4 5.4 45 6.6

Organiskas vielas 21 30 23 3.0

saturs, %

N_augsne atbilstosi . 56.7 81.0 62.1 81.0

tridvielu saturam kg ha

1

P20s, mg kg 116 187 200 394

K20, mg kg 98 165 155 167

Augsnes apstrade Arts rudent, Arts rudent, Arts ieprieksgja gada  Arts iepriek$Eja gada
pavasarT $likts  pavasari §likts un  rudeni, pavasari rudeni, pirms sgjas
un kultivéts 2 pirms s&jas Slakts, pirms sgjas kultivéts

reizes

kultivets 2 reizes

kultivets

Méslojums kg ha* - N83P45K75 NB83P45K 75 -
S¢jas datums 21. aprili. 27. aprili. 29. aprilt 20. aprilt
Izs€jas norma, digstosi 400 400 400 400
graudi uz m?
Lietotie AAL - Herbicids Sekators Herbicids Sekators -
OD 0.15 L hat, OD 0.15 L ha'%,
03.06. 31.05.
Insekticids Karaté
Zeons5m.s. 0.2 L
hal, 31.05
Razas novaks$ana 2. augusta 6. augusta 10. augusta 1. augusta
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6. pielikums. 2012. gada VPLSI pielietota agrotehnika

Vieta Priekuli, Priekuli, Priekuli, Biologiska
biologiska selekcijas séklaudzeésanas  z/s
augseka augseka augseka ,Pinderes”

Saimnieko$anas sisttma  Biologiska Konvencionala Konvencionala  Biologiska
(B) (K) (A) (2)

Prieksaugs zirni zal- kartupeli kartupeli daudzgadigie
méslojumam zalaugi

Laucina lielums 3.7m? 3.7m? 3.7m? 3.7m?

Augsnes tips Py Py Py Py

Augsnes sastavs ms sM sM ms

PH KCl 5.7 5.7 5.4 5.6

0O/Organlske'ls vielas saturs, 23 27 17 23

Naugsn atbilstosi -~ g5 9 72.9 45.9 62.1

tridvielu saturam kg ha

-1

P20s, mg kg 160 264 166 171

K20, mg kg 93 155 175 129

Augsnes apstrade Arts rudenti, Arts rudenti, Arts rudent, Arts ieprieksgja
pavasari §]ukts pavasari §lukts un pavasarT $lukts, gada rudent,
un kultivéts 2 pirms s&jas pirms s¢jas pirms sgjas
reizes, ecéts kultivéts 2 reizes kultivéts kultivéts
4.maija

Maslojums kg hat - N80P10K75 NI15P30K45 -

Papildmeslojums
06.06. N 69, Lapu
méslojums Wuxal
TopN2Lhat
29.06.

Sejas datums 28. aprilt 2.maija 11.maija 28. aprilt

Izs€jas norma 400 400 400 400

Lietotie AAL Herbicids Herbicids

Sekators OD Sekators OD
0.15 L ha', 0.15Lhat+
insekticids Estets 600 e.k.
Decis 2.5 e.c. 0.5L ha'
0.15 L hat, 15.06.
31.05.
Razas novaks$ana 21. augusta 13.- 15. augusta 29. augusta 24. augusta
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7. pielikums. VSGSI meteorologiskais raksturojums (Stendes HMS dati), 2007-20009.

