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Latvijas Universitate, Biologijas fakultate
KOPSAVILKUMS

Parskats par Latvijas Republikas Zemkopibas ministrijas Lauku atbalsta
dienesta (LR ZM LAD) zinatniska projekta ,,Genétiski modificéto organismu
riska faktoru un ietekmes uz vidi novértéjums” norisi 2008. - 2009. gada

Saskana ar Eiropas Padomes direktivu 2001/18 un Padomes Lémumu
2002/811 par tirgt laizamo Genétiski Modificéto Organismu (GMO) ietekmes uz
apkartéjo vidi monitoringu, tiek uzsvérts, ka sekmigam ietekmes noveért€jumam ir
nepiecieSams noteikt bazes liniju, saskana ar kuru tiek salidzinati GMO monitoringa
rezultati. Tapat pastav nepiecieSamiba izvertét kumulativos tirgii laizamo GMO
efektus, kas rodas, piem&ram, lauksaimniecibas kultiru rotacijas rezultata, vai
audzgjot dazadas GMO kulttiras blakus esoSos laukos. Latvijai ir saistoSas Eiropas
Savienibas prasibas par darbibam ar atzitiem GM kultiiraugiem, kuru audz&Sana,
novak$ana, uzglabasana, sagatavoSana, iepakoSana un transporté$ana veicama Saskana
ar LR MK Noteikumiem Nr. 30 ,,Par prasibam gené&tiski modificéto kulttraugu
lidzaspastaveésanas nodrosinasanai, ka ar1 uzraudzibas un kontroles kartibu”.

Tadgjadi pastav nepiecieSamiba veikt zinatniskus pétijumus, lai noteiktu
bazes linijas saskana ar kuram varétu noteikt ar GMO lidzaspastavéSanu saistitos riska
faktorus un varbttgjo kumulativo ietekmi. Gan konvencionala, gan ari biologiska
lauksaimnieciba tie$a un netie$a veida ietekmé apkartgjo vidi. Lai noteiktu ietekmi uz
vidi, kas specifiski saistita ar GMO lidzaspastavésanu, nepiecieSams izstradat bazes
Iinijas saskana ar kuram vertét ar GMO kultivéSanu saistitos iesp&jamos riskus.

Darbibu uzsaksanai ar GM kultiiraugiem Eiropas Savieniba ir nepiecieSams
izstradat un apstiprinat monitoringa planu. Ar GM kultiraugu audz&s$anu saistitie riski
ir atkarigi gan no noteiktas GM kultiiras, gan ari no konkrétaja dalibvalsti
pastavosajiem viet&jiem apstakliem, tadiem ka flora un fauna vai lauksaimniecibas
prakse. Lai nodrosinatu efektivu un drosu GM kultiiraugu monitoringu nepiecieSams
izvertet bazes liniju jeb vides stavokli.

Projekta pirmaja gada tika veikta izvéletu GMO liniju dosj€ analize un
salidzinajums ar datiem par Latvijas floru. Uz doto bridi pieejamie dati liecina, ka
dosjé sniegta informacija ir atbilstoSa un, ka nepastav Latvijas lauksaimniecibas
apstakliem specifiski faktori, kas var€tu izmainit atseviSko GM kultiraugu
izplatiSanas videé riskus. 2009. gada ir apkopota pasaules pieredze genétiski
modificétu kultiiraugu vides riska novertésana, ka ar1 dati par izolacijas attalumiem
GMO, konvencionalas un biologiskas lauksaimniecibas IidzaspastavéSanas
nodroSinasanai. Efektivam monitoringa programmu pielietojumam ir uzsakta bazes
linijas noteikSana. Literatiras dati liecina, ka viens no galvenajiem GMO riskiem ir
saistits ar to varbiitéjo ietekmi uz augsnes mikroorganismiem. Saja konteksta 2008. —
2009. gada tika veikta augsnes mikroorganismu daudzveidibas izvértéSana
biologiskas un konvencionalas lauksaimniecibas laukos Valsts Priekulu laukaugu
selekcijas institita. Pirma gada dati paradija atSkiribas starp dazadiem izm&ginajuma
laukiem un kultoram, un ari starp dazadiem analizes periodiem. 2009. gada Sie
pétijumi tika turpinati, pilnveidojot paraugu ievaks$anas un analizes metodes. legitie
rezultati liecina, ka bakteriju un sénu daudzumu un Ipatsvaru augsné vairak ietekmé
nevis biologiskais vai konvencionalais lauka reZims, bet gan audzéta kultiiraugu suga,
kuras iespaids saglabajas vismaz Iidz nakoSajai sezonai. Turpmakaja darba par
augsnes kvalitates mikrobiologisko indikatoru iesakam izmantot sénu koloniju
veidojoso vienibu skaitu grama augsnes (kvv g™), jo tas ir visjutigakais no visiem
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pétitajiem mikrobiologiskajiem raditajiem. Darba gaita sekmigi apgiitas metodes
augsnes mikroorganismu molekularajam analizém, kas lauj precizi noteikt dazadu
s€nu grupu DNS T1patsvaru augsnes paraugos, ka ari identificét izdalitas
mikroorganismu tirkultiiras balstoties uz DNS sekvences analizi. Kopuma projekta
realizacijai izveidota darba grupa, kas ietver gan Latvijas Universitates, gan Valsts
Prickulu laukaugu selekcijas institita zinatnickus, apliecinaja biologijas un
lauksaimniecibas zinatnieku sekmigas sadarbibas iesp€jas bazes Iinijas noteikSana.
Projekta realizacijas gaita iegutie rezultati jau tagad Jauj analizet faktorus, kas ietekmé
augsnes mikroorganismu un savvalas augu daudzveidibu, tomér projekta realizacija
2010. — 2011. gada dotu iesp&ju precizét uz doto bridi iegutos rezultatus un dotu
iespgju precizak novertét dazadu apkartejas vides faktoru ietekmi uz bazes liniju.
Doktorantiiras un magistratiras studentu piesaiste projekta realizacija ir veicinajusi
gan biologiskas daudzveidibas pétijumos pieredz&jusas jaunas zinatnieku paaudzes
veidoSanos, gan ari kompetentu jauno specialistu sagatavosanu valsts parvaldes un
kontroles institiicijam, kuras veic GMO lidzaspastavésanas nodroSinajumu Latvijas
Republika.



ZM LAD projekta darba grafiks un ta izpilde 2009. gada

Pielikums ar Zemkopibas ministrijas
2007.gada 21.septembra rikojumu Nr.217
apstiprinatas komisijas s€des

2008.gada 18.marta

protokolam Nr.1

N. | Darba uzdevums Planotas aktivitates/ Planota izpilde Faktiska izpilde
p. | (saskana ar iesniegto darbibas (gads/ménesis) (gads/ménesis)
k. | projektu) uzdevuma sasnieg$anai

(ja ilgtermina, tad pa

gadiem)

1. | Darba grupas izveide Projekta realizacijai 2009. gada Notiek projekta
monitoringa un vides riska | izveidotas grupas novembris darba grupas
novertéjuma analizei. darbibas koordinésana darba

2009. gada koordinacija

2. | Savvalas augu kolekcijas GM kultiraugiem Uzsakta 2008. Turpinas Iidz
izveide LU Botaniskaja radniecigo savvalas augu | gada augusta, tiks | projekta
darza, lai noteiktu uzturéSana LU BD turpinata Iidz realizacijas
potencialos krustoSanas (ilgtermina) projekta beigam
riskus GM kultiraugiem, realizacijas
kuru vides riska beigam
novertéjums tika veikts
2008. gada (kukuriizas
Iinijas 59122 x 1507 x
NK603,

NK603un T 25; kartupelu
linija EH92-527-1)

3. | Siltumnicas sagatavoSana VPLSI siltumnicas 2009. gada maijs | Renovacija
GM kultiraugu, kas minéti | sagatavosana GM atlikta Iidzeklu
2.punkta, audzesanai LU kulttraugu trukuma dgl
Biologijas fakultaté un izm€ginajumam (2008. g.

Valsts Priekulu laukaugu uzsakta renovacija atlikta)
selekcijas institiita.

4. | Izmé&ginajumu veik$ana GM kukuriizas un 2009. gada maijs | Notiek parrunas
siltumnicas ar GM kartupelu séklmateriala par atbilstoSa
kultiraugiem, kas min&ti iegade s€klmateriala
2.punkta, un to iegadi.
salidzinasana ar
nemodificétajiem
kultiiraugiem.

5. | GM kulttiraugu, kas min&ti | Siltumnicas 2009. gada Uz 20009. g.
2.punkta, bazes liniju izméginajumu iekartoSana | septembris juliju sagatavots
precizésana un monitoringa | GM kultiraugiem 2009. siltumnicas
programmas pielagosana, gada, ja bils pieejams izméginajuma
nemot vera rezultatus, kas sertificets GM kultiraugu plans
ieglti saskana ar 5.punkta seklmaterials
noteiktajam darbibam. Monitoringa programmas | 2009. gada L1dz 2009. g.

pielagosana Latvijas oktobris oktobrim veikta

apstakliem balstoties uz
lidzvertigu pieredzi citas
ES valstis

citu ES valstu
pieredzes
izvérteSana




Siltumnicas, biologisko un

Bazes Iiju un

2008. — 2011.

Uzsaka bazes

konvencionalo lauku un to | monitoringa veidlapu gads liniju
tuvakas apkartnes precizesana balstoties uz precizéSana
apsekosana, lai novertétu lidzvertigu pieredzi citas balstoties uz
ietekmi uz nemérka ES valstis (ilgtermina) izméginajuma
organismiem — savvalas rezultatiem un
augiem un augsnes citu valstu
mikroorganismiem. pieredzi
Augsnes mikroorganismu | 2009. gada 2009. gada junija
daudzveidibas analize oktobris un augusta
siltumnicas izm&ginajuma ievakti augsnes
un biologiskajos un paraugi. Veiktas
konvencionalajos laukos. mikrobiologiskas
Jaunu augsnes un molekulari
mikroorganismu biologiskas
molekularas analizes
daudzveidibas analizes
metozu apguve
(ilgtermina)
GM kultiraugu, kas minéti | Savvalas augu 2009. gada Lidz 2009. g.
2.punkta, nekontrolétas daudzveidibas analize oktobris septembrim
izplatiSanas veida biologisko un veikta savvalas
(pieméram, Latvijas konvencionalo lauku augu
klimatiskie un geografiskie | tuvuma. Augu daudzveidibas
apstakli, parziemosanas indikatorsugu apzinaSana analize
sp€jas u.c.) analize. vides riska noverteéjumam
Latvijas apstaklos
(ilgtermina)
Nezalu daudzveidibas 2009. gada Lidz 2009. g.
analize biologiskas un septembris oktobrim
konvencionalas apkopoti dati par
augkopibas apstaklos, nezalu
nezalu sugu piemérotibas daudzveidibu
izvertgjums herbicidu
toleranto GMO vides
riska novért§jumam
Kultiiraugu 2009. gada julijs | Lidz 2009. g.
parziemosanas sp&jas julijam veikta
novertéjums - ieprieksgja uzskaite
gada laukaugu nevélami biologiskajos un
parziemojuso individu konvencionalajos

uzskaite biologiskajos un
konvencionalajos laukos.

laukos. Turpinas
datu apkoposana

(ilgtermina) un analize
Monitoringa rezultatu Monitoringa rezultatu 2009. gada Lidz 2009. g.
apkopojums, datu analize, apkopojums balstoties uz | oktobris oktobrim veikta
rekomendaciju izstrade ES valstu lidzvertigu literattiras
monitoringa pilnveido$anai, | pieredzi analize par citu
izolacijas attalumu un valstu
buferjoslu noteiksana GM monitoringa
kukuriizai un kartupeliem. rezultatiem
GM kultaraugu Kumulativo efektu 2009. gada Lidz 2009. g.
kumulativas ietekmes noverté$ana balstoties uz | oktobris oktobrim veikta
novertésana, atbilstosi 1. — ES valstu lidzvertigu literatiiras

4. gada iegiitajiem
rezultatiem.

pieredzi

analize par citu
valstu pieredzi




Projekta darba grupas sastavs 2009. gada

Vards, Amats Institacija | Kompetence

Uzvards

Nils Rostoks | Vad. LU BF Darba grupas vaditajs, GMO uztverSanas
petnieks molekularas metodes

Vizma Vad. LU BF Augsnes mikroorganismu

Nikolajeva pétnieks mikrobiologiskas analizes

lize Skrabule | Vad. VPLSI Izmé&ginajumu iekartoSana VPLSI,
petnieks konsultacijas par VPLSI izméginajuma

lauku apsaimniekoSanu

Lelde Asistente | LU BF Augsnes mikroorganismu molekularas

Grantina analizes

Anete KeiSa | Asistente LU BF GMO uztversanas molekularas metodes

Dace Asistente | VPLSI Nezalu analize biologiskaja un

Piliksere konvencionalaja lauksaimnieciba

Lauma Asistente | LU BD GM kultiraugiem radniecigo savvalas

Strazdina augu identifikacija, savvalas augu

daudzveidibas izvertejums

Anna Asistente | LU BF GMO literatiiras analize, projekta

Ramata- dokumentacijas un atskaiSu sagatavoSana

Stunda

Baiba Ievina | Laborante | LU BF GMO uztversanas molekularas metodes

LU BF — Latvijas Universitates Biologijas fakultate
LU BD — Latvijas Universitates Botaniskais darzs
VPLSI — Valsts Priekulu laukaugu selekcijas institiits




ZM LAD projekta 2008. - 2009. gada paveikta darba apraksts

. Turpingjas projekta darba grupas, kura piedalas zinatnieki un studenti no Latvijas
Universitates Biologijas fakultates Mikrobiologijas un biotehnologijas katedras,
LU Biologijas fakultates Bioanalitisko metozu laboratorijas, Latvijas
Mikroorganismu kultiiru kolekcijas, Latvijas Universitates Botaniska darza un
Valsts Priekulu laukaugu selekcijas institita, aktivitaSu koordinacija. Projekta
darba organizéSanai notika tris sanaksmes, divas Latvijas Universitaté, viena
Valsts Priekulu laukaugu selekcijas institfita (sanaksmju protokolus skatit
Pielikumos Nr. 1 — 3).

. lIzstradats savvalas augu biologiskas daudzveidibas monitoringa plans un
protokols, ka ari veikta vegetacijas uzskaite VPLSI biologisko un konvencionalo
lauku tuvuma (skat. Pielikumu Nr. 4 — 5).

. Turpinas nezalu daudzveidibas izveértesana VPLSI biologiskajos un
konvencionalajos laukos (skat. Pielikumu Nr. 6).

. Sagatavots iesniegums Monsanto kompanijai, ar ligumu pieskirt kukuriizas Imiju

MON 810 un NK 603 seéklu materialu izm&ginajumu veikSanai VPLSI (skat.
Pielikumu Nr. 7). Pielikuma Nr.8 icklauta sarakste ar Monsanto parstavi Latvija.
Pielikuma Nr.9 ieklauts raksts, kas raksturo problémas, kas saistitas ar GM
kulttiraugu lmiju izmantos$anu zinatniskiem pé&tjjumiem.

. Veikta pieejamas literatiiras analize par citu valstu pieredzi genétiski modificétu
kultiraugu vides riska noveértésana (skat. Pielikumu Nr. 10).

. Veika literatiras analize par izolacijas distancem GMO, konvencionalas un

biologiskas daudzveidibas lidzaspastavésanas nodroSinasanai (skat. Pielikumu
Nr.11).

Saskana ar 2008. gada izstradato shému (skat. Pielikumu Nr. 12), 2009. gada
noteikSanai VPLSI konvencionalas un biologiskas lauksaimniecibas laukos un
uzsaktas to mikrobiologiskas un molekulari biologiskas analizes (skat. Pielikumus
Nr. 13 — 16).

2009. gada 28.06. — 02.07. Starptautiskaja FEMS konferencé Gé&teborga, Zviedrija
stenda referata veida publicéti projekta gaitd iegitie 2008. gada augsnes
mikroorganismu daudzveidibas analizes rezultati (Lelde Grantina). Konferences
gaita ieglta informacija par jaunakajiem sasniegumiem biodroSibas, augu —
mikroorganismu mijiedarbibu un augsnes mikroorganismu analizes jomas (Skat.
Pielikumus Nr. 17 — 18).

2009. gada 31.08. — 04.09. projekta vaditajs Nils Rostoks piedalijas starptautiska
konferenceé ITMI-COST, kur iepazinas ar jaunakajiem pétjjumiem augu



10.

11.

12.

genomikas un genétikas joma, tostarp ari par transgéno augu izmantoSanu
pétijumiem (skat. Pielikumus Nr. 19. un 20).

2009. gada 7.10. — 9.10 Lelde Grantina piedalijas 2. Centraleiropas
Mikrobiologijas foruma, kur iepazinas ar jaunakajiem pé&tjjumiem par augsnes
mikroorganismu daudzveidibu, ka ar1 sniedza mutisku prezentaciju par projekta
laika iegttajiem augsnes mikroorganismu daudzveidibas datiem konvencialajos
un biologiskajos laukos (skat. Pielikumu Nr. 21. un 22).

2009. gada 7.10. — 10.10. Anete Keisa un Baiba Ievina piedalijas 8. Eiropas Augu
genétikas sanaksmé (8th Plant Genomics European Meeting), iegiistot jaunako
informaciju par transgéno augu izmantoSanu zinatniskos pétijumos un
biotehnologija, un ar to saistitajiem dro$ibas jautajumiem (skat. Pielikumus 23. —
26.)

Kopuma projekta otraja etapa turpinas darbs pie izvirzito un darba grafika
apstiprinato uzdevumu izpildes. Uz doto bridi ir izpilditi visi izvirzitie uzdevumi,
iznemot izveleto GMO liniju seéklmateriala iegadi par kuru notiek parrunas.
Projekta realizacijas gaita nav novérotas biitiskas novirzes no izpildes grafika.
Kopa ar atskaiti iesniegti 26 pielikumi.

Projekta vaditajs: INils Rostoks/
Riga, 2009. gada 30. oktobri
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Pielikums Nr. 1. Projekta darba grupas sedes PROTOKOLS Nr. 3

Valsts Priekulu laukaugu selekcijas institiits, Priekuli
2009.gada 04.junija, plkst. 13:00 Nr.3

Séde piedalas:
Projekta vaditajs, vadoSais p&tnieks Nils Rostoks
Vadosa pétniece Ilze Skrabule
Asistente Lelde Grantina

Seédi protokolg: Nils Rostoks

1. Par projekta Nr. L-2563-090 mérkiem un darba uzdevumu izpildes
grafiku 2009. gadam.

N. Rostoks informg, ka ir izveidota darba grupa genétiski modificétu
organismu riska faktoru un ietekmes uz vidi novért§jumam. Projekta realizacija
piedalas LU Biologijas fakultates zinatniskie darbinieki, LU Botaniska darza un
Valsts Priekulu laukaugu selekcijas institita darbinieki. Projektam ir piesaistiti
doktorantiiras studenti, kuriem tiek dota iesp&ja projekta ietvaros izstradat dalu
doktorantiiras darba.

N. Rostoks uzsver, ka Iidz 2009. gada jilija vidum nepiecieSams iesniegt
izskatiSanai starpparskatu LR Zemkopibas ministrijas Biotehnologijas un kvalitates
nodala. LR ZM apstiprinatu starpparskatu lidz 1.08.2009 jaiesniedz Lauku atbalsta
dienesta. Lidz 1.11.2009 LR ZM jaiesniedz gala atskaite. Apstiprinatu atskaiti kopa ar
visu finansu dokumentu kopijam Iidz 1.12.2009 nepiecieSams iesniegt Lauku atbalsta
dienesta.

2. Par planotajam projekta aktivitatém un finanséjumu.

N. Rostoks inform& par 2009. gada darba grafiku, ka tas saskanots ar ZM
Biotehnologijas un kvalitates nodalu. Nemot véra projekta samazinato finans€jumu,
uzsvars tiks likts uz GMO bazes liniju noteikSanu. Projekta izpildes gaita paredzeta
daliba vairakas starptautiskas zinatniskas konferences, lai iegiitu pieredzi par
lidzigiem pétijumiem Eiropas Savieniba, ka arT lai zinotu par projekta gaita iegiitajiem
rezultatiem. Tiek atbalstita Leldes Grantinas daliba FEMS 2009 TreSaja Eiropas
Mikrobiologu kongresa, Geteborga, Zviedrija (28.06.2009. — 02.07.2009.).

3. Par augsnes paraugu ievakSanu VPLSI biologiskas un konvencionalas
lauksaimniecibas laukos mikrobiologiskajam un molekularajam
analizém.

Tiek saskanots augsnes paraugu ievakSanas grafiks. Lidzigi ka 2008. gada,
2008. gada. Dr. Ilze Skrabule informe& par Sajos laukos 2009. gada audze€tajam
kultiram un par nepiecieSamibu veikt augsnes kimiskas analizes. Sanaksmes
dalibnieki vienojas augsnes paraugus kimiskajam analizém ievakt 2009. gada
septembri. Tiek noskaidrotas paredzamas augsnes kimisko analizu izmaksas.