Gaisa vidgja temperatiira, °C

Nokri$nu summa, mm

Dekade é o Dekade o
15} © ¥ It - S
Menesis ;i % £ .% c§> (gs
I I Il 1°§ Z g I I Il = zZ 3
>
2007. gads
Aprilis 17 |1 65|68 [ 50 | 43 | 07 | 31 [350 | 7.3 | 454 |37.0 |122.7
Maijs 6.5 (1091179118 (102 | 16 | 9.1 | 249 | 32.6 | 66.6 | 45.0 [148.0
Jiinijs 177 1161|153 (164 | 142 | 22 | 1.7 [ 11.0 | 29.6 | 423 | 57.0 | 74.2
Jilijs 164 | 16.7 | 155 | 16.2 | 16.3 | -0.1 | 35.1 | 12.0 | 57.4 |104.5| 87.0 |120.1
Augusts | 19.0 | 188 [ 153 | 17.7 | 155 | 2.2 | 6.1 | 54.8 | 51.7 (112.6| 87.0 |1294
2008. gads
Aprilis 57 [ 52 [ 85 | 65 | 43 | 22 | 208|242 | 01 [45.1]37.0|1219
Maijs 105 | 86 | 115 10.2 | 10.2 0 29 | 13.2 0 16.1 | 45.0 | 35.7
Jinijs 152 113.0 | 13.7 [ 140 | 142 | -0.2 0 (491229 | 720 | 57.0 |126.3
Jalijs 155116.0 | 168 [ 159|163 | -04 | 35.7 [ 584 | 1.5 | 95.6 | 87.0 |109.8
Augusts | 165 [ 17.0 [ 142 | 159 | 155 | 0.4 | 53.8 | 55.0 [ 50.7 [159.5| 87.0 |183.3
Septembris| 13.8 | 81 | 95 (105|114 ( -09 | 19.7 | 3.6 | 216 | 449 | 75.0 | 59.9
2009. gads
Aprilis 60 [ 51 | 86 | 66 | 43 | 23 | 113 | 01 ( 0.1 | 115 37.0 | 31.0
Maijs 102 | 9.7 | 131 (110|102 | 08 | 58 | 6.0 | 17.0 | 28.8 | 45.0 | 64.0
Jinijs 112 1123|171 (135|142 | -0.7 | 46.7 [ 46.8 | 0.8 | 94.3 | 57.0 (165.4
Jilijs 166|178 | 170 | 17.1 | 16.3 | 0.8 | 484 | 68.0 | 31.1 |147.5| 87.0 |169.5
Augusts | 16.9 | 151 [ 151 | 157|155 | 0.2 [ 0.1 [ 816 | 1.7 | 83.4 [ 87.0| 958
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8. pielikums.VPLSI meteorologiskais raksturojums 2007.-2012. gada (Priekulu LVGMD

dati)
Gaisa vidgja temperatiira, ° C Nokri$nu summa, mm
Dekade Ié o Dekade o
15} o ¥ It - S
Menesis :i % E ,% % (gs
I I Il 1°§ Z g I I Il = zZ 3
>
2007. gads
Aprilis 16 | 71 | 64 5 58 | -08 | 33 [175| 16 | 36.8 | 356 | 93
Maijs 59 1119191123128 | 05 [ 232|117 351 | 70 | s5.0 | 127
Janijs 183 (16.1 | 155|166 | 149 | 1.7 | 05 [ 323 [ 458 | 78.6 | 81.2 | 103
Jilijs 168 | 17 | 156 | 165 | 175 | -1 17 | 18.1 | 84.3 |119.4| 86.0 | 124
Augusts | 19 [20.1 | 155|182 | 163 | 19 | 1.3 6 [105.9|113.2]| 81.6 | 126
2008. gads
Aprilis 67 | 65 | 98 | 7.7 | 58 | 19 [389|37.8 0 76.7 | 35.6 | 193
Maijs 112 | 96 | 124|111 | 118 | -0.7 2 6.6 0 8.6 | 550 | 16
Jiinijs 129 (142 | 14 | 137 | 149 | -1.2 0 (451208659 (812 ]| 86
Jalijs 157 (172 | 176 | 168 | 175 | -0.7 [ 324 [ 259 | 6.3 | 64.8 | 86.0 | 68
Augusts | 17.3 | 185|143 | 16.7 | 163 | 0.4 | 56.4 | 343 | 65.3 | 156 | 81.6 | 173
2009. gads
Aprilis 57 | 47 (106 70 | 58 | 1.2 | 63 | 12 | 00 | 75 | 356 | 19
Maijs 1131 94 | 143 (117|128 | 01 | 1.3 [ 6.0 | 155|228 | 55.0 | 424
Jinijs 118 113.0| 175|141 | 149 | -0.8 | 90.2 [ 41.0 | 2.6 |133.8| 81.2 (1744
Jalijs 164 1181|172 | 17.2 | 175 | -0.3 | 53.0 [ 33.5 | 25.7 |112.2| 86.0 |117.7
Augusts | 16.5 [ 153 [ 154 | 157 | 163 | -06 | 0.9 | 58.1 [ 23.2 [ 82.2 | 81.6 | 91.5
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8. pielikuma turpinajums

2010. gads
Aprilis 59 (71 |1 68| 66 |58 | 08 28| 22 (124|414 356 | 104
Maijs 86 (1791126 | 130|118 | 1.2 | 478|138 | 28.6 | 90.2 | 55.0 | 161
Jiinijs 148 1140 | 16.2 [ 150 | 149 | 0.1 | 26.8 [ 289 | 554 |111.1| 81.2 | 142
Jalijs 20.1 [ 23.8 1224 | 221|175 | 46 |49.6 | 135 | 53.3 |116.4| 86.0 | 124
Augusts | 214 [ 20.8 | 143 | 187 | 163 | 2.4 | 10.2 | 36.5 | 66.0 [112.7] 81.6 | 131

2011. gads
Aprilis 44 (57 (114 | 73 | 538 15 1176 | 08 | 0.7 | 19.1 | 356 | 48
Maijs 83 (1251140116 | 1128 | -0.2 | 104 | 469 | 188 | 76.1 | 55.0 | 136
Jiinijs 209 (156 | 163 | 176 [ 149 | 2.7 | 1.7 [ 248 | 195 | 46.0 | 812 | 59
Jalijs [ 20.4 1194|209 |203|175| 28 | 6.6 [ 480|252 (798| 860 | 85
Augusts | 174 [ 16.3 | 16.6 | 16.8 | 16.3 | 0.5 | 30.4 | 59.8 | 25.1 (115.3| 81.6 | 134
Septembris| 135 [ 13.1 | 124 [ 130 | 58 | 7.2 | 271|215 | 54 | 54.0 | 356 | 68

2012. gads
Aprilis 03 |59 (110 57 | 58 [ -01 | 56 | 288|184 (528 | 356 | 133
Maijs 112 1116 | 131|120 | 128 | 0.2 | 3.2 [ 33.1|50.6 | 86.9 | 55.0 | 155
Jinijs 114 (152 | 147 | 138 | 149 | -1.1 | 273 [ 425 | 21.1 | 909 | 81.2 | 116
Jalijs 196 | 152|195 18.1 | 175 | 0.6 | 50.8 | 81.3 | 13.8 |145.9( 86.0 | 157
Augusts | 17.1 [ 149 [ 142 | 153 | 163 | -1 | 442 | 11.7 [ 346 [ 90.5 | 81.6 | 103
Septembris| 13.0 | 13.6 | 10.8 | 125 | 58 | 6.7 | 8.7 | 17.3 [ 226 | 48.6 | 356 | 62
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9. pielikums. Asociaciju kartéSanas pop_BIlO izmantoto statistisko modelu pazimju — markiera saistibas
p-vértibu kumulativie sadalijumi
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9. pielikuma turpinajums
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9. pielikuma turpinajums
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9. pielikuma turpinajums
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Kumulativas P-vértibas

9. pielikuma turpinajums
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10. pielikums. Asociaciju karté§anas rezultati karteéSanas pop_BIO pazimei graudu raza