Projekta darba grupas séde slégta plkst. 14:00.

Projekta vaditajs N.Rostoks
Protokolétajs N.Rostoks
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Pielikums Nr. 2. Projekta darba grupas sedes PROTOKOLS Nr. 4

Riga, Kronvalda bulv. 4
2009.gada 6. julija, plkst. 10:00 Nr.4

Séde piedalas:
Projekta vaditajs, vadoSais p&tnieks Nils Rostoks
Asistente Lelde Grantina
Asistente Lauma Strazdina
Asistente Dace Piliksere
Asistente Anna Ramata-Stunda

Sédi protokol&: asistente Anna Ramata-Stunda
1. Par projekta Nr. L-2563-090 norisi

N. Rostoks informé, ka projekta realizacijai izveidota darba grupa sekmigi
turpina darbu 2009. gada. N. Rostoks informé, ka ir noslégti darba ligumi ar visiem
projekta nodarbinatajiem. Lelde Grantina informe par komand&juma rezultatiem.

2. Par projekta mérkiem un darba uzdevumu izpildes grafiku 2009. gadam.

N.Rostoks informé, ka 2009. gada projekta paredz&éti 9 darba uzdevumi un 13
aktivitates uzdevumu izpildei. Aktivitasu skaita ir ar1 tadas, kas ir uzsaktas un turpinas
nepartraukti.

L.Strazdina informe, ka savvalas augu kolekcija LU Botaniskaja darza tiek
papildinata un veiksmigi uzturéta.

N.Rostoks informé par VPLSI siltumnicas sagatavosanu izm&ginajumiem ar
GMO kulttraugiem — siltumnicas renovacijas otrais etaps pagaidam ir atlikts naudas
trikuma del. Ir sagatavots iesniegums Monsanto par GM kukuriizas Iinijas iegadi,
iesniegums tiks nositits tuvakas ned€las laika. Kopiju nepiecieSams pievienot
starpatskaitei.

N.Rostoks inform&, ka monitoringa veidlapu precizéSanai termin$ ir 2009.
gada oktobris. Pie monitoringa programmu pilnveidoSanas darbs ir uzsakts — tiek
veikts nezalu daudzveidibas monitorings, augsnes mikroorganismu daudzveidibas
monitorings.

L.Grantina inform&, ka notiek augsnes mikroorganismu daudzveidibas
izverteSana. Vizma Nikolajeva datus par savu daudzveidibas dalu apkopojusi.
L.Grantinai ve€l nepiecieSams darbu turpinat. N.Rostoks norada, ka datus
nepiecieSams apstradat ta, lai tie blitu izmantojami arl turpmak, publikacijam,
posteriem. L.Grantina jauta vai nepiecieSams atskaitei pievienot tirkultiiru bildes.
N.Rostoks iesaka atskaité likt tikai tabulu, bet bildes saglabat, jo tas izmantojamas
turpmak publikaciju un posteru gatavoSanai. N.Rostoks uzdod L.Grantinai lidz $im
iegiito atskaite ievietojamo informaciju parsitit [idz pirmdienai (13.07.2009)
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L.Strazdinai nepiecieSams parsiitit datus par apsekoto biologisko un
konvencialo lauku biologisko daudzveidibu. L.Strazdina informé&, ka nav konstat&tas
butiskas atSkiribas. N.Rostoks norada, ka nepiecieSams sasaistit kopa iegiitos
rezultatus ar to, ka lauki tiek apsaimniekoti. L.Strazdina informé&, ka paredz&jusi
Sogad ve&l vienu reizi braukt uz VPLSI, lai apsekotu laukus. N.Rostoks ierosina
nakamajai brauksanas reizei noformét komandéjumu.

D.Piliksere inform&, ka ir veikusi nezalu daudzveidibas analizi, tacu v&l
nepiecieSams apsekot dazus laukus un apkopot iegitos datus. Sada analize tika veikta
jau ieprieksgja gada. Ir fiks€tas kultliraugu sugas, kas parziemojusas. N.Rostoks
norada, ka nepiecieSsami dati no D.Pilikseres par lauku apsekoSanu — kas ir izdarits
lidz julija sakumam (cik lauki apsekoti, kadas sugas identifictas), So informaciju
japarsiita lidz pirmdienai (13.07.2009).

3. Par planotajam projekta aktivitatem.

N.Rostoks informé&, ka augsnes kimisko analizu veikSanu koording Ilze
Skrabule. Augsnes analizu dati nepiecieSami ir turpmakajai datu analizei, §Ts analizes
planots veikt septembrT vai oktobri.

N.Rostoks informé par projekta 8. un 9. darba uzdevumu — lidz atskaitei
nepiecieSams sagatavot kumulativa efekta novertgjumu. NepiecieSams paskatities
literatiiru, vai nav ilgstoSaki pétijumi vairaku gadu garuma par GM kultiiraugu
ietekmi uz vidi.

4. Finansu jautajumi.

N.Rostoks inform&, ka planots sekven€Sanas pakalpojumu iepirkums par
aptuveni 300 LVL. L.Grantina informég, ka ir pasiititi PKR stobrini. A.Ramata-Stunda
informé, ka materiali un reagenti tiek iepirkti atbilstosi tamei, Sobrid visvairak naudas
ir izte€réts molekularo analizu sadala, tacu joprojam visas tames sadalas ir atlikusi
lidzekli nepiecieSamo materialu un reagentu iepirkSanai. A.Ramata-Stunda tuvakaja
laika nosiita informaciju par atlikuSajiem lidzekliem.

5. Dazadi jautajumi.

N.Rostoks norada, ka L.Grantinai jaiesniedz parskats par komand&umu uz
Géeteborgu.

Sanaksmes dalibnieki vienojas, ka pirmo starpatskaites uzmetumu
nepieciesams sagatavot 1idz 13.07.2009 uzticot So uzdevumu A.Ramatai-Stundai.

Projekta darba grupas s€de slégta plkst. 11:00.

Projekta vaditajs N.Rostoks

Protokolétajs A.Ramata-Stunda
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Pielikums Nr. 3. Projekta darba grupas sedes PROTOKOLS Nr. 5

Riga, Kronvalda bulv. 4
2009.gada 22. septembri, plkst. 10:00 Nr.5

Séde piedalas:
Projekta vaditajs, vadosais petnieks Nils Rostoks
Vadosa pétniece Vizma Nikolajeva
Asistente Lelde Grantina
Asistente Lauma Strazdina
Asistente Baiba Ievina
Asistente Anete Keisa
Asistente Anna Ramata-Stunda

Sédi protokolé: asitente Anna Ramata-Stunda

1. Par projekta Nr. L-2563-090 izpildi.

N. Rostoks informé, ka darba grupa veiksmigi piedalas projekta uzdevumu
izpilde.

L.Strazdina informé, ka izveidota savvalas augu kolekcija LU Botaniskaja
darza tiek uzturéta un papildinata.

Par siltumnicas renovaciju — N.Rostoks informé, ka lidzeklu trikuma dg]
turpmaka siltumnicas renovacija Sobrid ir apturéta. Lidzeklu trukuma del 2009. gada
netiek veikti arT sakotngji paredzetie entomologiskie bazes liniju p&tijumi.

Par GMO materialu izméginajumu veikSanai — N. Rostoks informé, ka ir
nositits pieprasijums Monsanto parstavjiem Latvija par GMO kukuriizas seéklu iegadi.
Sobrid ir sanemta atbilde, ka pieprasijums parsiitits par biotehnologijas projektiem
atbildigajam Monsanto parstavim Baltijas regiona. Saraksti nepiecieSams pievienot
atskaitei.

V.Nikolajeva un L.Grantina informé, ka tiek veikti augsnes mikroorganismu
daudzveidibas salidzinajumi konvencialajos un biologiskas lauksaimniecibas laukos.

GMO monitoringa programmu pielagoSana — veidlapu paraugi ir nosititi
A.Ramatai-Stundai. A.Ramata-Stunda inform&, ka izskatis veidlapas un sagatavos
nepiecieSamos informaciju atskaitei. N.Rostoks uzdod A.Ramatai-Stundai parsitit
monitoringa veidlapas ar1 V. Nikolajevai un L.Grantinai.

D.Piliksere ir apkopojusi informaciju par nezalu izplatibu un
parziemojusajiem kultiraugiem. V.Nikolajeva informé, ka ir pieejams raksts par
kartupelu parziemoSanu un kartupelu lauku apstradasanu ar pesticidiem pirms citu
kultiraugu kultivéSanas. N.Rostoks iesaka V.Nikolajevai parstutit So rakstu
D.Pilikserei un pargjiem ieinteres€tajiem darba grupas dalibniekiem.
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Par savvalas augu daudzveidibu — L.Strazdina informé€, ka lauki ir apsekoti
divas reizes un turpinas datu apkopoSana un analize.

Par monitoringa rezultatu apkopojumu — N. Rostoks paskaidro, ka izolacijas
attalumi un buferjoslu platums noteiktiem kultiraugiem ir noraditi MK noteikumos
Nr. 30 no 2008. gada 15. janvara. Nemot véra, ka pagaidam nav iesp&jas parbaudit to
efektivitati lauka izm@ginajumos, ir nepiecieSams analiz&t analogu pieredzi citas ES
valstis.

Par GMO kumulativajiem efektiem — N.Rostoks uzdod darba grupai veikt
literatiiras analizi par citu valstu pieredzi. lesp€jams pievienot ari informaciju par
dzivnieku baroSanas ilgtermina p&tijumiem.

2. Par projekta Nr. L-2563-090 atskaites sagatavosanu

Nils Rostoks informg&, ka liguma noteikts, ka lidz 1. decembrim jaiesniedz
apstiprinata atskaites gala versija Lauku atbalsta dienesta (LAD). Lidz 1. novembrim
nepiecieSams iesniegt atskaiti LR ZM Inesei Aleksejevai, lai ZM bitu pietickami
daudz laika to izskatit.

N.Rostoks uzdod A.Ramatai-Stundal atbilstosi prasitajai formai sagatavot
finansu atskaiti.

Nils Rostoks informé, ka Iidz 20. oktobrim nepiecieSams atskaitei
pievienojamos materialus sagatavot un parsiitit N.Rostokam un A.Ramatai-Stundai
apkoposanai.

Par komand&umiem — N.Rostoks norada, ka komand€umos bijusajiem
nepiecieSams uzrakstit konspektu par konferencu sekcijam, kas attiecas uz augu
biotehnologijas un GMO pétijumiem.

V.Nikolajevai un L.Grantinai nepiecie$ams atskaitei apkopot mikrobiologisko
analizu datus, v€lams pievienojot datus par GMO ilgtermina ietekmi uz augsnes
mikrofloru.

L.Strazdinai nepiecieSams apkopot datus par savvalas augu daudzveidibu un
ilgtermina ietekmi uz to, ka ari atskait€ nepiecieSams izvert€jums par metodes
efektivitati, izmantoSanas iesp&jam, ja nepiecieSams apsekot lielakas platibas

V.Nikolajeva informg, ka atskaites sagatavosanai nepieciesams no I.Skrabules
sanemt datus par to, kadi kultiiraugi kura lauka ir audzeéti.

AKeiSai un B.levinai N.Rostoks dod wuzdevumu apkopot pieejamo
informaciju par lidzigiem pétijumiem citas Eiropas valstis.

3. Dazadi jautajumi.

A.Ramata-Stunda informé par iztérétajiem Iidzekliem, Iidzeklu atlikumu
pozicijas ,,Materiali un reagenti” un iesp&jamam iegadaties V€l nepiecieSamos
mikrobiologisko un molekularo analizu reagentus.

Projekta darba grupas séde slégta plkst. 11:00.
Projekta vaditajs N.Rostoks

Protokolétajs A.Ramata-Stunda
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Pielikums Nr. 4. Savvalas augu biologiskas daudzveidibas monitoringa plans un

protokols

Monitoringa metode

Teritorijas un parauglaukumu
atrasanas vietas

Norises laiks un periods

PrieksSizpéte

Parauglaukumu/transektu
metodes aprobacija

Parauglaukumu
metode vai transektu
metode

Pastavigie
parauglaukumi, 1 x 1 m,
sastopamiba péc Brauna-
Blanke skalas, fotoattéls
vizualai novertésanai,
GPS koordinates katram
parauglaukumam

Valsts Priekulu laukaugu
selekcijas institlita apkartgja
teritorija konvencionalo lauku un
eksperimentalo lauku tuvuma

2009. gada junijs - jalijs

3 gadus (no 20009. lidz

2011. gadam) 2 reizes

vegetacijas sezona - N0
junija I1idz julijam un no
augusta Iidz septembrim
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Pielikums Nr. 5. Savvalas augu biologiskas daudzveidibas raksturojums Valsts
Priekulu laukaugu selekcijas institiita (VPLSI) lauku tuvuma

Vegetacija aprakstita 2009. gada 3. jalija un 2. oktobri Valsts Priekulu laukaugu
selekcijas institiita Biologiska kartupelu lauka, Biologiska krustziezu lauka,
Konvencionala ziemas rudzu lauka, Konvencionala vasaras rapsa lauka un
Konvencionala mistrojuma lauka apkartn€. Veikta visu savvalas augu sugu uzskaite
bez kvantitativajiem raditajiem (5-1. un 5-2. tabula).

Vegetacija aprakstita 3 — 5 m plata josla gar apstradata lauka malu un uzskatama
par buferjoslu. Vegetaciju parsvara veido sinantropas sugas — graudzalu dzimtas
parstavji un daudzgadigie lakstaugi, kas ir vid€jas un lielas antropogénas slodzes
toleranti augi. Kopuma konstatétas 69 augu sugas, no kuram puse sastopama gan ap
biologiskajiem, gan konvencionalajiem laukiem (5-3. tabula, 5-1. attgls).

Biologisko lauku tuvuma atrodas mezu masivs, Gidens notekgravis un neliels
smilSu uzbérums. Tadejadi teritorija noveérojama jaunu ekologisko niSu veidoSanas,
kas nodrosina specifiskus apstaklus (mitrums, no€nojums, aizvgjs, smil$ains substrats)
jaunu sugu ienakSanai, kas izskaidro lielaku savvalas augu sugu skaitu neka tas ir ap
apskatitajiem konvencionalajiem laukiem, kur reljefs ir vienmerigaks. Respektivi,
bitiskas atSkirtbas savvalas augu sastava, ko bitu izraisfjusi atSkiriga
apsaimniekoSanas sist€ma, nav konstatetas.

Tabula 5-1. Konstatétas savvalas augu sugas ap biologiskajiem

laukiem
Npk Latiniskais nosaukums Latviskais nosaukums
1 | Achillea millefolium L. parastais pelaskis
2 | Aegopodium podagraria L. podagras garsa
3 | Agrostis tenuis Sibth. parasta smilga
4 | Alchemilla vulgaris L. parastais rasaskréslin$
5 | Alopecurus pratensis L. plavas lapsaste
6 | Anthriscus sylvestris (L.) Hoffm. meza sunburkskis
7 | Arctium tomentosum L. pukainais dizdadzis
8 | Artemisia vulgaris L. parasta vibotne
9 Bromopsis inermis (Leyss.) Holub bezakotu zakauza
10 | Campanula glomerata L. kamolaina pulkstenite
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11 | Carex hirta L. pukainais grislis

12 | Centaurea scabiosa L. liela dzelzene

13 | Cerastium arvense L. tiruma radzene

14 | Cirsium sp. Usne

15 | Dactylis glomerata L. parasta kamolzale
16 | Epilobium angustifolium L. Saurlapu ugunspuke
17 | Equisetum pratense Ehrh. plavas kosa

18 | Erigeron acris L. asais janitis

19 | Euphorbia helioscopia L. saules dievkreslins
20 | Filipendula ulmaria (L.) Maxim. parasta vigrieze

21 | Fragariavesca L. meza zemene

22 | Galeopsis tetrahit L. parastais aklis

23 | Galium album Mill. balta madara

24 | Geranium sylvaticum L. meza gandrene

25 | Glechoma hederacea L. efeju sétlozna

26 | Helictotrichon pubescens (Huds.) Pilg. | Pikaina plavauzite
27 | Holcus mollis L. miksta meduszale
28 | Hypericum perforatum L. divSkautnu asinszale
29 | Knautia arvensis (L.) Coult. tiruma péterene

30 | Lamium album L. balta panatre

31 | Lolium multiflorum Lam. daudzziedu airene
32 | Lotus corniculatus L. ragainais vanagnadzins
33 | Matricaria chamomilla L. dziedniecibas kumelite
34 | Matricaria discoidea DC. maura kumelite

35 | Melilotus albus Medik. baltais amolins

36 | Phleum pratense L. plavas timotins

37 | Pimpinella saxifraga L. klin$u noraga
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38

Plantago lanceolata L.

Saurlapu celteka

39 | Plantago major L. liela celteka

40 | Poa pratensis L. plavas skarene

41 | Polygonum sp. Stirene

42 | Potentilla argentea L. Sudraba retgjs

43 | Potentilla reptans L. loznu retgjs

44 | Prunella vulgaris L. parasta bringalvite
45 | Ranunculus acris L. kodiga gundega
46 | Rubus idaeus L. mezZa avene

47

Rumex crispus L.

Kriizaina skabene

48

Sambucus racemosa L.

sarkanais pluskoks

49

Scirpus sylvaticus L.

meza meldrs

50

Stellaria graminea L.

zallapu virza

51

Tanacetum vulgare L.

parastais biskresling

52

Taraxacum officinale F.H.Wigg.

dziedniecibas pienene

53

Tragopogon pratensis L.

plavas plostbardis

54

Trifolium aureum Pollich

zeltainais abolins

55

Trifolium hybridum L.

Bastarda abolins

56

Trifolium pratense L.

sarkanais abolins

57 | Trifolium repens L. baltais abolins
58 | Urtica dioica L. liela natre
59 | Verbascum nigrum L. melnais devinviruspéks

60

Veronica chamaedrys L.

birztalu veronika

61

Vicia cracca L.

vanagu vikis

62

Vicia sepium L.

7oga vikis
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Tabula 5-2. Konstatétas savvalas augu sugas ap konvencionalajiem

laukiem
Npk Latiniskais nosaukums Latviskais nosaukums

1 | Achillea millefolium L. parastais pelaskis

2 | Aegopodium podagraria L. podagras garsa

3 | Alchemilla vulgaris L. parastais rasaskrésling

4 | Anthriscus sylvestris (L.) Hoffm. meza sunburkskis

5 | Artemisia vulgaris L. parasta vibotne

6 Bromopsis inermis (Leyss.) Holub bezakotu zakauza

7 | Centaurea scabiosa L. liela dzelzene

8 Cerastium arvense L. tiruma radzene

9 | Chelidonium majus L. liela strutene

10 | Chenopodium album L. balta balanda

11 | Cirsium sp. usne

12 | Equisetum pratense Ehrh. plavas kosa

13 | Galium album Mill. balta madara

14 | Heracleum sibiricum L. Sibirijas latvanis

15 | Hieracium umbellatum L. ¢emuraina mauraga

16 | Hypericum perforatum L. divskautnu asinszale
17 | Knautia arvensis (L.) Coult. tiruma péterene

18 | Lolium multiflorum Lam. daudzziedu airene

19 | Lotus corniculatus L. ragainais vanagnadzins
20 | Matricaria chamomilla L. dziedniecibas kumelite
21 | Matricaria discoidea DC. maura kumelite

22 | Phleum pratense L. plavas timotins

23 | Plantago lanceolata L. Saurlapu celteka

24 | Plantago major L. liela celteka

25 | Plantago media L. vidgja celteka
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26

Poa pratensis L.

plavas skarene

27 | Potentilla reptans L. loZnu retgjs

28 | Prunella vulgaris L. parasta bringalvite

29 | Ranunculus acris L. kodiga gundega

30 | Rumex crispus L. cirtaina skabene

31 | Stellaria graminea L. zallapu virza

32 | Taraxacum officinale F.H.Wigg. dziedniecibas pienene
33 | Tragopogon pratensis L. plavas plostbardis

34 | Trifolium aureum Pollich zeltainais aboling

35 | Trifolium pratense L. sarkanais abolins$

36 | Trifolium repens L.

baltais abolins

37 | Tussilago farfara L.

parasta mallépe

38 | Urtica dioica L.

liela natre

39 | Veronica chamaedrys L.

birztalu veronika

40 | Viciacracca L.

vanagu vikis

41 | Violatricolor L.

trejkrasu vijolite

Tabula 5-3. Savvalas augu sugu sastopamiba ap

biologiskajiem un konvencionalajiem laukiem

Gan biologiskie, L Tikai
L Tikai biologiskie L.
Npk Sugas nosaukums gan konvencionalie . konvencionalie
. lauki .
lauki lauki
1 Achillea millefolium L. X
2 Aegopodium podagraria L. X
3 Agrostis tenuis Sibth. X
4 Alchemilla vulgaris L. X
5 Alopecurus pratensis L. X
6 Anthriscus sylvestris (L.) Hoffm. X
7 Arctium tomentosum L. X
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Artemisia vulgaris L.