Pozicija AudzéSanas AtbilstoSs
QTL SNP CHR cM -logio(P) sistéema QTL Atsauce
5494-316 17.25 2.87 org
QTLLGY 5318-436 23.86 2.62 org
(Rode et al.,
QTL2 GY 8224-561 52.46 2.37 conv SPM  2012)
QTL3_GY 5547-294 66.70 2.37 conv (Pourkheirandish
- —_—— and Komatsuda,
4665-882 71.43 conv VIs3 2007)
5088-59 113.48 2.63 conv
866-442 113.48 2.37 conv
QTL4 GY 868-675 113.48 2.48 conv
- 871-462 113.48 2.44 conv
ABC01334-
1-1-55 113.48 2.44 conv
7576-818 117.91 2.33 conv
6133-774 3.74 2.83 conv
QTLS_GY ~ABC14522-
1-8-350 5.55 2.78 org
2.60 org
QTL6_GY
2065-3135 20.12 2.43 conv
QTL7 _GY 3078-2190 56.64 3.87 org
QTL8_GY 3417-1451 2.81 2.71 org
ABC11984-
QTLY_GY 1-2-158 94.4 2,56 conv
(Rode et al.,
QTLIOGY  6970-462 13262 239 org SPM  2012)
QTL11 GY 2562-1191 101.44 2.31 org
4644-1363 6.19 2.92 conv
QTL12_GY ~ABC06005-
1-2-94 6.19 2.56 conv
(Taketa et al.,
2006)
nud (Comadran et al.,
1272-459 83.43 2.40 conv 11 11445 2011)
3.87 org
4594-971 4.76 conv
QTL13 GY 5.57 org
Consensus
GBS0132-4 84.91 6.20 conv
5.86 org
QTL14 GY 3783-621 109.61 2.64 conv
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11. pielikums. Asociaciju kartéSanas rezultati kartéSanas pop_BIO pazimei cera forma

Pozicija AudzéSanas AtbilstoSs
QTL SNP CHR cM -logwo(P)  sistéma QTL Atsauce
QTL1_GWH 3.17 conv
5798-867 1 52.46
2.36 org
QTL2_GWH i (Qietal.,
6846-1161 2 40.94 239 org Ph2  1998)
QTL3_GWH 3256-1196 2 120.8 2.42 conv
QTL4_GWH 4025-300 3 117.10 3.24 conv
2.36 org
QTL5_GWH 5156-737 5 137.16 2.54 conv
QTL6_GWH 2.39 conv
1894-2132 7 128.36
2.39 org
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12. pielikums. Asociaciju karteSanas rezultati kartésanas pop_BlO pazimei zelmena augstums

Pozicija AudzeSanas AtbilstoSs
QTL SNP CHR cM  -loguwo(P) sistéma QTL Atsauce
QTL1_CH 5494-316 1 17.26 2.37 org
QTL2_CH 4025-300 3 117.10 241 conv
QTL3_CH conv (Yinetal.,
1999; Jia et
ABC07496- sdwl/denso al., 2011)
pHV1343-02 3 126.21
325 org (Pasam et al.,
2.46 QTL8_PHT 2012)
QTL4 CH 4203-1210 6 65.02 2.31 org
3048-1349 6 67.70 2.67 conv
3147-440 6 72.54 2.48 conv
QTL5 CH 5695-922 7 63.65 2.36 org
QTL6_CH 1894-2132 7 128.36 2.46 org
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13. pielikums. Asociaciju kartéSanas rezultati kartésanas pop_BlO pazimei labibas augsnes nosegums

Pozicija Audzesanas Atbilstoss
QTL SNP cM -logio(P) QTL Atsauce
5494-316 17.26 2.87 org
QTL1 CGC
5318-436 23.86 2.34 org
QTL2_CGC 3886-313 24.99 2.31 org
QTL3_CGC 9208-919 61.04 2.66 org
4930-1604 50.27 2.37 conv
ABC10705-
QTL4_ceC 1-1-263 52,01 2.94 conv
(Pasam et
4154-364 50.71 2.53 conv. QTL11 PH al., 2012)
ABC11984-
QTL5_CGC 1-2-158 94.43 242 conv
ABC15617-
1-3-265 96.50 2.69 org
9084-713 102.00 2.69 org
QTL6-CGC 10318-572 106.08 2.46 org
(Pasam et
6315-914 108.18 2.70 org QTL12 HD al., 2012)
i ) (Pasam et
QTL7-CGC 1692-742 0.00 2.65 conv QTL16 HD al., 2012)
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14. pielikums. Asociaciju kartéSanas rezultati karteSanas pop_BlO pazimei augSanas tips