9 Bromopsis inermis (Leyss.) Holub
10 Campanula glomerata L.
11 Carex hirta L.
12 | Centaurea scabiosa L.
13 Cerastium arvense L.
14 Chelidonium majus L. X
15 Chenopodium album L. X
16 Cirsium sp.
17 Dactylis glomerata L.
18 Epilobium angustifolium L.
19 Equisetum pratense Ehrh.
20 Erigeron acris L.
21 Euphorbia helioscopia L.
22 Filipendula ulmaria (L.) Maxim.
23 Fragaria vesca L.
24 Galeopsis tetrahit L.
25 Galium album Mill.
26 Geranium sylvaticum L.
27 Glechoma hederacea L.
08 Helictotrichon pubescens (Huds.)
Pilg.
29 Heracleum sibiricum L. X
30 Hieracium umbellatum L. X
31 Holcus mollis L.
32 Hypericum perforatum L.
33 Knautia arvensis (L.) Coult.
34 Lamium album L.
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35 Lolium multiflorum Lam.
36 Lotus corniculatus L.

37 Matricaria chamomilla L.
38 Matricaria discoidea DC.
39 Melilotus albus Medik.
40 Phleum pratense L.

41 Pimpinella saxifraga L.
42 Plantago lanceolata L.
43 Plantago major L.

44 Plantago media L. X
45 Poa pratensis L.

46 Polygonum sp.

47 Potentilla argentea L.

48 Potentilla reptans L.

49 Prunella vulgaris L.

50 Ranunculus acris L.

51 Rubus idaeus L.

52 Rumex crispus L.

53 | Sambucus racemosa L.
54 Scirpus sylvaticus L.

55 Stellaria graminea L.

56 Tanacetum vulgare L.

57 Taraxacum officinale F.H.Wigg.
58 Tragopogon pratensis L.
59 Trifolium aureum Pollich
60 Trifolium hybridum L.

61 Trifolium pratense L.
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62 Trifolium repens L. X

63 Tussilago farfara L. X
64 | Urtica dioica L. X

65 Verbascum nigrum L. X

66 Veronica chamaedrys L. X

67 | Vicia cracca L. X

68 Vicia sepium L. X

69 | Violatricolor L. X

40 -
34

sugu skaits
(]
o
|

Gan biologiskie, gan  Tikai biologiskie  Tikai konvencionalie
konvencionalie lauki lauki lauki

5-1. attels. Savvalas augu sugu sastopamiba ap VPLSI biologiskajiem un
konvencionalajiem laukiem
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Pielikums Nr. 6. Nezalu daudzveidibas analize Valsts Priekulu laukaugu
selekcijas institata (VPLSI)

Iesp¢jamo GMO ietekmju uz Latvijas savvalas augiem novértéSanai
nepiecieSams apzinat gan regiona raksturigo tiruma nezalu floru, gan savvalas augu
floru. Par nezalu floru bitiski ir zinat to taksonomisko daudzveidibu, ka ar1 katra
taksona Tpatnu blivumu. Lielaks riska sugu blivums var noradit uz lielakas GMO
ietekmes iesp&jamibu.

Lai noteiktu bazes Iiniju iesp€amo GMO ietekmju uz Latvijas savvalas
augiem novertésanai, Valsts Priekulu laukaugu selekcijas institiita (VPLSI) tika veikts
pétijums par tirumu nezalu floru. Segetalo (savvalas augi) un kondicionalo (laukaugi
no ieprieks€jo gadu s€jumiem — parziemojusi vai sadigusi no augsnes seéklu bankas
resursiem) nezalu daudzveidibas tirumos fona stavokla novértésanai VPLSI nezalu
registréSana tika veikta divu dazadu saimnieko$anas sistému laukos — biologiskaja
augseka un konvencionalaja ilggadigaja augseku un méslosanas stacionara. Neviena
no Siem laukiem herbicidi netiek lietoti. Bitiskaka abu saimniekoSanas sistému
atSkiriba dotaja gadijuma ir ta, ka konvencionalaja izmantoti mineralmésli un
graudaugu s€kla tiek kodinata. 2009. gada apsekoti 11 lauki biologiskaja augseka,
kuros audzgtie laukaugi ir kartupeli (divos laukos), rudzi (divos laukos), miezi, miezi
ar abolinu pas€ja, auzas, auzas ar abolinu pas€ja, abolins, ellas rutks, zirni.
Konvencionalaja sisttma izméginajums iekartots seSos dazados meéslojuma fonos
(neméslots, kiitsmésli 20 t ha'l, Ne6PooKiss, Ni132P1goKozg, kiitsmesli + NggPooKiss,
salmi + NggPgoKi3s5), kuros visos nezalu uzskaite $aja gada veikta mieZu s€jumos un
kartupelu stadijumos.

Biologiskaja augseka nezalu uzskaite tika veikta 26.-27. maija rudzu s€jumos,

Konvencionalaja lauka dati ievakti 16.-18. jiinija mieZzu s€umos un 11. augusta
kartupe]u stadijumos. Izmantota skaita metode, nosakot nezalu blivumu gab. m?,
analiz&ts nezalu botaniskais sastavs. Nezales noteiktas sugas vai gints limenT.

Biologiskaja augseka nezalu blivums un taksonu skaits pa augseku laukiem
vari€ja atkariba no laukauga un tam pielietotajiem nezales ierobezojoSajiem
agrotehniskajiem pasakumiem. Apsekotajos laukos kopa tika registréti 60 nezalu
taksoni (38 ismiiza un 22 daudzgadigie). No tiem astoni (pieci ismiiZza un tris
daudzgadigie) tika registréti visos laukos — balandas (Chenopodium spp.), kumelites
(Matricaria spp.), ganu plikstins (Capsella bursa-pastoris), tiruma atraitnite (Viola
arvensis), parasta virza (Stellaria media) un celtekas (Plantago spp.), loznu gundega
(Ranunculus repens), usnes (Cirsium spp.). No kondicionalam nezalém fikséti devini
taksoni: abolins (Trifolium spp.); stiebrzales — airene (Lolium spp.) un auzene
(Festuca spp.); labibas — miezi (Hordeum vulgare) un auzas (Avena sativa); krustziezi
— ellas rutks (Raphanus sativus var. oleiformis) un rapsis (Brasica napus); lauka pupa
(Vicia faba) un kartupeli (Solanum tuberosum). Nezalu taksonomiska daudzveidiba
augsekas laukos vari€ja 23 (abolina lauka) Iidz 35 (viena no kartupelu laukiem)
taksonu robezas.

Konvencionalaja augseka nezalu blivums un taksonomiska daudzveidiba
vari€ja atkariba no mésloSanas fona. Kopa te registréti 53 nezalu taksoni (34 ismiiza
un 19 daudzgadigie). Lielaka nezalu sugu daudzveidiba nove@rota kartupelu
stadijumos, kur uzskaititi visi 53 taksoni, kamér mieZu s€jumos tikai 29 no tiem (19
smiza un 10 daudzgadigie). Visos augsekas laukos tika registréti devini nezalu
taksoni: astoni ismuza — akli (Galeopsis spp.), tiruma atraitnite, balandas, tiruma
naudulis (Thlaspi arvense), strenes (Polygonum spp.), vé&jgrikis (Polygonum
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convolvulus), viki (Vicia spp.), parasta virza; un viens daudzgadigais — mikstpienes
(Sonchus spp.). Vél bez Siem, micZzu s€éjumos visos méslojuma fonos tika registréts ari
tiruma gaurs (Spergula arvensis), arstniecibas matuzale (Fumaria officinalis) un
tiruma neaizmirstule (Myosotis arvensis). Savukart kartupelu stadijumos visos
méslojuma fonos bija sastopama tiruma cietpiene (Crepis tectorum), kumelites, ganu
plikstins, zila rudzupuke (Centaurea cyanus), maura skarene (Poa annua), veronikas
(Veronica spp.), celtekas (Plantago spp.) un loznu varpata (Elytrigia repens). No
kondicionalam nezalem fikséti Cetri taksoni — abolins, airene, ellas rutks un ziemas
kviesi (Triticum aestivum). Nezalu taksonomiska daudzveidiba méslojuma fonos
varigja 18 (N66P90K135 un N132P180K270) lidz 24 (kutsmesli 20 t ha'l) taksonu robezas
miezu s€jumos un 28 (kiitsmésli + NggPgoKizs) 1idz 37 (neméslots, NgsPooKiss,
N132P180K270) taksonu robezas kartupelu stadijumos.

Nezalu floras izp&tes Priekulos rezultati rada zemu iesp&jamibu projekta
ieklautajam GM kultiiram génu parneses cela radit biitisku ietekmi Latvijas dabigajai
florai, jo kukurtizai te nav ne nezalu, ne savvalas radniecigo sugu. Aktualaks ir
jautajums par parziemojusSiem kartupelu Ipatniem, kam Latvijas flora ir atseviskas
savvalas radniecigas naktenu sugas, tatad iesp&ja gé€nu parnesei.
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Pielikums Nr. 7. Kukuriizas séklu pieprasijums, adreséts kompanijas Monsanto

parstavim Latvija

LaTvisas UNIVERSITATE
BIOLOGIJAS FAKULTATE

E: Kromvalda bulv. 4, LV - 1586, Riga W T03486];fakss: TOIJEED;
B: http:/fpriede.bf.lu.lv/

15.07.2009

Modris Erauklis
Monsanto pardoSanas konsultants
Baltijas valstis

Par knkuriaizas séklam zindtniskam petijumam
Cien. Eraukla kungs,

Liid=n sniegt athalstn Monsanto kompanijas razoto kukuriizas Iiniju MON 810 un NE
603, k3 ari atbilstoiu izogému genstiski nemodificétn Ekirpu seklu jegads. Seklas
paredzets izmantot LE Zemkopibas ministnjas Lauku atbalsta dienesta finanseta
zindtniskd projektd genftiski modificEto organismm niska faktorn noteikanai. Sikiku
mformiciju par paredzeto petjunm latviein un anglu valoda, ka ard projekta vaditaja
CV ludzu skatit plelikuma. Sikaku nformaciju par projekta realizaciju 2008, gad3 var
iegit no projekta atskaites, kas pieejama Latvijas Lauksainmiecibas universitates
mijas lapa hitp:/fwww. [ho v/ Tmi=81 jekti 1d=828.

Ar ciemm,

Kosdec.

LU Biclogijas fakultates
Vadogais petmieks Nils Rostoks
Tel.: 6703 4867

E-pasts: nils rostoksi@lo lv
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Projekta apraksts (pielikums 15.07.2009 M.Krauklim adresétajai vestulei)

Projekta pasutitajs: LR Zemkopibas ministrijas Biotehnologijas un kvalitates
nodala, LR Zemkopibas ministrijas Lauksaimniecibas departaments

Projekta nosaukums: ,,Genégtiski modificgto organismu riska faktoru un ietekmes uz
vidi novertgjums”

Projekta vaditajs: Latvijas Universitates Biologijas fakultates vadoSais pétnieks, Dr.
biol. Nils Rostoks. Tel. 6703 4867, mob. 26444186, e-pasts nils.rostoks@Iu.lv

Projekta finansetajs: LR Zemkopibas ministrijas Lauku atbalsta dienests
Projekta izpildes laiks: 2008. — 2011. gads

Projekta finanséjuma apjoms: 45 000.00 Ls 2008. gada, 24 600.00 Ls 2009. gada
Projekta merkis:

Novertet genétiski modificéto organismu (GMO) ierobezotas izplatisanas riska
faktorus un potencialo ietekmi uz apkartgjo vidi

Projekta ietvaros paredzéta izméginajuma apraksts:

Augsnes mikroorganismu daudzveidibas salidzinajums genétiski modific&to
kukuriizas Iiniju MON 810 un NK 603 un atbilstosu izogénu genétiski nemodificétu
kukuriizas skirpu kultivésanas laika.

_____

_____

Nils Rostoks, Dr. biol., Latvijas Universitates Biologijas fakultates vadoSais p&tnieks
Ilze Skrabule, Dr. agr., Valsts Priekulu laukaugu selekcijas institiita vadosa pétniece

Par augsnes mikroorganismu daudzveidibas noteikSanu atbildigas personas:

Vizma Nikolajeva, Dr. biol., Latvijas Universitates Biologijas fakultates docente
Lelde Grantina, Mag. biol., Latvijas Universitates Biologijas fakultates asistente,
doktorante

_____

Augu materials:

Kukuriizas §kirne ar MON 810 genétisko modifikaciju
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Genétiski nemodificéta kukuriizas Skirne, izogéna MON 810 Skirnei
Kukuriizas Skirne ar NK 603 genétisko modifikaciju
Genétiski nemodificéta kukuriizas Skirne, izogéna NK 603 Skirnei

Siltumnica:

VPLSI siltumnica renovéta 2008. gada par ZM LAD projekta lidzekliem
izméginajumu veikSanai ar GM kultaraugiem.

Augsne un meéslosanas rezims:

Augi tiks audzeti VPLSI sagatavota kudras substrata, kura pH tiks regul@ts ar
kalkojamo materialu kukuriizas audzE€Sanai optimala pH 5.8 — 7.3 diapazona.
Substrats tiks bagatinats ar meéslojumu N:P:K 10-10-20 ar mikroelementiem, papildus
tiks dots lapu meslojumu Folicare 13-46-8, kukuriizas iznesu attieciba (1:0.8:1.1).
Kidras substrats saturés dabiskos mikroorganismus.

Eksperimenta shéma:

MON 810, NK 603 un atbilstoSas izogénas gené&tiski nemodificétas kukuriizas Skirnes
tiks audzetas slégta siltumnicas boksa ar laistiSanas sistému un ventilaciju. VPLSI un
institita apkartné netiek kultiveétas citas kukuriizas Skirnes, tad€jadi nepastav
krustoSanas riski, pat ja GM kukuriizas putekSni no siltumnicas nonaks vide.
Audzesana katrai augu grupai tiks veikta piecos atkartojumos, pa pieciem augiem
katra atkartojuma. Augi tiks iestaditi individuali 10 L poda ar kiidras substratu.
Tadgjadi modific€to un nemodific€to augu grupa katra sastaves no 25 augiem. Katram
augam tiks pieskirts identifikators, kas eksperimenta laika nelaus noteikt ta piederibu
GM vai ne-GM grupai. Augi siltumnicas boksa tiks izkartoti randomizeti. Augsnes
paraugi tiks ievakti pirms eksperimenta uzsakSanas, ka ari vienu reizi kukuriizas
ziedeSanas laika. P&c izmEginajuma beigam augu materials tiks sadedzinats, bet
augsne parstradata komposta. No izméginajuma augiem netiks saglabats augu vai
s€klu materials.

Augsnes mikrobiologiskas analizes

2009. gada augsnes paraugi tiks ievakti pirms eksperimenta uzsaksanas, ka ar1 vienu
reizi audzeéSanas sezona, kukuriizas zied@Sanas laika. Augsnes paraugi tiks ievakti
individuali no katra audzésanas poda, nemot paraugus no 10 cm dziluma auga saknu
tuvuma. levaktie vienada izm@ra augsnes paraugi no katra no pieciem augiem viena
atkartojuma ietvaros tiks apvienoti, tadejadi kopé&jais paraugu skaits katrai augu
grupai biis pieci, bet petijuma kopuma tiks analizeti 20 augsnes paraugi.

Izméginajuma gaita paredzEts parbaudit kultivéjamo augsnes sénu un augsnes
bakteriju kvalitativo un kvantitativo sastavu pielietojot kultivéSanu uz atbilstosam
barotném:
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e Bakteriju kvv/g (koloniju veidojosas vienibas viena grama augsnes) paredzgets
noteikt, augsnes suspensiju atskaidijumus uzs€jot un kultivéjot agarizéta rauga
ekstrakta-peptona barotng, divos atkartojumos. Baktériju kolonijas planots
skaitit peéc 3 un 10 dienu ilgas inkubacijas 20+2 °C temperatiira. Atkariba no
augSanas atruma baktérijas paredz&ts grupét r-stratégistos un K-stratégistos.
Baktériju kvv kopskaitu planots noteikt, saskaitot kolonijas péc 10 dienu ilgas
inkubacijas.

e Sénu kvv/g paredz€ts noteikt, augsnes suspensiju atSkaidijumus uzs€jot un
kultiv€jot agarizéta icsala ekstrakta barotné. Kolonijas planots skaitit péc 3
dienu ilgas inkubacijas 20+2 °C temperatira. Péc 10 dienu ilgas inkubacijas
planots noteikt augsné domingjoSo un iesala agara barotné kultiv€jamo sénu
gintis.. lesala agara barotné paredzéts noteikt ari to baktériju kvv daudzums,
kas aug uz iesala, kur par galveno oglekla baribas avotu kalpo maltoze.

Augsnes mikroorganismu molekularas analizes

No augsnes izdalitas kop&jas DNS molekularas analizes Jauj mikroorganismu
daudzveidibas analizé ietvert ari mikrobiologiskajas barotn€s nekultivéjamos
mikroorganismus. Izméginajuma gaita paredzEéts parbaudit kop&o augsnes
mikroorganismu molekularo daudzveidibu katra parauga, pielietojot ARDRA
(amplificétas rDNS restrikcijas analizes) metodi. ST metode lauj izveidot
mikroorganismu sabiedribas raksturojumu, balstoties uz dazada garuma fragmentiem,
kas rodas ar endonukleazém saskelot polimerazes kédes reakcijas (PKR) produktus.
Analize ietver DNS izdaliSanu no augsnes, PKR, PKR amplificéto fragmentu
restrikciju ar specifisku restrikcijas endonukleazi un restrikcijas fragmentu
vizualizaciju agarozes gela.

Datu analize

Datu ievakSanas un analizes laika tiks saglabata paraugu anonimitate. Augsnes
mikroorganismu kolonijas veidojoso vienibu skaits starp dazadam augu grupam tiks
salidzinats izmantojot dispersijas analizi (ANOVA) atseviski katrai mikroorganismu
grupai.

Augsnes mikroorganismu molekularas analizes rezultata tiks iegiits Senona
daudzveidibas indekss katram augsnes paraugam, kuru aprékina ka:

HP = -3 pj log2 pj,

kur pj — katra atseviska fragmenta intensitate agarozes gela. Sis indekss ieklauj gan
dazadu DNS fragmentu skaitu, gan to intensitati (Gabor et al., 2003). legtto datu
statistiska analize tiks veikta, izmantojot z-testu divu paraugkopu vidgjo aritmétisko
salidzinasanai un t-testu divu paraugkopu dispersiju salidzinasanai (pie varbatibas
0,05).
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P&c analizes beigam tiks atklata paraugu identitate un novertéts, vai pastav statistiski
butiskas atsSkiribas augsnes mikroorganismu skaitliskaja sastava un molekularaja
daudzveidiba starp dazadam kukuriizas augu grupam. Par projekta gaita iegiitajiem
rezultatiem un izdaritajiem secinajumiem tiks inform&ta Monsanto kompanija.

Gabor EM, de Vries EJ, Janssen DB. (2003) Efficient recovery of environmental
DNA for expression cloning by indirect extraction methods. FEMS Microbiol Ecol,
44:153-163
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Pielikums Nr. 8. Sarakste ar Monsanto parstavi Latvija

From: KRAUKLIS, MODRIS [AG-Contractor/8489]
[mailto:modris.krauklis@monsanto.com]

Sent: Wednesday, October 21, 2009 9:34 AM

To: nils.rostoks@lu.lv

Subject: RE: Kukuriizas séklas izméginajumiem

Sveiki Nil,

Esmu spiests atvainoties, ka uz Sodienu informacija ir tik pat daudz, ka bija julija beigas.
Monsanto $obrid notiek liela reorganizacija, kas arT ietekmés miisu regionu. Uz $o bridi

izmainas V&l ir procesa Iidz ar to pagaidam nekadu konkrétu atbildi sniegt nevaru. Atceroties

ieprieks runato mums vel ir laiks lidz pavasarim.
Es ceru uz sapratni un turpmaku sadarbibu.

Modris Krauklis

Consultant for Monsanto

Sales Support Baltic States

phone: +37129234034

e-mail: modris.krauklis@monsanto.com

From: Nils Rostoks [mailto:nils.rostoks@Ilu.lv]
Sent: Tuesday, October 20, 2009 4:16 PM

To: KRAUKLIS, MODRIS [AG-Contractor/8489]
Subject: RE: Kukurtizas séklas izm&ginajumiem

Labdien Kraukla kungs,
Vai ir sanemt kada atbilde no jisu koléga par MONS810 un NK603 kukurtizas séklu

Jau ieprieks pateicos par informaciju!
Visu labu,
Nils

Nils Rostoks

Biologijas fakultate

Latvijas Universitate

Kronvalda bulv. 4

Riga, LV-1586

Tel. +371 6703 4867

Fakss +371 6703 4868

Mob. +371 2644 4186

E-pasts nils.rostoks@Ilu.lv; nrostoks@latnet.lv

WWW http://plantgenetics.lu.lv
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Pielikums Nr. 9. Raksts Zurnala Scientific American Magazine ,,Do Seed
Companies Control GM Crop Research?”

http://www.scientificamerican.com/article.cfm?id=do-seed-companies-control-gm-crop-
research

Scientific American Magazine - August 13, 2009

Do Seed Companies Control GM Crop Research?