Pozicija Audzesanas AtbilstoSs
QTL SNP CHR cM -logio(P) sistema QTL Atsauce
QTLL CWH 337-641 1 0.95 2.73 org
QTL2 CWH  5823-1073 2 50.49 2.35 conv  QTL11 pH (Pasamet
al., 2012)
QTL3 CWH  7385-763 4 3.74 2.60 org
QTL4 CWH  1894-2132 7 12836 271 org
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15. pielikums. Asociaciju karteSanas rezultati kartéSanas pop_BIO pazimei karoglapas garums

Pozicija Audzesanas Atbilstoss
QTL SNP CHR cM -logio(P) sistema QTL Atsauce
QTL1 LFL (Kleinhofs
QHtHaMo- etal.,,
7738-324 3 44.76 2.60 conv 2H2  1993)
QTL2_LFL ABCO07496 - (Yinet
pHv1343-02 3 126.27 2.58 org  sdwl/denso al., 1999)
QTL3_LFL 4361-1867 4 92.38 2.51 org
QTL4_LFL 314-559 5 134.59 2.84 conv
QTL5_LFL 3349-759 6 97.39 2.56 conv
2328-866 6 103.24 2.48 conv
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16. pielikums. Asociaciju kartéSanas rezultati kartésanas pop_BIlO pazimei karoglapas platums

Pozicija Audzesanas  Atbilstoss
QTL SNP CHR cM -logw(P)  sistema QTL Atsauce
QTL1 WFL  4716-1205 1 55.49 2.45 org
2577-1122 1 57.01 2.29 org
5790-558 1 60.19 251 org
QTL2_WFL ABC:ill_i_Sg)j- 2 52 47 260 org
3122-909 2 52.47 243 org QTL11 PH (Pasam et
5379-595 2 52.47 2.30 org QTL3 HD al., 2012)
QTLEWFL 7738304 3 4476 - org QHtHagffz' gﬁa{g;g;
QTL4 WFL 3.39 conv
6364-645 3 65.52
2.48 org
5128-1831 3 70.71 2.68 conv
1961-287 3 70.71 2.37 conv
QTL5_WFL 4025-300 3 117.10 2.3 conv
QTL6_WFL 3997-796 5 35.68 241 conv
QTL7_WFL 6761-490 5 179.64 2.36 org
QTL8 WFL  3186-1560 7 7110 2.36 org
1735-1424 7 73.75 2.73 org
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17. pielikums. Asociaciju kartéSanas rezultati kartéSanas pop_BlO pazimei lapu nolieksanas lenkis

Pozicija AudzeSanas Atbilstoss
QTL SNP CHR cM -logio(P) sistema QTL Atsauce
QTL1_LAN
12492-541 1 75.45 2.30 org
QTL2_LAN 3702-982 1 99.19 2.38 org
4499-1364 1 99.94 2.87 org
QTL3_LAN (Laurie et
al., 1995;
Pourkheira
ndish and
Komatsuda
1946-698 2 78.03 243 conv  eps2, vrsl , 2007)
QTL4_LAN 4019-302 3 91.25 2.76 org
2.77 org
QTL5_LAN 4025-300 3 117.10
3.53 conv
2.83 org
QTL6_LAN 7185-370 6 6.07
3.13 conv
7706-924 6 71.87 2.39 org
ConsensusG
QTL7T_LAN  “Bg0241-3 71.87 2.64 org
3436-354 6 72.54 2.58 org
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18. pielikums. Asociaciju kartéSanas rezultati kartésanas pop_BlO pazimei auga augstums