Scientists must ask corporations for permission before publishing independent research on
genetically modified crops. That restriction must end.

By The Editors

Advances in agricultural technology—including, but not limited to, the genetic
modification of food crops—have made fields more productive than ever. Farmers grow more
crops and feed more people using less land. They are able to use fewer pesticides and to
reduce the amount of tilling that leads to erosion. And within the next two years, agritech com-
panies plan to introduce advanced crops that are designed to survive heat waves and
droughts, resilient characteristics that will become increasingly important in a world marked by
a changing climate.

Unfortunately, it is impossible to verify that genetically modified crops perform as
advertised. That is because agritech companies have given themselves veto power over the
work of independent researchers.

To purchase genetically modified seeds, a customer must sign an agreement that limits
what can be done with them. (If you have installed software recently, you will recognize the
concept of the end-user agreement.) Agreements are considered necessary to protect a
company’s intellectual property, and they justifiably preclude the replication of the genetic
enhancements that make the seeds unique. But agritech companies such as Monsanto,
Pioneer and Syngenta go further. For a decade their user agreements have explicitly
forbidden the use of the seeds for any independent research. Under the threat of litigation,
scientists cannot test a seed to explore the different conditions under which it thrives or fails.
They cannot compare seeds from one company against those from another company. And
perhaps most important, they cannot examine whether the genetically modified crops lead to
unintended environmental side effects.

Research on genetically modified seeds is still published, of course. But only studies
that the seed companies have approved ever see the light of a peer-reviewed journal. In a
number of cases, experiments that had the implicit go-ahead from the seed company were
later blocked from publication because the results were not flattering. “It is important to
understand that it is not always simply a matter of blanket denial of all research requests,
which is bad enough,” wrote Elson J. Shields, an entomologist at Cornell University, in a letter
to an official at the Environmental Protection Agency (the body tasked with regulating the
environmental consequences of genetically modified crops), “but selective denials and
permissions based on industry perceptions of how ‘friendly’ or ‘hostile’ a particular scientist
may be toward [seed-enhancement] technology.”

Shields is the spokesperson for a group of 24 corn insect scientists that opposes these
practices. Because the scientists rely on the cooperation of the companies for their
research—they must, after all, gain access to the seeds for studies—most have chosen to
remain anonymous for fear of reprisals. The group has submitted a statement to the EPA
protesting that “as a result of restricted access, no truly independent research can be legally
conducted on many critical questions regarding the technology.”
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It would be chilling enough if any other type of company were able to prevent
independent researchers from testing its wares and reporting what they find—imagine car
companies trying to quash head-to-head model comparisons done by Consumer Reports, for
example. But when scientists are prevented from examining the raw ingredients in our
nation’s food supply or from testing the plant material that covers a large portion of the
country’s agricultural land, the restrictions on free inquiry become dangerous.

Although we appreciate the need to protect the intellectual property rights that have
spurred the investments into research and development that have led to agritech’s
successes, we also believe food safety and environmental protection depend on making plant
products available to regular scientific scrutiny. Agricultural technology companies should
therefore immediately remove the restriction on research from their end-user agreements.
Going forward, the EPA should also require, as a condition of approving the sale of new
seeds, that independent researchers have unfettered access to all products currently on the
market. The agricultural revolution is too important to keep locked behind closed doors.

Note: This article was originally printed with the title, "A Seedy Practice."
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Pielikums Nr. 10. Pasaules pieredze genétiski modificétu kultiiraugu vides riska
novertesana

Transgéno un konvencionalo liniju lidzaspastavesanas prieksnoteikumi (Brookes and

Barfoot 2004)

Lai nodrosinatu genétiski modificéto kultiraugu un konvencionalo lauku

lidzaspastaveésanu, transg€no kultiraugu audzE€tajiem noteiktas konkrétas prasibas:

piemé&ram, kultiiraugu rotacija, pielietoto herbicidu rotacija, herbicidu lietoSanas laika

rotacija, sertificétu s€klu pielietosana u.c. Insektu rezistentas (Bt) kukuriizas

(pieméram, MON810 un 59122x1507xXNK603) audz&tajiem ASV jaievéro insektu

rezistences apsaimniekoSanas plans (insect resistance management plan IRM), lai

mérka organismiem samazinatu iesp&ju attistit rezistenci pret Bt tokstnu:

Vismaz 20% no kopgjiem kukuriizas stadijumiem jabiit netransgénam linijam. Ja
Bt kukuriiza tiek stadita regionos, kur tiek audzeta arT Bt kokvilna, netransgénas
kukuritizas platiba japalielina Iidz 50%.

Netransgénas kukuriizas zonas var biit izvietotas Iinijas, lauka malas, iek§ vai
apkart Bt kukuriizai vai ar1 bloku veida starp Bt kukurtizu.

Netransgéno augu zonas nedrikst pielietot uz Bt balstitos insekticidus.

Transgéno un konvencionalo Itniju krustoSanas noverSanas galvenie priekSnosacijumi:

Janem veéra stadiSanas (un zied€Sanas) laiks: jo lielaka atSkiriba starp stadiSanas
laiku vienas Skirnes kultiiraugiem, jo zemaka ir iesp€ja Stm linijam krustoties.
Skirpu atikirtbas: dazadam $kirném ir atSkirigi ziedeSanas un puteksnu
nogatavoSanas laiki, kas rada dabisku izolaciju.

Buferjoslas: netransgéna kultirauga buferjoslas kalpo ka GM putekspu
partverejas.

Vgja stiprums un virziens: krustoSanas iesp&jas ir lielakas, ja uztvergjkulturas
atrodas v€ja virziena no donorkultiiras. Jo lielaks v&ja atrums, jo lielaka
krustoSanas iesp&jamiba talak no donorkultiiras.

Barjeras: dzivzogi, zogi, mezi, ka ar topografija var ietekmét krustoSanas limeni
ierobezojot vai novirzot putekSnu plismu. Barjeras var ari novirzit putekSnus
augSup, tadejadi palielinot iesp&ju izplatities talak, ka ar1 var veicinat putekSnu

uzkrasanos ,,karstajos punktos”.
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Kulturaugu transgéno liniju ietekme uz ne-merka organismiem

1. Insekticidus ekspreséjosa (Bt) kukuriuza

Transgenas Bt toksinus ekspresgjosas kukurtizas (piem., MON810) risku uz ne
mérka organismiem nosaka galvenokart péc putekSnu ietekmes wuz taurinu
Lepidoptera sugu kapuriem transgénas kukurtizas lauka un tam pieguloSajas
teritorijas. Ta ka transgénas Bt kukuriizas raditajiem toksiniem piemit toksiska
aktivitate ne tikai pret td mérka organismu Eiropas kukuriizas svilni, bet arT pret citam
Lepidoptera sugam, var tikt ietekm@tas tauripu ne-mérka sugas, kas dzivo uz
kukurtizas lauka esoSajam nezalém un lauka malas. Laboratorijas pétijumi rada, ka
Lepidoptera sugu ipatniem, kas barojas ar Bt putekSniem ir augstaka mirstiba, lenaka
atttstiba un samazinats kapuru svars (Dively et al. 2004). Tomer loti butiski ir
laboratorijas pétijumu rezultatus parbaudit lauka apstaklos, jo ir konstatéts, ka
laboratorijas rezultati biezi vien ir ,,sliktaka gadijuma scenarijs”, kas neatspogulojas

dabiskos apstaklos.

Vacu zinatnieku tris gadu lauka pétijumi 6 ha platiba atklaja, ka nav atskiribu
ne-mérka organismu skaita zina starp transgéno Bt kukuriizu un kontroli, bez
insekticidu pielietoSanas, bet kimisko insekticidu pielietojums bitiski samazinaja
kapuru skaitu (Gathmann et al. 2006). Izméginajumi tika veikti tris dazados laukos: (i)
izogéna kontroles $kirne bez insekticidiem, (ii) izogéna kontroles $kirne ar kimisko
insekticidu (Baytroid) un (iii) Bt kukuriiza, kas ekspresé rekombinanto toksinu. Lauki
saturja nezalu joslas (20 x 1 m), kas sastavéja no baltas balandas Chenopodium
album/ baltas sinepes Sinapis alba maisijuma. Sajas joslas tika mérita tauripu kapuru
daudzveidiba un skaits kukuriizas ziedeéSanas un putekSnu izplatiSanas laika. Uz C.
album konstat&ja piecas Lepidoptera sugas, bet visas bija parstavétas ar zemu Ipatgu
skaitu, tade] dati statistiskajam analiz€ém nebija izmantojami. Uz S. alba konstaté&ja

devinas sugas, visbiezak Plutella xylostella un Pieris rapae.

Ar1 spanu zinatnieki konstat€jusi, ka transgénajai Bt toksinus producgjosajai
kukurlizai nav negativas ietekmes uz ne-mérka sugam — laputim (Aphidodea) un

sienaziem (Tettigoniodea, Eizaguirre et al. 2006). Bt kurkurtizas lauka tika konstatéts
vairak lapusu un sienazu salidzinot ar netransgéno kukuriizu, bet Iidzvertigs spraksku

(Agriotes sp.) un piiciSu (Noctuidae) skaits.
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2. Herbicidu tolerantas kultairaugu Iinijas

Pasaulé ir veikti pétijumi, kuros analiz€tas herbicidu tolerantu kulttraugu
Itniju ietekme uz ne-mérka organismiem. Lielbritanijas zinatnieki (Heard et al. 2003)
méginajusi noskaidrot atskiribas nezalu floras sastava un daudzveidiba, ka arT novertét
izmainu diapazonu genétiski modificétu herbicidu tolerantu (HT) kultiraugu (bietes,
rapsis, kukurtiza) un to pasu kultiiraugu konvencionalajos laukos. Secinats, ka visiem
pétitajiem kultiiraugiem, nezalu daudzveidiba tika nedaudz ietekméta atkariba no HT
vai konvencionalas apstrades. P&c apstrades ar herbicidiem gan HT, gan
konvencionalajos laukos uzradija atSkirigus augu blivuma rezultatus atkariba no
kultiirauga. Bietém un rapsim nezalu blivums neilgi péc séSanas bija lielaks herbicidu
tolerantajam Itnijam. P&c nezalu apkarosanas konvencionalajos bieSu laukos, augu
bltvums bija ap 1/5 no ta, kas HT bieteém. Gan biet€m, gan rapsim $is efekts bija
pret€js péc pirmas plasa spektra herbicidu pielietoSanas reizes — vélas sezonas augu
blivums bija zemaks HT laukos. Biomasa un s€klu daudzums HT linijas bija starp 1/3
un 1/6 zemaks neka konvencionalajos laukos. Kukuriizai rezultati bija pret&ji — nezalu
blivums bija lielaks visu sezonu HT laukos, v€las sezonas biomasa bija par 82%
lielaka un seklu par 87% vairak neka konvencionali apsaimniekotaja lauka dala. Visos
kultiiraugos galvenas atskiribas starp apstrades veidiem (HT/konvencionalais) bija
selektivo herbicidu pielietoSana konvencionalajos laukos un plasa spektra herbicidu
lietosana HT linijam. Biet€ém nebija biitiskas atSkiribas nezalu sastava, kukuriiza
uzradija augstaku gan viendigllapju, gan divdigllapju blivumu HT laukos, rapsis
otradi — bitiski mazak divdigllapju HT laukos, bet viendigllapjiem starp laukiem
nebija bitisku atSkiribu (Heard et al. 2003). Selektivie herbicidi ir efektivi pret
divdigllapjiem viendigllapju kultiraugos un pret viendigllapjiem divdiegllapju
kultiiraugos, bet plaSa spektra herbicidi vienlidzigi iedarbojas gan uz viendigllapjiem,

gan divdigllapjiem.

Lauksaimniecibas prakses izmainas transgéno kulturaugu ievieSanas rezultata

Genétiski  modificéto kultiraugu ievieSanas rezultata ir mainijusies
lauksaimnieku saimniekoSanas prakse, tam pamata ir citu Skirpu audze€Sana, ka ari
nezalu un kaiték]u apkaroSanas stratégijas maina. Herbicidu tolerantie kultGraugi
pasreiz aiznem vislielakas genétiski modific&to lauksaimniecibas augu platibas (James
2008), tade] ir izmainijusies herbicidu lietoSanas prakse. Piem&ram, glifosfata

tolerantas sojas ievieSana ASV ir biitiski palielinajusi glifosfata herbicida pielietoSanu
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(Snow et al. 2004). Lai gan glifosfatam ir zema toksicitate uz bezmugurkaulniekiem
un mugurkaulniekiem, ka arT zemas augsnes saistiSanas sp&jas un labas degradésanas
ipasibas, tomér daudzi pétijumi pierada, ka ta pielietoSana ir bitiski ietekm@jusi
bezmugurkaulnieku sastavu un skaitu genétiski modificéto kultiiraugu laukos un to
tuvuma (Snow et al. 2004). Izmainas bezmugurkaulnieku sastava tiek saistitas ar
efektivaku nezalu kontroli transgéno kultiiraugu laukos (Heard et al. 2003). Ka
priekSrociba jamin glifosfata atra degrad@Sanas spé€ja, tadel tas ir ,,videi draudzigaks”
neka citi izmantotie herbicidi. Tadejadi lidz ar glifosfata rezistento lmiju lietoSanu,
samazinas citu kaitigako herbicidu pielietoSana (Snow et al. 2004). Pret&ji
herbicidiem, lidz ar insekticidus ekspres€josu kulturaugu liniju ievieSanu, insekticidu
pielietoSana ir butiski samazinajusies, ka arT samazinajusas kaiteklu populacijas

(Snow et al. 2004 un taja esosas references).
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Pielikums Nr. 11. Izolacijas attalumi GMO, konvencionalas un biologiskas
daudzveidibas Iidzaspastavesanas nodroSinasanai

Iesp&jamie GM piejaukuma avoti ir v§ja un kukainu izplatiti putekSni un seklas,
lauksaimniecibas tehnika, GM augu nekontroléta parziemoSana augsné, ka ari seklu
sajaukSanas péc razas ievakSanas (Bock et al. 2002). Lai kontroletu GM piejaukumu
tradicionalas un biologiskas lauksaimniecibas produktos, valstis nosaka maksimalo
pielaujamo GM materiala piejaukumu produkta, kas parasti nedrikst parsniegt 0.9%.
Noskaidrots, ka 0.1% robezu, kas ir zemaka noteikta Eiropas Savienibas valstu vida
(pieméram, Austrija), nav iesp&jams nodro$inat regionos, kur tiek audzétas GM
Iinijas. Parak augsti ierobezojosie kritériji (lieli izolacijas attalumi un zems maksimala
atlauta piejaukuma limenis) butiski sadardzina audz€Sanas izmaksas, kas apgritina
GM augu ievieSanu lauksaimniecibas aprit€ (Demont and Devos 2008). Lielakaja dala
ES dalibvalstu pienemtie GM un tradicionalas lauksaimniecibas lidzaspastavésanu
regulgjosie noteikumi balstiti galvenokart uz valsts ekonomiskajam interes€m un tikai
sekundari uz objektiviem biologisko risku raditajiem. Ta, pieméram, valstis ar augstu
biologiskas lauksaimniecibas Ipatsvaru noteikti nesamerigi augsti ierobezojumi GM
izolacijas attalumiem un pielaujamajam piejaukumam. Vieni no stingrakajiem
ierobezojumiem ES  noteikti  Austrija, galvenokart augsta  biologiskas
lauksaimniecibas Tpatsvara dgl.

Ta ka Sobrid kukuriiza ir vienigais lauksaimniecibas augs, kura GM liniju
audzeSana ir atlauta un tiek veikta Eiropas Savienibas dalibvalstis, tad 1pasi aktuals ir
jautajums par piemérotakajiem izolacijas attalumiem GM kukuriizas audzéSanai.

Tabula 11-1. Administrativi noteiktas izolacijas distances GM kukurtzai ES
dalibvalstis (p&c Devos et al. 2008)

Valsts Izolacijas attalums Izolacijas attalums
biologiskai konvencionalajai
lauksaimniecibai (m) | lauksaimniecibai

(m)

Luksemburga 800 800

Ungarija 800 400

Belgija - 200

Danija 200 200

Polija 300 200

Portugale 300 200

Slovakija 300 200
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Vacija 300 150

Lielbritanija - 110
(lopbaribas kukuriiza)
Lielbritanija - 80

(partikas kukuriiza)

Cehija 200 70
Francija - 50
Irija 75 50
Spanija 50 50
Zviedrija (partikas 50 25
kukuriiza)

Niderlande 250 25
Zviedrija (lopbaribas 15 15
kukurtiza)

Tabula 11-2. Eksperimentali noteiktie izolacijas attalumi GM kukuriizas un
konvencionalas lauksaimniecibas lidzaspastavéSanai

Valsts Attalums / GMO Atsauce
piejaukums
Vacija 0-10m: 1.15% Weber et al. 2005

20-30m: 0.24%

50-60m: 0.15%

Spanija 12.6m:0.68% Molino-Ortega 2004 cit.
péc Devos 2008
9m:0.58%
Om (ar 1m buferjoslu): 2.7-
13.4%
2m: 0.2 - 10.4% Pla et al. 2006
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20m: 0.1-0.8%

80m: 0.1 -0.2%

10m: <0.9% Messegeur et al. 2006 cit.
péc Devos 2008
Lielbritanija 24.4m:0.9% Henry et al. 2003
80m:0.3%
Niderlande >25m:0.9% Van de Wiel and Lotz
2006
250m: 0.1%
Francija 40m: 0.75% Benetrix et al. 2005 cit.
pec Devos 2008

100m:0.29%
200m:0.17%

300m:0.13%

European Joint Research 100-200m: 0.9% Bock et al. 2002
Center ieteikums

Galvenie secinajumi

e (M un konvencionalas lauksaimniecibas kukuriizas sejumu lidzaspastavésanu
var nodros$inot izmantojot 10-20 m ne-GM kukuriizas buferjoslu

e Lai nodroS$inatu lidzaspastavesanu ar konvencionalo lauksaimniecibu 50 m
izolacijas attalums ir pietiekams, ja GM kukuriizas ierobezoSanai tiek
izmantota ar1 buferjosla.

e Lai nodro$inatu maksimalo piejaukumu zem 0.1%, kas nepiecieSams
biologiskas lauksaimniecibas gadijuma, izolacijas attalumam jabit liclakam
par 200 m un preciza attaluma noteik$anai janem vera vietas geografiskas
Ipatnibas (reljefs, v€ja atrums).
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Pielikums Nr. 12. Paraugu ievak§ana augsnes mikroorganismu analizei VPLSI

Augsnes paraugi sezonas laika tika ievakti 2009. gada 4. jiinija un 25. augusta.
Paraugi tika ievakti 7 laukos, katra pa 3 paraugiem, kop€jais paraugu skaits — 21 katra
reiz€. Paraugi tika nemti ar tiru (ar 70% etanolu notiritu) Iapstipu no 10 — 15 cm
dziluma. Katrs paraugs sastav no augsnes, kas panemta 3 vietas, apméram 1 metra
attaluma viena no otras. Paraugi tika nemti pa diagonali §k&rsojot lauku — viena stiirT,

vidii un pret&ja stirl.

Paraugu ievaksanas vietas (skat. tabulu 12-1 un attélu 12 — 1):

Tabula 12-1. Augsnes paraugu ievaksanas vietas

N.p.k. | Lauku Paraugu 2008.g. audzeta | 2009.9. 2010 | 2011
apzime&jumi | Nr. kultura audzeta
kultiira
1. A 1-3 Kartupeli Zirnu
mistrojums
2. B 4-6 Ellas rutks Miezi
3. C 7-9 Ziemas rudzi Kartupeli
4, D 10-12 Kartupeli Miezi
5. E 13-15 Ziemas rudzi Kartupeli
6. F 16 -18 Mistrojums Pupas
(vikes ar
mieziem)
7. G 19-21 \/asaras rapsis Miezi
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Attels 12-1. Paraugu ievaksanas vietas Valsts Prlekulu laukaugu selekcuas institiita
augsnes mikroorganismu analizei.
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Pielikums Nr. 13. Augsnes paraugu molekularo analiZu rezultati

1. Metodes

Metodes kopgjas augsnes DNS izdaliSanai, DNS skidumu kvantitates un

kvalitates noteiksanai, PCR, ARDRA, g€lu analizei un augsnes pH noteikSanai ir
aprakstitas projekta 2008. gada atskaitg.

wmn

1.1. Metodika domin&joSo sénu grupu izmainu noteik$anai

legiist domingjoSo mikroskopisko mic€lijsénu tirkultiiras agarizéta iesala
ekstrakta barotng.

No tirkultiiram izdala DNS, izmantojot PowerSoil™ DNA Isolation Kitu.

Veic PCR reakciju ar universalajiem sénu praimeriem (ITS1F un ITS4).

Veic presekveng&Sanas reakciju 3. punkta veiktas sénu tirkultiru PCR reakcijas
produktu attiriSanai. Kopé&ja ependorfa mégené sagatavo enzimu maisijumu, uz
katru paraugu nemot 2 ul SAP (Shrimp Alkaline Phosphatase) un 0,5 ul Exol
(Exonuclease 1 E. coli). Lai enzimu maisijuma nepietruktu, tam pievieno
reagentus vél 3 paraugiem. Paraugu platé katra bedrité ienes 5 ul DNS un 2,5 pl
maisijuma. Plati aizlim&, nosedzot bedrites, un lieck uz 1h AB Veriti Thermo
Cycler PCR iekarta.

Reakcijas apstakli:

1) 37 °C—40 min;
2) 95°C - 20 min.

Sekvenésanai kop€ja ependorfa mégené sagatavo maisijumu, uz katru paraugu
nemot 4,2 ul sterila Gdens, 0,8 pl 5X reakcijas bufera un 1 pl BigDye maisijuma
(BigDye 3.1. terminator mix Kkit). Paraugu platé katra bedrit€ ienes 3 pl
presekvenétas DNS, 1 pl praimera ITSIF un 6 pl maisijuma. Nakamajas bedrites
ienes 3 pl presekvenétas DNS, 1 pl praimera ITS4 un 6 ul maisijuma. Plati
aizlimée un liek iepriek§ minétaja PCR iekarta.

Reakcijas apstakli:

1) 96 °C - 10 sek

2) 50 °C-5sek

3) 60 °C -4 min
Ciklu atkarto 40 reizes.

Paraugus nodod sekvenésanai LU Biomedicinisko pétijumu un studiju centra.
legiitas  sekvences  analiz€ ar Staden Package 1.6.0. release
(http://staden.sourceforge.net/) un  salidzina ar datu bazé BLAST
(www.ncbi.nlm.nih.gov) esosajam sekvencém.
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8. No identificeto tirkultiru DNS pagatavo maisijumu. Veic PCR ar universalajiem
sénu praimeriem, izmantojot tirkultiru DNS maisijumu un augsnes paraugu
DNS.

9. Veic restrikcijas reakciju un elektroforézi poliakrilamida ggla.

1.2. Reala laika PCR reakcija

Reala laika PCR rezultatu aprékinasanai tiek izmantotas standartliknes, kas
iegiitas mikroskopisko micélijsénu tirkultiru DNS amplifikacija ar attiecigajiem
praimeriem. Trichoderma gints sénu praimeru standartliknes iegfianai tiek izmantota
Trichoderma harzianum tirkultiras (sanemta no Latvijas Mikroorganismu kultiiru
kolekcijas (LMKK)) DNS atskaidijumi (Attéls 13-1).

40
35

30 \

25 \

20 \

S >
15
y = -3,723x + 42,732
10 RZ=0,9969
5
0 T T T T T T
0,00 1,00 2,00 3,00 4,00 5,00 6,00 7,00

log no DNS koncentracija, femtog

Attels 13-1. Trichoderma harzianum tirkultiras DNS atSkaidijumu standartlikne ar
Trichoderma gints séném specifiskiem praimeriem.

Lai kvantificeétu kadas konkr€tas mikroorganismu grupas DNS 1ipatsvaru
augsnes paraugd, Ependorfa mégené tiek uztaisits reakcijas maisijums, uz katru
paraugu nemot 9,5 ul sterila nukleazes briva iidens, pa 1 pl viena un otra 25 mM
praimera un 12,5 ul SybrGreen Premix Ex Taq maisijuma. Lai Skiduma nepietriiktu,
maisijumam pievieno papildus reagentus vél vienam paraugam.

Speciala kivet€ ienes 1 pl analizéjama DNS parauga un pievieno 24 ul reakcijas
maisijuma. Paraugus nocentrifugé un liek reala laika PCR iekarta, kur notiek reakcija.

Reakcijas apstakli:

1) Sakotngja denaturacija 95.0°C - 60s;
2) Denaturacija 95.0°C - 30s;

47



3) Praimeru hibridizacija 55.0°C - 30s;
4) Sintéze 72.0°C - 30s;
2.-4. solis tiek atkartots 40 x

5) KuSanas temperatiru mé&rjjumi — sakotngja temperatira 60.0°C, beigu
temperatiira 95.0°C.

P&c reakcijas tiek nolasitas Ct ve€rtibas un, izmantojot standartliknes, tiek aprékinats
attiecigas mikroorganismu grupas DNS daudzums augsnes parauga.

2. Rezultati

2.1. Izdalitas kop€jas augsnes DNS kvantitate un kvalitate

Informacija par DNS kvantitati un kvalitati (absorbcija 260/280 nm), kas iegiita
no analizétajiem paraugiem, redzama 13-1. tabula un 13-2. attla. Visvairak DNS
iegiita no 2008. gada juinija paraugiem (13-2. att€ls). Atskirigs iegiitas DNS daudzums
ir izskaidrojams ar atSkirigu augsnes mitruma saturu. DNS tiek izdalita no 0.25 g
mitras augsnes, bet, ta ka augsnes mitrums ir atSkirigs, tad augsnes parauga apjoms ir
variabls. legiitas DNS daudzums tiek izteikts uz 1 gramu mitras augsnes.

legiito DNS Skidumu attieciba 260 nm/280 nm vari€ no 1,37 lidz 1,80 (vidgji
1,63).

Tabula 13-1. No 2009. gada augsnes paraugiem izdalitas DNS kvantitate un
kvalitate (DNS izdalita divos atkartojumos)

Paraugs | Vidgja absorbcija 260/280 Vidgja Vidgja koncentracija,
nm koncentracija, ng/ul ug/g augsnes
2009. gada jiinija paraugi
1 1,73 12,50 5,00
2 1,73 12,10 4,84
3 1,70 5,20 2,08
4 1,39 16,60 6,64
5 1,37 20,00 8,00
6 1,50 13,30 5,32
7 1,65 7,10 2,84
8 1,60 7,10 2,84
9 1,60 6,10 2,44
10 1,65 6,60 2,64
11 1,65 6,70 2,68
12 1,43 9,50 3,80
13 1,70 8,30 3,32
14 1,80 9,80 3,92
15 1,70 10,60 4,24
16 1,75 8,50 3,40
17 1,75 7,90 3,16
18 1,70 9,80 3,92
19 1,65 8,20 3,28
20 1,63 8,50 3,40
21 1,58 12,50 5,00
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Paraugs | Vidgja absorbcija 260/280 Vidgja Vidgja koncentracija,
nm koncentracija, ng/ul ug/g augsnes
2009. gada augusta paraugi
1 1,60 10,25 4,10
2 1,60 7,50 3,00
3 1,70 9,25 3,70
4 1,75 15,50 6,20
5 1,60 8,50 3,40
6 1,60 9,50 3,80
7 1,75 11,50 4,60
8 1,45 11,75 4,70
9 1,70 11,50 4,60
10 1,75 11,25 4,50
11 1,60 9,75 3,90
12 1,60 7,50 3,00
13 1,70 9,25 3,70
14 1,40 11,00 4,40
15 1,60 8,75 3,50
16 1,70 11,50 4,60
17 1,65 13,50 5,40
18 1,70 16,25 6,50
19 1,70 16,75 6,70
20 1,55 13,75 5,50
21 1,53 19,00 7,60
16.00
14.00 L\
., 12.00 \ —4—Biol
[H]
S ~—Bio2
% 10.00 §\ 0
© == Bio3
2 8.00 .
B \ == Konv4
5 6.00
E K\ > —#—Konv5
4.00 3 =0—Konv6
2.00 Konv7
0.00
06.2008.  08.2008.  06.2009.  08.2009.
13-2. attels. Augsnes paraugu DNS koncentracijas (atkartojumu skaits no katra lauka
n=6).
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2.2. Senu daudzveidiba

Augsnes DNS paraugu PCR reakciju ar universalajiem sénu praimeriem
rezultati 1% agarozes gg€la ir redzami 13-3., 13-6., 13-10. un 13-12. attglos.
Restrikciju rezultati ir redzami 13-4., 13-5., 13-7., 13-8,, 13-9,, 13-11., 13-13,, 13-14.
un 13-15. attelos.

1 2
13-3. attels. Augsnes DNS PCR rezultati 1% agarozes g€la. Paraugi 1.-10. divos

atkartojumos. 2. g€la 3. bedrité ir pozitiva kontrole (Heterobasidion annnosum DNS),
4. bedrité — negativa kontrole (bez DNS). Pirmajas bedrités abos g€los ir molekularais
markieris - GeneRuler 1kb DNA Ladder.

13-4. attels. ARDRA ar restriktazi BsuRI rezultati 1 % agarozes g€la. 2009. gada
jinija paraugi no 1. — 9. divos atkartojumos. P&d€ja bedrite ir molekularais markieris -
GeneRuler 1kb DNA Ladder.
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13-5. attels. ARDRA ar restriktazi ECORI rezultati 1 % agarozes gela. 2009. gada
jinija paraugi no 1. — 9. divos atkartojumos. Pirmaja bedrit€ molekularais markieris -
GeneRuler 1kb DNA Ladder.

13-6. attels. Augsnes DNS PCR rezultati 1% agarozes gela. Paraugi 11.-20. divos
atkartojumos. 2. g€la 11. bedrité ir pozitiva kontrole (H. annnosum DNS), 12. bedrite

— negativa kontrole (bez DNS). Pirmajas bedrit€s abos g€los ir molekularais markieris
- GeneRuler 1kb DNA Ladder.

bimw  wmnd  oean

13-7. attels. ARDRA ar restriktazi BSuRI rezultati 1 % agarozes ggla. 2009. gada
jinija paraugi no 11. — 20. divos atkartojumos. Pirmaja bedrité ir molekularais
markieris - GeneRuler 1kb DNA Ladder.
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13-8. attels. ARDRA ar restriktazi ECORI rezultati 1 % agarozes ggla. 2009. gada
jinija paraugi no 11. — 20. divos atkartojumos. P&dgja bedrité ir molekularais
markieris - GeneRuler 1kb DNA Ladder.

13-9. attels. 2009. gada junija paraugu ARDRA rezultati 1 % agarozes gela. Bedrites
2.— 4. ir paraugi 20a, 21. un 2la ar restriktazi ECORI. 5. bedrité ir PCR reakcijas
pozitivas kontroles (bazidijsénes H. annosum) restrikcijas rezultati ar EcoRI. Bedrités
6.-9. ir So paSu paraugu restrikcijas rezultati ar restriktazi BsuRI. Pirma un p&dgja
bedrité ir molekularais markieris - GeneRuler 1kb DNA Ladder.

1 2
13-10. attels. 2009. gada augusta paraugu 1.-10. (divos atkartojumos) PCR reakcijas

rezultati. 2. gela 4. bedrité ir pozitiva kontrole, 5. bedriteé — negativa kontrole (bez
DNS).
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13-11. attels. ARDRA ar restriktazi BsuRI rezultati 1 % agarozes gela. 2009. gada
augusta paraugi no 1. — 9. divos atkartojumos. Pirmaja un p&déja bedrite ir
molekularais markieris - GeneRuler 1kb DNA Ladder.

. v S B R F R _E_ B B

2
13-12. attels. 2009. gada augusta paraugu 11.-21. (divos atkartojumos) PCR reakcijas

rezultati. 2. gela 6. bedrité ir pozitiva kontrole, 7. bedriteé — negativa kontrole (bez
DNS).
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13-13. attels. ARDRA ar restriktazi ECORI rezultati 1 % agarozes gela. 2009. gada
augusta paraugi no 11. — 19. divos atkartojumos. Pirmaja un pédgja bedrité ir
molekularais markieris - GeneRuler 1kb DNA Ladder.
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13-14. attels. ARDRA ar restriktazi BSuRI rezultati 1 % agarozes g€la. 2009. gada
augusta paraugi no 10. — 18. divos atkartojumos. Pirmaja un p&dgja bedrité ir
molekularais markieris - GeneRuler 1kb DNA Ladder.

13-15. attels. 2009. gada augusta paraugu ARDRA rezultati 1 % agarozes ggla.
Bedrites 2.— 3. ir paraugi 10 un 10a ar restriktazi ECORI. Bedrités 5.-8. ir paraugi 20. —
21. (divos atkartojumos). 4. un 9. bedrit ir pozitivas kontroles H. annoum restrikcija
ar EcoRI. 11.-16. Bedrités ir paraugi 19.-21. (divos atkartojumos). 10. un 17. bedrite
ir pozitivas kontroles H. annoum restrikcija ar BSuRI. Pirma un p&dgja bedrite ir
molekularais markieris - GeneRuler 1kb DNA Ladder.

No gélu atteliem tika ieglita informacija par sénu daudzveidibu, kas izteikta ka
Shannon-Weaver daudzveidibas indekss. Informacija no abu restriktazu (BsuRI un
EcoRI) géliem ir sasumméta (Wang et al., 2008). 13-16. attéla ir dots apkopojums par
biologiskas lauksaimniecibas lauku sénu daudzveidibas izmainam 2008. un 2009.
gada. 16-17. attela ir dots apkopojums par konvencionalas lauksaimniecibas lauku
sénu daudzveidibas izmainam 2008. un 2009. gada.
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13-16. atteéls. Sénu daudzveidibas indeksi biologiskas lauksaimniecibas laukos
(atkartojumu skaits no katra lauka n=6, nogrieznis parada standartnovirzi).
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13-17. attels. Sénu daudzveidibas indeksi konvencionalas lauksaimniecibas laukos
(atkartojumu skaits no katra lauka n=6, nogrieznis parada standartnovirzi).

No analizétajiem biologiskas lauksaimniecibas laukiem butiskakas izmainas ir
noverotas 1. lauka — 2008. gada vasaras beigas sénu daudzveidiba samazinajas, bet
2009. gada vasaras beigas ta pieauga. Augusta paraugos no §1 lauka 2008. gada tika
konstatéts ar1 neliels kultivéjamo mikroskopisko micélijsénu skaita samazinajums,
savukart 2009. gada augusta paraugos tika konstatéts neliels mikroskopisko
micélijsénu skaita pieaugums. 2008. gada $aja lauka auga kartupeli un ménesi pirms
augsnes paraugu panemsanas augusta bija veikta lakstu plauSana. lespgams, ka
izmainas sénu sabiedriba $aja laika posma skaidrojamas ar mikroklimatiskajam
izmainam augsné péc lakstu plauSanas (samazinas augsnes no€nojums u.c.). 2009.
gada Saja lauka tika kultivéti zirni un rudzi zalméslojumam. Uz paraugu nemsanas
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bridi augusta zirnpi jau bija iestradati augsné. lesp&jams, ka tas ir iemesls, kade] ir
paaugstinajusies sénu sabiedribu kvantitate un daudzveidiba, jo uz zirpu sakném
augosas guminbakt€rijas ir piesaistijusas papildus slapekli. Zalméslojuma kultivésana
un iestrade ir veicinajusi arT pargjo analiz€to augsnes mikroorganismu grupu skaita
pieaugumu — bakteériju kopskaits, aktinomicéSu daudzums un raugu un maltozi
izmantojoSo baktériju skaits.

Konvencionalajos laukos 2008. gada vasaras beigas ir konstatéts bitisks s€nu
daudzveidibas samazinajums divos laukos (5. un 6. lauks), savukart 2009. gada
vasaras beigas visos laukos ir konstatets butisks senu daudzveidibas pieaugums. 2008.
gada izmainas 5. un 6. lauka neatspogulojas kultivéjamo micélijsénu raditajos, bet
2009. gada vasaras beigas ar1 kultiv§jamo mikroskopisko micélijsénu skaits ir
pieaudzis Sajos laukos. Ta ka 2009. gada sénu daudzveidibas pieaugums ir konstatets
visos konvencionalajos laukos, tad, iesp&jams, ka iemesls ir klimatiskie apstakli nevis
agrotehniskie pasakumi.

Salidzinot biologisko un konvencionalo lauku sénpu daudzveidibas indeksus ar t-testa

metodi, tika konstatéts, ka nav statistiski btisku atSkiribu starp abam lauku grupam.

2.3. Dominé&joso sénu grupu izmainu noteik§anas rezultati

Tika izdalitas 64 mikroskopisko micelijsénu tirkultiiras. To saraksts ir redzams 2.

tabula.

Tabula 13-2. Mikroskopisko micélijsénu tirkulttiras
Npk. | Augsnes paraugs, atSkaidijums, gints
1 1. augsnes paraugs, 3. atSkaidijums. Sterils mic€lijs
2 3. augsnes paraugs, 0. atSkaidijums. Mucor sp.
3 3. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Penicillium sp.
4 3. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Aspergillus sp.
S) 3. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Sterils micélijs
6 3. augsnes paraugs, 3. atSkaidijums. Trichoderma sp.
7 3. augsnes paraugs, 3. atSkaidijums. Trichoderma sp.
8 4. augsnes paraugs, 1. atSkaidijums. Penicillium sp.
9 4. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Penicillium sp.
10 4. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Scopulariopsis sp.
11 5. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Fusarium sp.
12 5. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Mortierella sp.
13 5. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Sterils mic€lijs
14 6. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Penicillium sp.
15 6. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Sterils micélijs
16 6. augsnes paraugs, 1. atSkaidijums. Penicillium sp.
17 6. augsnes paraugs, 3. atSkaidijums. Sterils mic€lijs
18 6. augsnes paraugs, 3. atSkaidijums. Cladosporium sp.
19 7. augsnes paraugs, 0. atSkaidijums. Mucor sp.
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Npk.

Augsnes paraugs, atSkaidijums, gints

20 7. augsnes paraugs, 1. atSkaidijums. Mucor sp.

21 7. augsnes paraugs, 1. atSkaidijums. Mucor sp.

22 7. augsnes paraugs, 3. atSkaidijums. Penicillium sp.
23 7. augsnes paraugs, 3. atSkaidijums. Sterils mic€lijs
24 8. augsnes paraugs. 0. atSkaidijums. Sterils micélijs
25 8. augsnes paraugs. 0. atSkaidijums. Mucor sp.

26 8. augsnes paraugs. 2. atSkaidijums. Penicillium sp.
27 8. augsnes paraugs. 2. atS8kaidijums. Cladosporium sp.
28 8. augsnes paraugs. 3. atSkaidijums. Penicillium sp.
29 8. augsnes paraugs. 3. atSkaidijums. Sterils mic€lijs
30 8. augsnes paraugs. 3. atSkaidijums. Cladosporium sp.
31 8. augsnes paraugs. 3. atSkaidijums. Verticillium sp.
32 8. augsnes paraugs. 3. atSkaidijums. Verticillium sp.
33 9. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Penicillium sp.
34 9. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Sterils micélijs
35 9. augsnes paraugs, 3. atskaidijums. Penicillium sp.
36 9. augsnes paraugs, 3. atSkaidijums. Penicillium sp.
37 10. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Trichodema sp.
38 10. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Humicola sp.
39 10. augsnes paraugs, 3. atSkaidijums. Penicillium sp.
40 11. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Penicillium sp.
41 11. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Geomyces sp.
42 11. augsnes paraugs, 1. atSkaidijums. Penicillium sp.
43 11. augsnes paraugs, 3. atSkaidijums. Sterils micélijs
44 12. augsnes paraugs, 1. atSkaidijums. Penicillium sp.
45 12. augsnes paraugs, 1. atSkaidijums. Sterils micelijs
46 12. augsnes paraugs, 1. atSkaidijums. Sterils micélijs
47 12. augsnes paraugs, 1. atSkaidijums. Penicillium sp.
48 13. augsnes paraugs, 1. atSkaidijums. Sterils micélijs
49 13. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Sterils micélijs
50 13. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Penicillium sp.
51 15. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Sterils micélijs
52 15. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Sterils micélijs
53 15. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Sterils micélijs
54 15. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Sterils micélijs
55 16. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Sterils micélijs
56 16. augsnes paraugs, 2. atskaidijums. Penicillium sp.
57 16. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Verticillium sp.
58 16. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Mucor sp.

59 16. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Sterils micélijs
60 16. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Neidentificeta
61 18. augsnes paraugs, 3. atSkaidijums. Sterils micélijs
62 19. augsnes paraugs, 3. atSkaidijums. Sterils micélijs
63 10. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Verticillium sp.
64 11. augsnes paraugs, 2. atSkaidijums. Staphylotrichum sp.
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13-18. un 13-19. attela ir redzami 40 tirkultiru DNS PCR amplifikacijas rezultati ar
universalajiem sénu praimeriem (ITS4, ITS1F) 1 % agarozes gela. 13-20. attela ir
redzami 7. tirkultiru DNS PCR amplifikacijas rezultati ar B-tubulina praimeriem
(T12, T22 (praimeru autors Uldis Malinovskis)), kas piemérotaki, lai identifictu
Penicillium gints sénes ar sekvené$anas metodi.