Pozicija AudzeSanas Atbilstoss
QTL SNP CHR cM -loguo(P) sistéma QTL Atsauce
QTLL_PH (Pasam et
3452-1355 2 10.94 2.86 org QTL1 PTH al., 2012)
QTL2_PH 4434-804 2 68.24 2.88 org
2284-1738 7054 297 org gfglt_tl""a'd
7729-565 70.54 2.38 org sdw3 2004)
QTL3_PH 4472-658 2 128.26 3.77 org QHIStMo- (Hayes et
6328-736 2 128.26 3.31 org 2H2 al., 1993)
QTL4_PH 3143-1276 3 56.4 2.77 org
4728-1735 3 56.4 2.31 org
7716-721 3 56.4 2.77 org (Pasam et
ABC05866-1-1-311 3 56.4 2.48 org uzu al., 2012)
QTLS_PH 11609-524 3 112.66 2.84 org
3.44 conv
4025-300 3 117.10 3.05 org
wre-H 3.15 org (Jiaetal.,
9282-205 3 123.68 2.67 conv sdwl/denso 2011)
QTL7PH 33331200 5 9955 258 org
QTL8_PH ConsensusGBS0136-7 6 3.11 2.34 org
QTL9_PH 16.97 2.96 org (Pasam et
1769-545 6 22.35 2.56 org QTL15 PTH al., 2012)
QTLIOPH  1914.036 6 6022 255 org
4313-482 60.22 2.66 org
8220-1223 60.22 2.56 org
8048-952 63.27 3.78 org
3.58 conv
7370-818 64.36 2.89 org
2.57 conv
4203-1210 65.03 2.86 org
3048-134
9 67.70 3.01 org
2.90 conv
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19. pielikums. Asociaciju kartéSanas rezultati kartéSanas pop_BIlO pazimei termalais laiks lidz
ziedeéSanai

Pozicija AudzeSanas Atbilstoss
QTL SNP CHR cM -logwo(P)  sistéma QTL Atsauce
QTLL HED 331 conv
5823-1073 50.49 3.64 org
3.25 conv
ABC01899-
1-1-301 50.60 3.66 org
3.15 org
(Pasam et
2128-874 2 51.75 2.72 conv QTL3_HD al., 2012)
QTL2_HED 2.97 conv
1826-229 59.90 2.98 org
3.60 conv
2719-672 59.90 3.61 org
4.72 org
ABC17685-
1-4-365 60.68 4.74 conv
3.10 conv HvFT4/eam6 glzauzrgoe?t)
QFtHEB25- ;
3813-1629 2 65.04 3.08 org 2c
QTL3_HED 2.74 org
(Pasam et
14832-296 2 119.49 2.40 conv QTL6 _HD al., 2012)
QTL4_HED 15141-257 3 42.06 2.51 org
QTL5_HED
- 2.81 conv
Qﬁﬁ%ﬁgé 3 12627 (Yinetal,
2.77 org sdwl/denso 1999)
QTL6_HED 4170-1094 4 113.17 2.45 org QFtHEB25-
4e
6019-296 4 113.92 2.42 org Vrn-H2 [17]
QTL7_HED 2328-866 6 103.25 2.73 conv
QTL8_HED (Pasam et
4126-1180 6 124.85 2.62 conv QTL15_HD al., 2012)
QTL9_HED 7634-659 7 31.75 2.35 org Vrn-H3 [16]
QTL10_HED (Wang et
6353-524 7 38.32 3.22 conv HvFT1 al., 2010)
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20. pielikums. Asociaciju karteSanas rezultati kartéSanas pop_BIlO pazimei termalais laiks lidz

pilngatavibai
Pozicija AudzeSanas Atbilstoss
QTL SNP CHR cM -logio(P) QTL Atsauce
5823-1073 2 50.49 2.89 conv
ABCO1899- 3.07 conv
1-1-301 2 50.60
QTL1 _MAT 2.42 org
QTL3 HD (Pasam et
- al., 2012)
2.51 conv
2128-874 2 51.75
2.86 org
3.50 conv
2719-672 2 59.90
2.46 org
3.26 conv
1826-229 2 59.90
3.08 org
QTL2_MAT HvFT4/eame ~ (raureet
3.20 conv al., 2007)
ABC17685- '
1-4-365 2 60.68
3.22 org
3.30 conv
3813-1629 2 65.04
3.03 org
QTL3_MAT 570-1376 2 150.67 2.75 org
QTL4_MAT 4270-184 3 144.64 2.83 org
(Yinetal.,
ABC07496- 1999)
TL5_MAT 3 126.27
QTLS. DHV1343-02 SAWL/denso o i o
2.37 conv.  QHd3H.126  al., 2014)
QTL6_MAT 2328-866 6 103.25 2.52 conv
6353-524 4.18 conv
QTL7_MAT 7 38.32 (Wang et
3.48 org HvFT1 al., 2010)
QTL8_MAT 3186-1560 7 71.10 2.41 conv
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21. pielikums. Asociaciju karteSanas rezultati kartéSanas pop_BIlO pazimei produktivo stiebru skaits