—
—
-
-
-

1
13-18. attels. PCR rezultati tirkultiru DNS amplifikacijai ar universalajiem sénu

praimeriem (ITS4, ITS1F). Tirkultaras Nr. 1., 5., 6., 7., 10, 11., 15., 30., 34., 37., 41.,
43., 48., 50., 51., 55., 56., 59., 63., 64. Pirma g¢la ped&ja bedrité un otra gé€la pirmaja
bedrité ir molekularais markieris - GeneRuler 1kb DNA Ladder.

1
13-19. attels. PCR rezultati tirkultiru DNS amplifikacijai ar universalajiem sénu

praimeriem (ITS4, ITS1F). Tirkultaras Nr. 3., 4., 8., 13., 16., 18., 19., 22., 23., 24.,
25.,38.,39,,42.,44.,49.,52., 53., 60., 62. Pirmajas bedrites ir molekularais markieris
- GeneRuler 1kb DNA Ladder.

13-20. attels. PCR rezultati tirkultiru DNS amplifikacijai ar Penicillium spp.
tubulina praimeriem (T12, T22). Tirkultiiras Nr. 3., 4., 8., 16., 22., 39., 42. Pirmaja
bedrité ir molekularais markieris - GeneRuler 1kb DNA Ladder.

Sénu tirkultiiru sekven@Sanas rezultati ir apkopoti 3. tabula. Ir vairakas tirkultiiras,
kuru piederiba pie konkrétas sénu sugas nav pilniba noteikta, jo NCBI datu bazg ir
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vairakas vienlidz homologas sekvences, pieméram, tirkultiru Nr. 8., 18. un 30.
gadijuma. Dazas tirkultiiras neizdevas identificét, jo datu baz€ esosas homologas
sekvences filogenétiski nav radniecigas attiecigajai sekvencei, pieméram, tirkultGram
Nr. 24 un 56.

Starp identific€tajam s€nu tirkultiiram ir vairakas patogénas sénes. Pieméram, no
biologiskajiem laukiem Nr. 1 un Nr. 2 ir izdalitas sénes Bionectria ochroleuca, kas
izraisa ellas rutka s€klu puvi. Ellas rutks tika audz&ts biologiskaja lauka Nr. 2 2008.
gada.

No konvencionala lauka Nr. 4 ir izdalita séne Verticillium dahliae (13-25. attgls), kas
izraisa viti daudziem augiem. No konvencionala lauka Nr. 5 ir izdalita séne Phoma
eupyrena, kas art ir augu patogens.

No biologiska lauka Nr. 1 un konvencionala lauka Nr. 4 ir izdalitas Aspergillus
fumigatus izolatas (13-21. Attéls). ST séne var bit patogéna cilvékiem ar novajinatu
imunitati. Daba ST s€ne ir biezi sastopama gan tirumu augsné, gan telpaugu augsné
(Staib et al., 1978). Ta noarda atmirusas augsnes dalas.
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Tabula 13-3.

Mikroskopisko mic€lijsénu tirkultiiru sekvenésanas rezultati

Npk. | Tirkultiras gints, Suga Lidzigakas
piezimes par kolonijas NCBI datu
izskatu bazes Max | Konsensus
sekvences Max Total Query E ident, | sekvences
identifikacijas | score | score coverage | value | % garums
numurs
1 Sterils micélijs,
sakotngji balts, velak
peleks. Penicillium canescens FJ439586.1 1051 1051 97 0 99 594
3 Penicillium sp. Penicillium commune GQ458026.1 1090 1090 100 0 99 600
(briingans) Penicillium crustosum (B-
tubulina géns) FJ012877.1 1090 1090 100 0 98 615
4 Aspergillus sp.(zili Aspergillus fumigatus (21.
peleks) attels) GQ461905.1 1116 1116 99 0 99 609
Aspergillus fumigatus (B-
tubulina géns) AY048754.1 1147 1147 100 0 99 633
5 Sterils micelijs Bionectria ochroleuca AF106532.1 893 893 100 0 99 492
6 Trichoderma sp. (balts
micélijs) Trichoderma rossicum EU280089.1 1105 1105 100 0 99 614
7 Trichoderma sp. Trichoderma rossicum EU280089.1 1134 1134 100 0 99 628
8 Penicillium sp. Penicillium dipodomyicola | DQ339570.1 1081 1081 100 0 99 589
Penicillium griseofulvum DQ339557.1 1081 1081 100 0 99 589
Penicillium
aurantiogriseum (-
tubulina géns) FJ012878.1 1061 1061 100 0 95 671
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=219523070&dopt=GenBank&RID=CEJTDHCK014&log$=nucltop&blast_rank=2
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=259018338&dopt=GenBank&RID=CJ2T0PY1014&log$=nucltop&blast_rank=2
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=203366750&dopt=GenBank&RID=DF2TJHE1014&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=258618717&dopt=GenBank&RID=CJ3A8S7801N&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=15625247&dopt=GenBank&RID=DF3BXYS501S&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=5139065&dopt=GenBank&RID=CEP52F7G01S&log$=nucltop&blast_rank=2
http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#5139065
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=169117610&dopt=GenBank&RID=CENPC30D015&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=169117610&dopt=GenBank&RID=CF3AMEYP01N&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=84873899&dopt=GenBank&RID=CJ3UUDYC014&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=84873886&dopt=GenBank&RID=CJ3UUDYC014&log$=nucltop&blast_rank=2
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=203366752&dopt=GenBank&RID=DF3SFYFE012&log$=nucltop&blast_rank=1

Penicillium expansum (-

tubulina géns) FJ012866.1 1061 1061 100 95 671
10 Scopulariopsis sp. Uncultured ascomycete EU520630.1 856 856 95 99 486
11 Fusarium sp. Fusarium oxysporum EU364863.1 1011 1011 99 99 550
13 Sakotngji sterils Talaromyces flavus (22.

micélijs (dzeltens) attels) U18354.1
998 998 100 97 593

15 Sterils micéelijs Bionectria ochroleuca AF106532.1 1042 1042 100 99 569
16 Penicillium sp. Penicillium canescens FJ439586.1 1064 1064 98 99 588

Penicillium crustosum (p-

tubulina géns) FJ012877.1 760 760 100 92 533

Penicillium

aurantiogriseum (B-

tubulina géns) FJ012878.1 754 754 100 92 533
18 Cladosporium sp. Cladosporium

cladosporioides GQ458030.1 990 990 100 100 536

Cladosporium tenuissimum | AF393724.2 990 990 100 100 536

Cladosporium

laxicapitulatum AF393708.2 990 990 100 100 536
19 Mucor sp. Mucor hiemalis EU326196.1 1170 1170 100 99 636
22 Penicillium sp. Penicillium canescens FJ439586.1 1062 1062 98 99 584

Penicillium

aurantiogriseum (p-

tubulina géns) FJ012878.1 761 761 100 91 549

Penicillium crustosum (j-

tubulina géns) FJ012877.1 761 761 100 91 549

Penicillium polonicum (B-

tubulina géns) FJ012876.1 761 761 100 91 549

Penicillium expansum (- FJ012866.1 761 761 100 91 549
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=203366728&dopt=GenBank&RID=DF3SFYFE012&log$=nucltop&blast_rank=2
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=187937323&dopt=GenBank&RID=CF56N57J01N&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=164665356&dopt=GenBank&RID=CF5SKFYP01S&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=639442&dopt=GenBank&RID=DV60MV0U012&log$=nucltop&blast_rank=2
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=5139065&dopt=GenBank&RID=CFB21WNB01S&log$=nucltop&blast_rank=2
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=219523070&dopt=GenBank&RID=CP0JD3WJ014&log$=nucltop&blast_rank=2
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=203366750&dopt=GenBank&RID=DF46BHPB014&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=203366752&dopt=GenBank&RID=DF46BHPB014&log$=nucltop&blast_rank=2
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=259018342&dopt=GenBank&RID=CP11PH2P01N&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=33392265&dopt=GenBank&RID=CP11PH2P01N&log$=nucltop&blast_rank=24
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=33392249&dopt=GenBank&RID=CP11PH2P01N&log$=nucltop&blast_rank=25
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=162285919&dopt=GenBank&RID=D9MBPCWY012&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=219523070&dopt=GenBank&RID=D9MW3FVB014&log$=nucltop&blast_rank=2
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=203366752&dopt=GenBank&RID=DF4JKR9101S&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=203366750&dopt=GenBank&RID=DF4JKR9101S&log$=nucltop&blast_rank=2
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=203366748&dopt=GenBank&RID=DF4JKR9101S&log$=nucltop&blast_rank=3
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=203366728&dopt=GenBank&RID=DF4JKR9101S&log$=nucltop&blast_rank=4

tubulina géns)

23 Sterils micé€lijs (sakuma
balts, velak ar briniem
veidojumiem uz EU273554.1
micélija virsmas) Stephanonectria keithii 983 983 100 0 96 586
24 Sakotngji sterils Nav homologu sekvencu.
micélijs, velak sporule | Radniecigaka ir
(23. Attels) Trichoderma hamatum GQ220703.1 893 893 100 0 98 483
25 Mucor sp. Amylomyces rouxii (sin.
Rhizopus arrhizus var. AY238888.1
arrhizus) (24. Attéls) 1134 1134 99 0 99 630
30 Cladosporium sp. Davidiella macrospora EU167591.1 1024 1024 99 0 100 557
Cladosporium
macrocarpum EF679380.1 1024 1024 99 0 100 557
Cladophialophora
minourae AF393716.3 1024 1024 99 0 100 557
Davidiella tassiana AF393707.2 1024 1024 99 0 100 557
Mycosphaerella
macrospora AF297231.1 1024 1024 99 0 100 557
34 Sterils micglijs Arthrinium sacchari AF393679.2 1062 1062 100 0 99 590
37 Trichoderma sp. Trichoderma rossicum EU280089.1 1136 1136 97 0 99 645
38 Humicola sp. Humicola grisea var.
grisea AY706334.1 1005 1005 96 0 100 562
Trichocladium asperum AM?292050.1 1024 1024 99 0 99 562
39 Penicillium sp. Aspergillus fumigatus AY214448.1 911 911 100 0 100 493
Aspergillus fumigatus (B- 6.00E-
tubulina géns) AY048754.1 538 538 100 150 99 293
41 Geomyces sp. Talaromyces ucrainicus AY533694.1 765 1215 59 0 99 1186
42 Penicillium sp. Penicillium AJ005488.1 1098 1098 100 0 100 594
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=162136060&dopt=GenBank&RID=D9NHVTZK016&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=242347682&dopt=GenBank&RID=D9RV0XSP014&log$=nucltop&blast_rank=2
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=29692017&dopt=GenBank&RID=D9S84SM601N&log$=nucltop&blast_rank=2
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=162415171&dopt=GenBank&RID=CFBECX5G01S&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=157276650&dopt=GenBank&RID=CFBECX5G01S&log$=nucltop&blast_rank=3
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=33591049&dopt=GenBank&RID=CFBECX5G01S&log$=nucltop&blast_rank=12
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=33392248&dopt=GenBank&RID=CFBECX5G01S&log$=nucltop&blast_rank=14
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=14579237&dopt=GenBank&RID=CFBECX5G01S&log$=nucltop&blast_rank=19
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=33392220&dopt=GenBank&RID=CFC9BWMG014&log$=nucltop&blast_rank=8
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=169117610&dopt=GenBank&RID=CFDP093X01N&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=51340267&dopt=GenBank&RID=D9SYHUM6012&log$=nucltop&blast_rank=7
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=47174888&dopt=GenBank&RID=CFE2YB2N015&log$=nucltop&blast_rank=4

aurantiogriseum

Penicillium
aurantiogriseum (B-

tubulina géns) FJ012878.1 1055 1055 100 0 99 584

43 Sterils micélijs (sakuma

balts, v€lak ar melniem | Verticillium dahliae (25.

gredzeniem) attels) DQ282123.1 972 972 99 0 97 565
44 12. augsnes paraugs, 1.

AtSkaidijums. Penicillium

Penicillium sp. melanoconidium AJ005483.1 1083 1083 100 0 100 586
45 Sterils micelijs Trichocladium asperum AM292050.1 1011 1011 97 0 99 572

(dzeltens gaisa micélijs,

kolonijas apaksa

melna) Uncultured soil fungus DQ420780.1 1040 1040 100 0 99 572
48 Sterils micélijs (peléks) | Phoma eupyrena AJB890436.1 1002 1002 98 0| 100 548
50 Penicillium sp. Penicillium commune EU833216.1 1090 1090 99 0 99 597

Penicillium allii AJ005484.1 1088 1088 99 0 99 597

51 Sterils micélijs

(krémkrasas) Acremonium sp. AJB890439.1 970 970 99 0 99 536
52 Sterils micéelijs Uncultured ascomycete AY833028.1 905 905 100 0 96 548
53 Sterils micélijs Uncultured soil fungus EU826895.1 1024 1024 100 0 99 560
55 Sterils micelijs (sakuma

balts, vélak

krémkrasas) Acremonium sp. AJ890439.1 833 883 98 0 99 490
56 Penicillium sp. Paecilomyces marquandii’ | AB114223.1 953 953 100 0 94 627
59 Sakuma balts micglijs

ar dzeltenu vidu, vélak | Penicillium verruculosum | AF510496.1 989 989 100 0 97 586

! §i ir lidzigaka no NCBI datu bazé eso$ajam sekvencém, bet, visticamak, ka patiesa suga ir cita.
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=203366752&dopt=GenBank&RID=DF5DH2RU01S&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=82623066&dopt=GenBank&RID=CFETTJU101N&log$=nucltop&blast_rank=7
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=3925739&dopt=GenBank&RID=DEZ1UET4014&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=110835640&dopt=GenBank&RID=DEZMZ4M8012&log$=nucltop&blast_rank=5
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=90102464&dopt=GenBank&RID=DEZMZ4M8012&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=62718901&dopt=GenBank&RID=CFFYV12001N&log$=nucltop&blast_rank=3
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=194368391&dopt=GenBank&RID=CH72HSVM01N&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=3925709&dopt=GenBank&RID=CH72HSVM01N&log$=nucltop&blast_rank=2
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=62718904&dopt=GenBank&RID=CH7FSFM201N&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=61619755&dopt=GenBank&RID=DF16TU6701N&log$=nucltop&blast_rank=2
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=195964344&dopt=GenBank&RID=DF1JKRKT01N&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=62718904&dopt=GenBank&RID=CHW4GVKS01S&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=32480562&dopt=GenBank&RID=CHZ2SWAY014&log$=nucltop&blast_rank=2
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=21239409&dopt=GenBank&RID=CJ07MVBJ014&log$=nucltop&blast_rank=1

zalgandzeltens, kraso
agaru tumsi brina

krasa)
60 Neidentificéta Paecilomyces carneus EU553305.1 990 990 100 0 98 553
62 Sterils micélijs Paecilomyces carneus AB258369.1 1086 1086 100 0 99 600
63 Verticillium sp. Monascus purpureus DQ767592.1 979 979 96 0 97 589
64 Staphylotrichum sp. Geomyces destructans EU854572.1 1496 1496 97 0 98 883
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=190361182&dopt=GenBank&RID=DF1V5ZR2016&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=94384812&dopt=GenBank&RID=DF2EJN5Z016&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=110734402&dopt=GenBank&RID=DST2R5N2014&log$=nucltop&blast_rank=1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=211905142&dopt=GenBank&RID=CJ26W6GT01S&log$=nucltop&blast_rank=8

a
13-21. attels. Tirkultira Nr. 4 — Aspergillus fumigatus kolonija uz iesala ekstrakta

agara (a) un konidijnesgji ar konidijsporam (b)

a b
13-22. attels. Tirkultira Nr. 13 — Talaromyces flavus kolonija uz iesala ekstrakta
agara (a) un konidijnesgjs ar konidijsporam (b)

b

13-23. attels. Tirkulttra Nr. 24 — Neidentificéta. Kolonija uz iesala ekstrakta agara ()
un hifas ar sporam (b)
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13-24. attels. Tirkultara Nr. 25 — Amyl

omyces rouxii.

a
13-25. attels. Tirkultira Nr. 43 — Verticillium dahliae kolonija uz iesala ekstrakta
agara (a) un konidijnesgji ar konidijsporam (b)

Talakaja darba gaita tirkultiru un augsnes paraugu DNS tika amplificéta PCR reakcija
ar universalajiem sénu praimeriem. Amplificétie fragmenti (13-26. attéls) tika
pargulsnéti un saskelti mazakos fragmentos ar restriktazi BsuRI. Restrikcijas produkti
tika vizualizéti % akrilamida gela (13-27. — 13-34. attéls).

1 2

13-26. attels. PCR reakcijas rezultati. 1. G€la bedrites 2.-14. Un 2. Gela bedrités 2.-4.
Ir tirkulttiru DNS amplifikacija. Tirkultiiras Nr. 6., 7., 37., 63., 11., 10., 30., 41., 64.,
18., 38., 3., 4., 8., 16., 22. 2. Ge&la bedrités 5.-11. ir 2009. gada jiinija apvienoto
augsnes DNS paraugu (3 paraugi no katra lauka divos atkartojumos) amplifikacijas
rezultati. Lauku seciba 1., 2., 3., 4., 5., 6., 7. 2. g€la 12. bedrit€ ir pozitiva kontrole,

13. bedrite— negativa kontrole. Pirmajas bedrite€s ir molekularais markieris —
GeneRuler 1kb DNA Ladder.
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13-27. attels. 2008. gada junija paraugu ARDRA rezultati ar restriktazi BSuRl 6%
poliakrilamida gg€la. Paraugi: 1. Bedrité ir molekularais markieris — GeneRuler 1kb
DNA Ladder. 2. Biologiskais lauks Nr.1. 3. Biologiskais lauks Nr. 2. 4. Biologiskais
lauks Nr. 3. 5. Konvencionalais lauks Nr. 4. 6. Konvencionalais lauks Nr. 5. 7.
Konvencionalais lauks Nr. 6. 8. Konvencionalais lauks Nr.7. 9. Tirkulttira Nr.37. 10.
Tirkultiira Nr. 63.

13-28. attels. 2008. gada augusta paraugu ARDRA rezultati ar restriktazi BsuRI 6%
poliakrilamida g€la. Paraugi: 1. Bedrite ir molekularais markieris — GeneRuler 1kb
DNA Ladder. 2. Biologiskais lauks Nr.1. 3. Biologiskais lauks Nr. 2. 4. Biologiskais
lauks Nr. 3. 5. Konvencionalais lauks Nr. 4. 6. Konvencionalais lauks Nr. 5. 7.
Konvencionalais lauks Nr. 6. 8. Konvencionalais lauks Nr.7. 9. Tirkultira Nr.37. 10.
Tirkultiira Nr. 63.
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13-29. attels. 2009. gada jiinija paraugu ARDRA rezultati ar restriktazi BsuRI 6%
poliakrilamida g€la. Paraugi: 1. Bedrite ir molekularais markieris — GeneRuler 1kb
DNA Ladder. 2. Konvencionalais lauks Nr.5. 3. Konvencionalais lauks Nr. 6. 4.
Konvencionalais lauks Nr. 7. 5. Tirkult@ira Nr. 37. 6. Tirkultiira Nr. 63. 7. Tirkulttra
Nr. 11. 7. Tirkulttira Nr.10. 7. Tirkulttira Nr. 30. 7. Tirkulttira Nr. 41.

13-30. attels. 2009. gada augusta paraugu ARDRA rezultati ar restriktazi BsuRI 6%
poliakrilamida ggla. Paraugi: 1. Bedrité ir molekularais markieris — GeneRuler 1kb
DNA Ladder. 2. Biologiskais lauks Nr.1. 3. Biologiskais lauks Nr. 2. 4. Biologiskais
lauks Nr. 3. 5. Konvencionalais lauks Nr. 4. 6. Konvencionalais lauks Nr. 5. 7.
Konvencionalais lauks Nr. 6. 8. Konvencionalais lauks Nr.7. 9. Tirkulttra Nr.37. 10.
Tirkultiira Nr. 63.
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13-31. attels. 2008. gada junija paraugu ARDRA rezultati ar restriktazi BsuRI 6%
poliakrilamida g€la. Paraugi: 1. Bedrite ir molekularais markieris — GeneRuler 1kb
DNA Ladder. 2. Biologiskais lauks Nr.1. 3. Biologiskais lauks Nr. 2. 4. Biologiskais
lauks Nr. 3. 5. Konvencionalais lauks Nr. 4. 6. Konvencionalais lauks Nr. 5. 7.
Konvencionalais lauks Nr. 6. 8. Konvencionalais lauks Nr.7. 9. Tirkultiira Nr.11. 10.
Tirkultora Nr. 10.

[ T e I B

13-32. attels. 2008. gada augusta paraugu ARDRA rezultati ar restriktazi BsuRI 6%
poliakrilamida g€la. Paraugi: 1. Bedrite ir molekularais markieris — GeneRuler 1kb
DNA Ladder. 2. Biologiskais lauks Nr.1. 3. Biologiskais lauks Nr. 2. 4. Biologiskais
lauks Nr. 3. 5. Konvencionalais lauks Nr. 4. 6. Konvencionalais lauks Nr. 5. 7.
Konvencionalais lauks Nr. 6. 8. Konvencionalais lauks Nr.7. 9. Tirkulttira Nr.11. 10.
Tirkultiira Nr. 10
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13-33. attels. 2009. gada augusta paraugu ARDRA rezultati ar restriktazi BsuRIl 6%
poliakrilamida gg€la. Paraugi: 1. Bedrit€ ir molekularais markieris — GeneRuler 1kb
DNA Ladder. 2. Biologiskais lauks Nr.1. 3. Biologiskais lauks Nr. 2. 4. Biologiskais
lauks Nr. 3. 5. Konvencionalais lauks Nr. 4. 6. Konvencionalais lauks Nr. 5. 7.
Konvencionalais lauks Nr. 6. 8. Konvencionalais lauks Nr.7. 9. Tirkulttra Nr.11. 10.
Tirkultiira Nr. 10

13-34. attels. Atsevisku lauku augsnes paraugu ARDRA rezultati ar restriktazi BsuRlI
6% poliakrilamida ggla. Paraugi: 1. Bedrité ir molekularais markieris — GeneRuler
1kb DNA Ladder. 2. Konvencionalais lauks Nr.4. (08.2008.). 3. Konvencionalais
lauks Nr. 5. (08.2008.). 4. Konvencionalais lauks Nr. 6. (08.2008.). 5.
Konvencionalais lauks Nr. 7. (08.2008.). 6. Konvencionalais lauks Nr. 7. (08.2009.).
7. Tirkultira Nr. 64. 8. Tirkultiira Nr.18. 9. Tirkulttira Nr.38.

13-4. tabula ir dota informacija par to, kuras tirkultiras kura lauka tika konstat&tas.
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Tabula 13-4. Domingjo$o sénu grupu izmainu noteikSanas rezultati

Tirkultiiras Suga Lauki, kuros konstatéta ar ARDRA metodi
Nr. akrilamida gg€la
3 Penicillium sp. Netika konstatéta
10 Scopulariopsis sp. Visos laukos 06.2008., 2. lauka (08.2009.), 4.
lauka (06.2009., 08.2009.), 6. lauka (08.2008)
11 Fusarium oxysporum | 2. lauka (06.2008., 08.2008., 06.2009.), 3. Lauka
(06.2008., 08.2008.), 4. Lauka (08.2008.), 6.
lauka (06.2008., 08.2008., 06.2009)
18 Cladosporium sp. 4.,5.,6.,7. lauka (08.2008)
30 Cladosporium sp. Netika konstatcta
37 Trichoderma rossicum | Netika konstatéta
41 Geomyces sp. Netika konstatéta
63 Paecilomyces 6. lauka (06.2008.). 4. lauka (08.2008)
marquandii (Sin.
Verticillium
marquandii)
64 Geomyces destructans | Netika konstatéta

2.3. Reala laika PCR rezultati

Ar reala laika PCR metodi tika noteikts Trichoderma gints sénu DNS daudzums
augsné. legiitie rezultati ir apkopoti 13-35. un 13-36. att€éla. Redzams, ka visos
biologiskajos laukos un divos konvencialajos laukos (6 un 7) Trichoderma gints sénu
DNS daudzums 2009. gada vasaras beigas ir biitiski palielinajies. Ta ka §1s izmainas ir
notikusas lielakaja dala analiz€to lauku, tas, visticamak, ir izskaidrojams ar klimatisko
apstaklu ietekmi.

Salidzinot biologiskos un konvencionalos laukus ar t-testa metodi, tika konstatéts, ka
nav statistiski butisku atSkirtbu starp abam lauku grupam.

TricgodermaDNA, nd/g augsnes

18.00
16.00
14.00
12.00
10.00
8.00
6.00
4.00
2.00

0.00

Y/ .
A

06.2008. 08.2008.

06.2009. 08.2009.

13-35. attels. Trichoderma spp. DNS daudzuma izmainas analiz&tajos biologiskas
lauksaimniecibas laukos divu gadu laika posma.
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13-36. attels. Trichoderma spp. DNS daudzuma izmainas analiz&tajos konvencionalas

lauksaimniecibas laukos divu gadu laika posma.

2.4. Augnes paraugu pH

Informacija par augsnes paraugu pH apkopota 13-37. attéla. pH vari€ robezas no
6,34 (konvencionalie kartupeli) lidz 7,20 (konvencionalas pupas). Vidgjas pH vértibas
biologiskas lauksaimniecibas laukiem un konvencionalas lauksaimniecibas laukiem
butiski neatSkiras — attiecigi 6,71 un 6,88.

8.00

7.00

6.00
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4.00

pH
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2.00

1.00
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NF———n

—4—Biol
== Bio2
== Bio3
i OV
=t Konv5

=0 Konvbt

06.2008.
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06.2009.
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Konv7

13-37. attéls. Augsnes paraugu pH (atkartojumu skaits no katra lauka n=1).
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Secinajumi

Biologiskajos laukos tika novérota tendence, ka augsnes sénu sabiedribas
daudzveidiba vasaras gaita pieaug, ja lauka tiek iestradats zalme&slojums, un
samazinas, ja zalmé&slojuma iestrade attiecigaja gada nenotiek. Vasaras sakuma
biologiskajos laukos netick novérotas butiskas atSkiribas starp sénu
daudzveidibas raditajiem.

Konvencionalajos laukos sénu sabiedribu daudzveidibas izmainas vairak
atspogulo laika apstak]u ietekmi, neka agrotehnisko pasakumu ietekmi. Netika
noverots, ka fungicidu izmantoSana samazinatu sénu sabiedribu daudzveidibu.
Identificgjot sénu tirkultiiras ar molekularas biologijas metodém vairakos laukos
tika konstat€tas augiem patogénas s€nes. Tomér, ja netiek novéroti So sénu
izraistti bojajumi, nekadi So sénu apkarosanas pasakumi nav nepiecieSami.
Lielakaja dala no analizétajiem laukiem tika konstatéts Trichoderma sp. DNS
daudzuma pieaugums 2009. gada vasaras beigas. To var izskaidrot ar klimatisko
apstaklu ietekmi. Ta ka Trichoderma gints s€nes ir augu patogéno
mikroorganismu antagonisti, tad $o s€nu sastopamibas picaugums vertéjams
pozitivi.

Salidzinot biologisko un konvencionalo lauku sénu daudzveidibas indeksus un
Trichoderma sp. DNS daudzumu augsné ar t-testa metodi, tika konstatéts, ka
nav statistiski butisku atskiribu starp abam lauku grupam.

Ta ka daudzus augsnes mikroorganismu sabiedribu raksturojoSos raditajus
ietekm@ klimatiskie apstakli, ka arT agrotehniskie pasakumi, ieteicams p&tijumus
turpinat art nakamaja gada.

Sekmigi ieviesta reala laika PCR metode noteiktu s€nu grupu DNS
kvantificéSanai augsnes paraugos, ka ari DNS sekvences analizes metode
mikroorganismu tirkultiiru noteikSanai.

73



1.

Izmantota literatiira

F. Staib, B. Tompak, D. Thiel and A. Blisse. 1978. Aspergillus fumigatus and
Aspergillus niger in two potted ornamental plants, cactus (Epiphyllum
truncatum) and clivia (Clivia miniata). Biological and epidemiological aspects.
Mycopathologia vol. 66, 1-2: 27-30

Wang, M.-C., Liu, Y.-H., Wang, Q., Gong, M., Hua, X.-M., Pang, Y.-J., Hu, S.,
Yang, Y.-H. 2008. Impacts of methamidophos on the biochemical, catabolic,
and genetic characteristics of soil microbial communities. Soil Biology and
Biochemistry 40:778-788

Cita informacija

2008. gada un 2009. gada iegiitie rezultati ir prezent€ti sekojoSas zinatniskajas
konferences:

1)

2)

3)

Piekta starptautiska konference par Baltijas regiona biologiskas daudzveidibas
izpéti un aizsardzibu (22.04.2009.-24.04.2009.), Daugavpils, Latvija. Mutiska
prezentacija “Microbial diversity in fields of conventional and biological
agriculture”, autori L. Grantina, K. Kénigsvalde, D. Eze, Z. Petrina, V. Nikolajeva
and N. Rostoks;

FEMS 2009 Tresais Eiropas Mikrobiologu kongress, Gé&teborga, Zviedrija
(28.06.2009. — 02.07.2009.) Stenda referats ,,Microbial diversity in soils of
different fields of conventional and biological agriculture”, autori - Grantina L.,
Keénigsvalde K., Eze D., Petrina Z., Skrabule I., Rostoks N., Nikolajeva V.

2. Centraleiropas Mikrobiologu forums, Keszthely, Ungarija (06.10.2009. —
10.10.2009.). Mutiskais referats — ,,Microbial diversity in fields of conventional and
organic agriculture — results of two years long investigations”, L. Grantina
(prezent€josa autore), K. Kenigsvalde, D. Eze, Z. Petrina, |. Skrabule, N. Rostoks
and V. Nikolajeva.
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Pielikums Nr. 14. 2008.-2009. gada augsnes mikrobiologisko analiZzu apkopojums

Biologiskaja A lauka augsné 2007. gada audzgja abolinu, 2008. — Kartupelus,
bet 2009. — zirnus zalméslojumam. 14-1. attéla redzams, ka sénu un bakteriju
kopskaits, ka ar1 atseviski izdalito grupu bakteriju (maltozi izmantojoSo un
aktinomicetu) daudzums (kvv/g) divu gadu laika ir mainijies. Vairakos gadijumos
izmainas ir statistiski ticamas (p<0,05; 14-1. tabula). Visvairak izmainijas sénes — t0
daudzums atskiras katra no cetram reizém. 2009. gada visu laiku to bija vairak neka
2008. gada, un 2009. gada vasaras laika to daudzums palielinajas. 14-2. un 14-3. attels
raksturo domin€joSo sénu un to ipatsvara dinamiku A augsné. Maltozi izmantojo$o
baktériju daudzums palielinajas 2009. gada augusta salidzingjuma ar 2008. gada
augustu un 2009. gada juniju. ArT aktinomic&tu daudzums un baktériju kopskaits bija

vislielakais 2009. gada augusta.

Tabula 14-1. Sénu un baktériju kvv/ g mitras augsnes A lauka

Analizes Sénes™* Baktgrijas®* Bakterijas”®
numurs - i
datums kopskaits aktinomic&tes
1- (1,5+0,4)x10* | (2,2+1,5)x10° | (3,9+1,1)x10° | (1,3+0,5)x10°
16.06.2008.
2,3, 4 4 4
2- (7,741,6)x10° | (1,110,3)x10° | (2,7+0,8)x10° <1x10°
21.08.2008.
1,3,4 4 4 4
3- (2,740,6)x10* | (7,1+0,4)x10* | (3,5+2,6)x10° | (2,3+0,5)x10"
04.06.20009.
1,24 4 4
4 - (6,7+1,9)x10% | (1,241,0)x10° | (6,2+4,4)x10" | (2,3+0,3)x10°
25.08.20009.
123 2,3 1,2 1,2,3

# Kultivétas iesala agara barotné.

® Kultivetas rauga ekstrakta-peptona agara barotné. Atseviska grupa iedalitas aktinomicétes.

° Ar numuriem atzZim@ti analizu numuri, ar kuriem dotajai grupai ir biitiskas atskiribas

(p<0,05).
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14-1. attels. Mikroorganismu populaciju dinamika A augsné.
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14-2.attels. Doming&joso sénu dinamika A augsné.
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100%
90%
80%
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. O Fusarium
60% m Verticillium
50% O Penicillium
40% O Mortierella
B Mucor
30% O Trichoderma
20%
-
0% . . ‘
16.06.08. 21.08.08. 04.06.09. 25.08.09.
14-3. attels. Domingjoso s€nu Tpatsvara dinamika A augsné.

Biologiskaja B lauka augsné 2007. gada kartupelus, 2008. gada — krustziezus

(ellas rutku, rapsi) zalméslojumam, bet 2009. gada — miezus. 14-5. att€la redzams, ka

mikroorganismu grupu daudzums (kvv/g) divu gadu laika ir mainijies. Vairakos

gadijumos izmainas ir statistiski ticamas (p<0,05; 14-2. tabula). Sénu un maltozi

izmantojoSo bakteriju daudzums ir nepartraukti pieaudzis, seviski 2009. gada.

Bakteriju kopskaits samazinajas 2008. gada vasaras perioda, bet péc tam turpinaja

pieaugt, 2009. gada augusta parsniedzot 2008. gada junija skaitu. Aktinomicétu

reizes palielingjies. 14-5. un 14-6. attéls raksturo domin€joso sénu un to Ipatsvara

dinamiku B augsné.
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Tabula 14-2. Sénu un bakteriju kvv/ g mitras augsnes B lauka

Analizes Sénes™* Baktérijas** Bakterijas”®
numurs - i
datums kopskaits aktinomicétes
1- (5,3+2,9)x10° | (6,443,3)x10* | (7,8+2,6)x10° | (1,2+0,6)x10°
16.06.2008.

3,4 3,4 2,4 4
2 - (6,5+2,7)x10° | (1,240,7)x10° | (3,2+0,8)x10° | (6,8+6,8)x10°
21.08.2008.

3,4 4 1,3,4
3- (2,5+0,7)x10* | (1,4+0,1)x10°> | (9,2+0,2)x10° | (4,5+3,9)x10*
04.06.2009.

1,2 1,4 2,4
4- (4,0£1,1)x10* | (3,240,5)x10° | (2,1+1,1)x10" | (3,3+0,2)x10°
25.08.20009.

1,2 1,2,3 1,2,3 1

% Kultivétas iesala agara barotné.
® Kultivetas rauga ekstrakta-peptona agara barotné. Atseviska grupa iedalitas aktinomicétes.

© Ar numuriem atziméti analiZu numuri, ar kuriem dotajai grupai ir bitiskas atSkiribas

(p<0,05).

—&— Sénes

"
/’/ —8— Baktérijas-malt.

——¢ Baktériju kopskaits

3 Aktinomicétes

log kvv/g
IS

16.06.2008. 21.08.2008. 04.04.2009. 25.08.2009.

14-4. attels. Mikroorganismu populaciju dinamika B augsng.
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14-5.attels. Domingjoso sénu dinamika B augsné.
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14-6. attels. Domingjoso s€nu Tpatsvara dinamika B augsng.

Biologiskaja C lauka augsné 2007. un 2008. gada audz&ja ziemas rudzus, bet
2009. gada — kartupelus. 12-7. att€la redzams, ka mikroorganismu grupu daudzums
(kvv/g) divu gadu laika ir mainijies. Vairakos gadijumos izmainas ir statistiski
ticamas (p<0,05; 12-3. tabula). Samazinats sénu daudzums bija 2008. gada augusta.
Abu gadu laika 1énam pieauga maltozi izmantojoso bakteriju daudzums. Baktériju
kopskaits svarstijas. Aktinomicétu daudzums samazinajas no 2008. gada jinija lidz
2009. gada junijam, bet p&c tam iev€rojami pieauga, parsniedzot 2008. gada junija
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daudzumu. 12-8.

un 12-9. attels raksturo domin&joSo sénu un to Ipatsvara dinamiku C

augsne.
Tabula 14-3. Sénu un baktériju kvv/ g mitras augsnes C lauka
Analizes Sénes™* Baktérijas®* Bakterijas”®
numurs - - :
datums kopskaits aktinomic&tes
1- (3,240,4)x10" | (1,1+0,1)x10° | (4,6+1,1)x10° | (1,4+0,8)x10°
16.06.2008.
2 3,4 2 3,4
2 - (8,5+5,7)x10° | (1,6+0,5)x10° | (2,8+0,8)x10° | (3,3+2,3)x10°
21.08.2008.
1,3,4 3 1,3,4 4
3- (4,6+2,00x10% | (2,6+0,3)x10° | (6,5+1,4)x10° | (1,9+0,3)x10°
04.06.2009.
2 1,2 2,4 1,4
4- (4,6+3,0)x10% | (2,5+0,4)x10° | (4,2+0,3)x10° | (4,2+0,3)x10°
25.08.2009.
2 1 2,3 1,2,3

% Kultivétas iesala agara barotné.

® Kultivetas rauga ekstrakta-peptona agara barotné. Atseviska grupa iedalitas aktinomicétes.

¢ Ar numuriem atzZim@ti analizZu numuri, ar kuriem dotajai grupai ir bitiskas atskiribas

(p<0,05).
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14-7. attels. Mikroorganismu populaciju dinamika C augsng.
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14-8. attels. Domingjoso sénu dinamika C augsné.
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14-9. attels. DomingjoSo sénu Tpatsvara dinamika C augsné.

Konvencionalaja D lauka augsné 2007. gada audzg&ja ziemas rudzus, 2008. gada
— kartupelus, bet 2009. gada — miezus. Tika veikta apstrade ar herbicidiem
(10.06.2008. Zenkors, 09.06.2009. Sekators) un fungicidiem (02.07.2009. Ridomil,
15.07.2008. Gloria). 12-10. attéla redzams, ka mikroorganismu grupu daudzums
(kvv/g) divu gadu laika ir mainijies. Vairakos gadijumos izmainas ir statistiski
mazaks neka velak. Maltozi izmantojoSo baktériju daudzums 1€nam, bet nepartraukti
pieauga. Bakteriju kopskaits nepartraukti palielindjas, kopuma 1,6 reizes, tomér
atSkiribas nebija statistiski ticamas. Aktinomic€tu daudzums bija samazinats 2008.

un to Tpatsvara dinamiku D augsné.

Tabula 14-4. Sénu un bakteriju kvv/ g mitras augsnes D lauka

Analizes Sénes™* Baktérijas®* Bakterijas™®
numurs - :
datums kopskaits aktinomicgtes
1- (3,5+1,1)x10° | (2,6+1,1)x10* | (2,4+1,0)x10° | (3,2+1,0)x10°
16.06.2008.
2,3,4 3,4 2,3
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2 - (1,4+0,5)x10* | (3,7+2,1)x10" | (2,640,5)x10° <1x10°
21.08.2008.

1 4 1
3- (3,0£1,1)x10* | (7,0+2,0)x10* | (2,8+0,3)x10° <1,0x10°
04.06.20009.

1 1 1
4 - (2,1+£1,0)x10% | (1,0+0,2)x10° | (3,9+1,4)x10° | (1,7+1,6)x10°
25.08.20009.

1 1,2

% Kultivétas iesala agara barotné.
® Kultivétas rauga ekstrakta-peptona agara barotné. Atseviska grupa iedalitas aktinomicétes.

° Ar numuriem atzZim@ti analizu numuri, ar kuriem dotajai grupai ir bitiskas atskiribas

(p<0,05).
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5 —

——
o '—/_/://h\o —e— sénes
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2 / I
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o 3
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2

1

0 T T T

16.06.2008. 21.08.2008. 04.06.2009. 25.08.2009.

14-10. attéls. Mikroorganismu populaciju dinamika D augsng.
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14-11. attéls. DomingjoSo sénu dinamika D augsné.

- ]
80% +—
B Sterils micélijs
609 O Fusarium
T B Verticillium
O Penicillium
20% 1 || |OMortierella
B Mucor
O Trichoderma
20% +— —
O% T T T
16.06.08. 21.08.08. 04.06.09. 25.08.09.
14-12. attels. Domin&joSo sénu Ipatsvara dinamika D augsné.
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Konvencionalaja E laika augsné 2007. gada audz€ja abolinu, 2008. gada —
ziemas rudzus, bet 2009. gada — kartupelus. Tika veikta apstrade ar herbicidiem
(25.04.2008. Preiss, 18.06.2009, 26.06.2009.
insekticidiem (18.06.2009. Fastaks) un fungicidiem (26.06.2009.
10.07.2009, 21.07.2009. 14-13.

Granstars Mistrals, Pantera),
Ridomils,
Gloria, Penkocebs). attéla redzams, ka
mikroorganismu grupu daudzums (kvv/g) divu gadu laika ir mainijies. Vairakos
gadijumos izmainas ir statistiski ticamas (p<0,05; 5. tabula). Sénu daudzums 1€nam
palielinajas. Maltozi izmantojoSo bakteriju daudzums svarstljas pa gadalaikiem.

14. un 14-15. attels raksturo domingjoso s€nu un to ipatsvara dinamiku E augsné.