Pozicija Audzésanas AtbilstoSs
QTL SNP CHR cM -logo(P) sistéma QTL Atsauce
QTL1 NT i (Wang et
677-411 1 126.01 3.09 conv HvFT3 al., 2010)
QTLZ2_NT (Hayes et
al., 1993;
6805-1110 3 42 .47 Marquez-
QHtHaMo- Cedillo et
2.58 org 3H al., 2001)
QTL3_NT 917-522 4 33.38 2.37 conv
QTL4 NT 3716-910 4 55.63 2.42 org
QTL5_NT 4361-1867 4 92.38 291 conv
QTL6_NT (Comadran
3417-1451 5 2.80 etal.,
2.56 org 11 20553 2011)
4313-482 6 60.23 2.72 conv
8220-1223 6 60.23 2.33 conv
QTL7_NT 1914-936 6 60.23 2.32 conv
7370-818 6 64.36 2.94 conv
2026-302 6 64.36 3.30 conv
(Pasam et
1565-514 6 65.03 2.33 conv QTL14 HD al., 2012)
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22. pielikums. Asociaciju kartéSanas rezultati kartéSanas pop_BlO pazimei cero$ana

Pozicija AudzeSanas Atbilstoss
QTL SNP CHR cM -loguo(P) sistema QTL Atsauce
QTL1_TCAP 1073-916 7 21.12 3.27 conv
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23. pielikums. Asociaciju kartéSanas rezultati karté$anas pop_BIlO pazimei proteina saturs graudos

Pozicija Audzesanas Atbilstoss
QTL SNP cM -loguo(P) sistema QTL Atsauce
QTL1_PRO  7372-1253 8.77 conv
4212-57 82.75 3.17 org
QTL2_PRO 2.58 conv
6117-1507 82.75 2.81 org
ABC09163-1-3-
313 82.75 241 org
3.46 conv
2371-950 85.92
2.45 org
QTL3_PRO (Abdel-
5260-462 126.27 Haleem
etal.,
2.97 conv Qcp3a 2010)
QTL4_PRO (Mather
QGpc.HaTR- etal.,,
4250-402 82.41 3.21 conv 4H.2  1997)
3.22 org
ConsensusGBS
0346-1 12.54 2.92 conv
QTL5_PRO 2.63 org
1769-545 16.97 2.76 org
QTL6_PRO 3591-957 90.74 2.77 conv
QTL7_PRO 2.66 conv
4644-1363 0.62 3.03 org
AB 1-2-
06005 04 0.62 251 org
QTL8_PRO 11912-654 63.65 241 org
5.18 conv
1272-459 83.44
3.32 org
TL9_PRO 5.54 conv
QTLo- 4594-971 83.44 nud (Taketa et
3.67 org al., 2006)
5.60 conv
Consensus 84.91
GBS0132-4 5.64 org
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24. pielikums. Asociaciju kartésanas rezultati karteSanas pop_BIlO pazimei cietes saturs graudos

SNP CHR  Pozicija -logio(P) AudzeSanas Atbilstoss Atsauce
oTL cM sistéma QTL

QTL1_SCH 3716-910 4 55.63 2.36 org
7069-1149 4 61.044 2.45 org

QTL2_SCH 1066-2110 6 22.35 2.92 org QTL_17SC  (Pasam

2013
QTL3_SCH  3379-1037 6 44.77 2.59 conv
4445-1911 6 44.77 2.49 conv
QTL4_SCH ABC14535- 7 70.40 2.59 conv
1-1-75 2.33 org
QTL5_SCH  7149-975 7 98.50 2.95 conv
2.57 org
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25. pielikums. Asociaciju kartéSanas rezultati kartéSanas pop_BlO pazimei beta-glikanu saturs graudos

SNP CHR Pozicija -logio(P)  Audzesanas Atbilsto§s  Atsauce
oTL cM sistéma QTL
QTLLGLU 577411 1 1260127 2373844 conv HVFT3 g‘(’)"fg;g etal.
QTL2_GLU  2371-950 2 85.92053 2.681903 conv
QTL3_GLU  11609-524 3 112.6615 2.620026 conv
QTL4_GLU  1513-514 4 19.51851 2.345559 org
8724-1282 4 20.12153 2547842 org
QTL5_GLU  4250-402 4 82.41994 2.848528 conv
QTL6_GLU  3656-341 6 55.94031 2.467821 conv
QTL7_GLU  4313-482 6 60.22906 2.73113 conv B3- gluc (Mohammadi
7370-818 6 64.36243 3.094401 conv etal, 2014)
QTL8_GLU  3591-957 6 90.74 2.535784 conv
QTL9_GLU  4503-246 7 15.93445 2.907377 org
QTL10_GLU 1272-459 7 83.43973 3.647854 conv
1272-459 7 83.43973 2.900522 org
4594-971 7 83.43973 2.789797 conv nud g:'alzei)tgese)t
EO”SG”S“SGBSOBZ' 7 84.91648 2.678757 conv
ConsensusGBS0132-4 7 84.91648 2.59728 org
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26. pielikums. Asociaciju kartéSanas rezultati karté$anas pop_BIlO pazimei taksto$ graudu masa

SNP CHR  Pozicija -log10(P) AudzeSanas Atbilstoss Atsauce
oTL cM sistéma QTL
QTL1_TGW  5318-436 1 23.86 2.976378 org
QTLETOW  ADCOS200- 3 13081 2383152 org
QTL3_TGW  13301-90 4 1.64 2.365598 org
7385-763 4 3.74 2.871289 org
QTL4_TGW int-c (Pourkheirandish
8901-1446 4 28.40 2.676294 conv and Komatsuda,
2007)
QTL5_TGW  2244-3247 5 179.06 3.059082 org
6761-490 5 179.64 2.859061 org
5145-1355 5 180.71 2.587826 org
QTL6_TGW  6964-414 6 42.36 2.644592  org
QTL7_TGW  4258-1498 6 52.74 2.527483 org QTL17_TGW (Pasametal.,
6854-309 6 53.94 2.513579 org 2012)
3996-493 6 54.60 2.84135  org
QTL8_TGW  10687-540 6 105.60 2.502848 org
QTL9_TGW  1762-837 7 4.89 2.684049 org
QTL10_TGW  8365-454 7 29.82 2.309225 conv
QTLILTGW 15704509 7 83.44 2391588 org nud gg'gta etal,
QTL12_TGW 2444-437 7 98.34 2.764569 org
4791-1541 7 101.32 2.336552 org
QTL13_TGW 3783-621 7 109.61 2.611115 conv
2575-692 7 110.99 2.385536  conv
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27. pielikums. Asociaciju karteSanas rezultati kartéSanas pop_BIlO pazimei tilpummasa

SNP CHR  Pozicija -logi0(P) Audzesanas Atbilsto$s Atsauce
otL cM sistéma QTL
QTLLVOL 3716910 4 5563052 2.355401 org
QTLZ_VOL 70691149 4 61.04385 2.451458 org
QTL3_.VOL 10662110 6 2235126 2.922538 org
QTL4_VOL 3379-1037 6 4477089 2590374 conv
44451911 6 4477089 2486491 conv
QTESVOL ABCUSSS 7040115 2592059 conv QTW7H.70 gﬁ’ag'gf;)
1A_'i’_c7é4535' 7 7040115 2.331905 org
QTL6_VOL 7149-975 7 9850254 2953615 conv
7149975 7 9850254 2.566377 org
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