Tabula 14-5. Sénu un baktériju kvv/ g mitras augsnes E lauka

Analizes Sénes™* Baktgrijas®* Bakterijas”®
numurs - i
datums kopskaits aktinomicétes
1- (2,8+0,5)x10° | (2,6+1,2)x10° | (6,2+1,1)x10° | (1,7+0,9)x10°
16.06.2008.

2,3 2 2
2 - (4,8+1,4)x10° | (8,6+2,5)x10" | (3,4+0,3)x10° <1x10°
21.08.2008.

1 1,3 1,3
3- (6,5+0,5)x10° | (4,6+0,8)x10° | (6,6+0,7)x10° | (0,5+0,5)x10*
04.06.20009.

1 2,4 2 4
4- (6,8+6,6)x10" | (1,4+0,7)x10° | (5,1+2,0)x10° | (1,0+0,7)x10°
25.08.20009.

3 3

% Kultivétas iesala agara barotné.

® Kultivetas rauga ekstrakta-peptona agara barotné. Atseviska grupa iedalitas aktinomicétes.

© Ar numuriem atziméti analiZu numuri, ar kuriem dotajai grupai ir bitiskas atSkiribas

(p<0,05).
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14-13. attéls. Mikroorganismu populaciju dinamika E augsng.
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14-14. attels. DomingjoSo sénu dinamika E augsné.
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14-15. attéls. Doming&joSo sénu ipatsvara dinamika E augsné.

Konvencionalaja F laika augsné 2007. gada audzgja viengadigo aireni, 2008.
gada — miezu-zirpu mistru, bet 2009. gada — pupas. Tika veikta apstrade ar
herbicidiem (2008.g. jiinija sakuma Bazagrans un Stomps, 28.05.2009. Bazagrans un
Stomps). 14-16. attcla redzams, ka mikroorganismu grupu daudzums (kvv/g) divu
gadu laika ir mainijies. Vairakos gadijumos izmainas ir statistiski ticamas (p<0,05; 6.
tabula). Sénu daudzums palielinajas 2009. gada laikd. Ar1 maltozi izmantojoSo
bakteriju daudzums un bakteriju kopskaits pec 2008. gada augusta 1énam palielinajas.

17. un 14-18. attels raksturo domingjoso sénu un to Ipatsvara dinamiku F augsné.

Tabula 14-6. Sénu un baktériju kvv/ g mitras augsnes F lauka

Analizes Sénes™* Baktgrijas®* Bakterijas”*
numurs - .
datums kopskaits aktinomicé&tes
1- (5,0£0,4)x10° | (4,3+1,6)x10* | (1,7+0,8)x10° | (2,2+0,2)x10°
16.06.2008.
3,4 2,3,4 2,3 2,3
2- (6,3+4,0)x10° | (1,240,5)x10° | (3,3+0,4)x10° <1x10°
21.08.2008.
1 1 1,4
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3- (5,840,3)x10° | (1,540,1)x10° | (3,0£0,3)x10° | (0,5+0,5)x10"
04.06.20009.

1 1 1 1,4
4- (2,3+1,3)x10% | (1,4+0,3)x10° | (4,8+2,3)x10° | (3,5+2,1)x10°
25.08.2009.

1 1 2,3

# Kultivétas iesala agara barotné.
® Kultivéetas rauga ekstrakta-peptona agara barotné. Atseviska grupa iedalitas aktinomicétes.

° Ar numuriem atziméti analizu numuri, ar kuriem dotajai grupai ir biitiskas atSkiribas
(p<0,05).
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14-16. attels. Mikroorganismu populaciju dinamika F augsné.
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14-17. attéls. Doming&joSo sénu dinamika F augsné.
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14-18. attels. Doming&joSo sénu Ipatsvara dinamika F augsné.
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Konvencionalaja G laika augsn€ 2008. gada audz&ja vasaras rapsi, bet 2009.
gada — miezus. Tika veikta apstrade ar herbicidiem (07.05.2008. Treflans, 17.06.2098.
Lontrels, 09.06.2009. Sekators) un insekticidiem (26.06.2008. Fastaks). 14-19. attela

redzams, ka mikroorganismu grupu daudzums (kvv/g) divu gadu laika ir mainijies.

Vairakos gadijumos izmainas ir statistiski ticamas (p<0,05; 14-7. tabula). Sénu

daudzuma minimums bija 2008. gada junija, péc tam to daudzums palielingjas un

saglabajas apméram viena ItTmeni. Maltozi izmantojoSo baktériju daudzums nedaudz,

taCu nebitiski, palielinajas. Aktinomicétu daudzums bija samazinats 2008. gada

Ipatsvara dinamiku G augsné.

Tabula 14-7. Sénu un baktériju kvv/ g mitras augsnes G lauka

Analizes Sénes™* Baktgrijas®* Bakterijas”®
numurs - :
datums kopskaits aktinomicétes
1- (1,3+0,3)x10° | (6,7+1,3)x10* | (2,140,5)x10° | (2,7+0,2)x10°
16.06.2008.
2,3,4 3 2,3
2 - (5,8+1,4)x10° | (9,6+4,0)x10* | (3,1+0,8)x10° <1x10°
21.08.2008.
1 1
3- (4,5+0,5)x10° | (1,7+1,1)x10° | (3,140,1)x10° | (0,5+0,5)x10°
04.06.2009.
1 1, 1
4- (4,240,6)x10° | (1,240,4)x10° | (3,6+1,1)x10° | (5,2+5,0)x10°
25.08.20009.
1

% Kultivétas iesala agara barotné.

® Kultivetas rauga ekstrakta-peptona agara barotné. Atseviska grupa iedalitas aktinomicétes.

© Ar numuriem atziméti analiZu numuri, ar kuriem dotajai grupai ir bitiskas atSkiribas

(p<0,05).
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log kvv/g
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16.06.2008. 21.08.2008. 04.06.2009.  25.08.2009.

14-19. attéls. Mikroorganismu populaciju dinamika G augsné.
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14-20. attels. Domin&joSo sénu dinamika G augsné.
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14-21. attels. Domin&joSo sénu Ipatsvara dinamika G augsné.

Tika salidzinata mikroorganismu populaciju dinamika dazadas augsnés divu
gadu laika (14-22. — 14-25. att.). Pétito grupu mikroorganismu daudzums atkariba no
dazadiem apstakliem varigja par 1-1,7 pakapeém (log vienibam), iznemot

aktinomicgtes, kur variacija parsniedz 2 pakapes.

Bakteriju kopskaits (14-24. att.) mainijas vismazak, salidzinot ar pargjam trim
pétitajam grupam, robezas no 1x10° Iidz 6x10" kvv/ g, tomer vairakos gadijumos tika
konstatétas statistiski ticamas atSkiribas starp augsném (p<0,05). 16.06.2008. visas
biologiskajas augsnés bija lielaks baktériju kopskaits neka konvencionalajas. Ta pasa
biologisko augsnu pulkam piepulcgjas konvencionala D augsne (péc kartupelu
novakSanas un miezu sgjas). 2009. gada augusta ar bakteriju bagatibu atkal izcelas
biologiskas A un B augsnes, bet C augsne kopa ar visam konvencionalajam kopa

veidoja viendabigu grupu.

Svarstibas novérojam maltozi izmantojoSo baktériju daudzuma (14-23. att.),
bet D augsné visos gadijumos $is grupas baktériju bija vismazak. Te nebija tik liela
atSkiriba starp biologiskajam un konvencionalajam augsném ka baktériju kopskaita

gadijuma. Svarstibu robezas no 2x10* Iidz 2x10° kvv/g.
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Ar lielu daudzumu aktinomicétu vienmer izcé€las C lauks, ka arT B lauks 2008.
gada augustad. Kopuma liekas, ka aktinomic€tu dinamiku visvairak iespaidoja
meteorologiskie faktori, jo visas augsnés svarstibas bija lidzigas, ar lidzigu amplitidu.

Amplitidas robezas no <1x10* lidz 4x10° kvv/g.

Senu kopskaits (14-22. att.) svarstfjas robezas no 1x10% Iidz 7x10* kwv/g.
Tapat ka bakt€rijam, arT s€ném vismazakas atskiribas noveérojam 2008. gada augusta.
Kopuma var teikt, ka dazadi vides un agrotehniskie faktori atrak un stiprak ietekmée

augsnes sénu daudzumu neka augsnes baktériju daudzumu (kopskaitu).

Par augsnes kvalitates indikatoru iesakam izmantot sénu kvv/g, jo tas ir
visjutigakais no visiem misu pétitajiem mikrobiologiskajiem raditajiem. Apzinamies,
ka dazadi zinatnieki neviennozimigi verté So raditaju, jo sénes, ka zinams, veido hifas
un dazadas sporas, kas apgriitina to daudzuma precizu noteikSanu. Sépu kvv
noteikSana, protams, ir nosacita metode, un iegiitos datus nevar parveérst biomasa,
tomer, nemot vera sénu nozimigo lomu jebkura ekosisttma un daudzu sénu atru
reagéSanu uz augsnes fizikalo, kimisko un biologisko faktoru izmainam, ta ir loti

noderiga metode augsnes kvalitates raksturosanai.

log kvv/g
w

16.06.2008. 21.08.2008. 04.06.2009. 25.08.2009.

14-22. attels. Sénu kvv daudzuma izmainas augsné.
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log kvv/g

16.06.2008. 21.08.2008. 04.06.2009. 25.08.2009.

14-23. attels. Maltozi izmantojoSo bakteriju kvv daudzuma izmainas augsné.

log kvv/g

04.06.2009. 25.08.2009.

16.06.2008. 21.08.2008.

14-24. attels. Bakteriju kvv kopskaita izmainas augsné.
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14-25. attels. Aktinomicétu kvv daudzuma izmainas augsné.

DomingjoSo s€nu Ipatsvara salidzinajums atspogulots 14-26. — 14-29. attéla.
Augusta tads bija saglabajies tikai C un G, dalgji ar1 E augsné&. Visur citur parliecinosi
domingja sterilu mic€liju veidojosas sénes. Lidziga situacija, ar nelielam procentu
palielinajies sterilo mic€liju ipatsvars. 2009. gada augusta visas biologiskajas augsnés
bija ieveérojami samazinajies sterilo mic€liju Ipatsvars. D augsné tas bija palicis

ieprieks€ja rudens Itment, bet E, F un G augsnés tas bija ievérojami palielinajies.

Sénu 1patsvara nav tieSi noveérojama vasaras (jiinijs) un rudens (augusts)
ietekme. Daudz lielaku iespaidu atstaj kultiraugu suga kopa ar tai atbilstoSo

agrotehniku.

95



100% . _——
90% -+ I l
80% +— ; i~ali
B Sterils micélijs
70% 1 | |@Fusarium
60% +— - [~ | @ Verticillium
50% -+ —{ |OPenicillium
40% || OMortierella
30% 1 | | |@Mucor
209 1| | | | |BTrichoderma
10% _—
A B C D E F G

14-26. attéls. Doming&joso sénu Tpatsvars augsné 16.06.08.
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14-27. attels. Domin&joSo sénu Ipatsvars augsné 21.08.08.
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14-28. attéls. Doming&joSo sénu ipatsvars augsné 04.06.09.
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14-30. attéls. Doming&joso sénu Tpatsvars kartupelu augsnés junija.
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14-31. attels. Doming&joso s€nu Tpatsvars kartupelu augsnés augusta.

14-32. attéla domingjoSo s€nu Ipatsvars kartupelu divu rudzu lauku augsnés
2008. gada jiinija, bet 14-33. att€la — 2008. gada augusta. Abos méneSos dominé
Penicillium spp., tomér junija vairak neka augusta. Augusta piecaug steriliec micéliji.
Konvencionala lauka augsné mazaka Penicillium dominance neka biologiskaja lauka,
seviski augusta, bet to varbut vairak ietekmé&ja nevis konvencionalais vai biologiskais
rezims, bet tas, ka biologiska lauka augsné rudzi bija audz&ti ari iepriek$éja gada.
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14-32. attéls. Doming&joSo sénu Tpatsvars rudzu augsnés jiinija.
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14-33. attéls. Doming&joSo sénu ipatsvars rudzu augsnés augusta.

14-34. att€la salidzinats domin&joSo sénu ipatsvars miezu augsnés 2009. gada

junija, bet 14-35. attela — 2009. gada augusta. Variacijas veérojamas starp laukiem, bet

nevar teikt, ka tas atspogulotu biologisko vai konvencionalo reZzimu.
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14-34. attéls. Doming&joso sénu Ipatsvars miezu augsnées jiinija.
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14-35. attels. DomingjoSo s€nu Tpatsvars miezu augsnés augusta.

14-36. attela salidzinats domin&joSo sénu Ipatsvars krustziezu augsnés 2008.
gada jiinija, bet 14-37. att€la — 2008. gada augusta. Diezgan lidziga aina bija vérojama
junija. Abos laukos nebija izteikta kadas sénu grupas dominance, tomer abi lauki
izc€las ar ievérojamu Mortierella spp. ipatsvaru. Augusta biologiskaja lauka stipri
pieauga sterilo micéliju daudzums, un tie izteikti domingja, bet konvencionalaja lauka

Penicillium spp. saglabaja savu junija Tpatsvaru.
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14-36. attels. Doming&joso sénu Tpatsvars krustziezu augsnés junija.
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14-37. attels. Doming&joSo sénu Ipatsvars krustzieZu augsnés augusta.
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Galvenie secinajumi

Pétitajas augsnés ir atSkirigs baktériju un sénu daudzums, tatu kopuma tas
atbilst normalam proporcijam un normalam augsnes stavoklim. P&tito grupu
mikroorganismu daudzums bija saméra konstants un atkariba no dazadiem apstakliem
vari€ja saméra maz — tikai par 1-1,7 pakapém (log vienibam), iznemot aktinomicétes,

kur variacija parsniedza 2 pakapes.

Bakteriju kopskaits mainijas robezas no 1x10° Iidz 6x10" kvv/ g, un izmainas
bija mazakas neka pargjas pétitajas grupas. Maltozi izmantojoSo bakteériju daudzums
svarstijas robezas no 2x10* lidz 2x10° kvv/g. Aktinomicétu daudzums svarstijas no
<1x10* Iidz 4x10° kvv/ g, un aktinomic€tu daudzuma dinamiku visvairak iespaidoja

meteorologiskie faktori.
Senu kopskaits svarstijas robezas no 1x10° Iidz 7x10* kvv/g.

Baktériju un sénu daudzumu augsné, ka ari sénu sugu kvv daudzumu un
patsvaru vairak ietekmé&ja nevis biologiskais vai konvencionalais lauka reZims, bet
gan kultiiraugu suga. Tas iespaids saglabajas vismaz Iidz nakoSajai sezonai. Vairakus
gadus (misu gadijuma dati tikai par diviem gadiem) audz€jot vienu un to pasu sugu,
ekosistéma stabiliz&jas un sugu daudzveidiba samazinajas (vismaz sénu sugu, par ko

liecina miisu dati).

Par augsnes kvalitates mikrobiologisko indikatoru iesakam izmantot sénu
kvv/g, jo tas ir visjutigakais no visiem misu pétitajiem mikrobiologiskajiem

raditajiem.
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Pielikums Nr. 15. 04.06.2009 ievakto augsnes paraugu mikrobiologiskas izpétes

rezultati

Tabula 15-1. Augsnes paraugu ievaksanas vietas.

N.p.k. | Paraugu 2008.g. audzeta kultiira 2009.g. audzeta | 2010 | 2011
Nr. kultiira
1 1-3 Kartupeli Zirnu mistrojums
2 4-6 Ellas rutks Miezi
3. 7-9 Ziemas rudzi Kartupeli
4. 10-12 Kartupeli Miezi
5 13-15 Ziemas rudzi Kartupeli
6 16 - 18 Mistrojums  (vikes  ar | Pupas
mieziem)

7. 19-21 Vasaras rapsis Miezi

Tabula 15-2 apkopoti dati par sénu un baktériju kolonijas veidojoSo vienibu
(kvv) daudzumu grama mitras augsnes katra analiz&taja parauga, bet tabula 15-3 —
katra lauka. Tabula 15-2 saskatams ar1 lauku paraugu neviendabigums, jo vairakos
gadljumos verojamas bitiskas atSkiribas (p<0,05) starp visiem trim augsnes
paraugiem.

Bakteriju kvv/g noteikts, augsnes suspensiju atSkaidijumus uzs€jot un kultivgjot
agariz&ta rauga ekstrakta-peptona barotné Nutrient broth ‘E’ (Int. Diagnostics Group,
Lielbritanija); barotnes sastavs (g/l): galas ekstrakts 1,0; rauga ekstrakts 2,0; peptons
5,0; NaCl 5,0; agars 20,0; divi atkartojumi. Bakteriju kolonijas skaititas péc 3 un 10
dienu ilgas inkubacijas 20+2 °C temperatiira.

Sénu kvv/g noteikts, augsnes suspensiju atSkaidijumus uzs€jot un kultivgjot
agarizeta iesala ekstrakta barotné (iesala ekstrakts d=1,028, agars 20,0 g/1). Kolonijas
skaititas pec 3 dienu ilgas inkubacijas 2012 °C temperatiira. P&c 10 dienu ilgas
inkubacijas noteiktas augsné doming&joSo un iesala agara barotné€ kultivéjamo sénu
gintis, un analiz&tajos paraugos tas bija Fusarium, Geomyces, Humicola, Mortierella,
Mucor, Penicillium, Staphylotrichum, Trichoderma un Verticillium spp., ka ari sterilu
micéliju veidojoSas sénes. Neviena parauga netika konstatétas Absidia, Alternaria,
Aspergillus, Aureobasidium, Botrytis, Cephalosporium, Cladosporium, Geotrichum
un Rhizopus spp., tadél secinam, ka $o sénu ir mazak neka 100 kvv/g (noteikSanas
robeza). lesala agara barotn€ noteikts ar1 to baktériju kvv daudzums, kas aug uz iesala,
kur par galveno oglekla baribas avotu kalpo maltoze.

Tabula 15-2. Sénu un bakteriju kvv/g mitras augsnes analiz&tajos paraugos*

Lauki un Sénes® Bakterijas® Baktrijas”

paraugi 3 dienas aktinomicétes
Al (3,5+0,5)x10* | (7,5+1,5)x10* (6,9+1,4)x10° (3,0+0,5)x10"
A2 (2,0+1,00x10* | (4,2+0,1)x10* (3,3+1,0)x10° (2,0+0,5)x10*
A3 (2,5+0,5)x10* | (6,7+0,7)x10* (4,040,4)x10° (2,0+0,5)x10"
B 4 (3,5+1,5)x10* | (1,4+0,1)x10° (9,3+2,0)x10° (1,040,1)x10°
B5 (2,0+1,0)x10* | (1,4+0,1)x10° (8,9+3,2)x10° (1,0+0,1)x10*
B6 (1,5+0,5)x10* | (3,6+0,3)x10° (9,3+0,1)x10° (2,5+1,0)x10"
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C7 (2,9+0,8)x10* | (9,0+1,0)x10° (7,8+2,6)x10° (2,0+1,0)x10°
c8 (7,5+2,5)x10* | (2,8+0,2)x10° (5,1+0,3)x10° (1,7+0,5)x10°
o) (3,5+1,5)x10* | (2,310,3)x10° (3,310,3)x10° (4,540,5)x10°
D10 (2,040,1)x10* | (2,3+0,1)x10° (4,120,7)x10° <1,0x10"

D11 (2,5+0,5)x10* | (5,0+3,0)x10* (3,0+0,2)x10° <1,0x10*

D 12 (4,5+1,5)x10* | (9,0+4,0)x10* (2,540,8)x10° (0,540,5)x10°
E 13 (2,0+0,1)x10* | (1,6+0,4)x10° (6,8+1,9)x10° (0,5+0,5)x10"
E 14 (6,0+1,0)x10° | (5,3+2,3)x10° (7,3+1,3)x10° (0,5+0,5)x10"
E 15 (7,0£0,1)x10° | (3,8+1,4)x10° (5,7+0,6)x10° <1,0x10*

F 16 (5,5+1,5)x10° | (1,5+0,3)x10° (5,141,0)x10° (0,540,5)x10"
F17 (6,0£2,0)x10° | (1,4+0,2)x10° (2,7+0,3)x10° (0,5+0,5)x10*
F 18 (1,5+0,5)x10* | (6,04+2,0)x10* (3,2+0,6)x10° <1,0x10*

G 19 (4,0£1,0x10° | (3,2+1,5)x10° (6,310,7)x10° (0,50,5)x10°
G20 (5,0+1,0)x10° | (1,240,1)x10° (3,0+0,5)x10° (0,5+0,5)x10°
G21 (2,0£0,1)x10° | (7,041,0)x10* (3,1+0,6)x10° (0,5+0,5)x10°

* Treknraksta (bold) ieziméti raditaji, kas batiski (p<0,05) atSkiras no abiem par€jiem
konkreta lauka raditajiem.

& Kultivetas iesala agara barotng.

b Kultivéetas rauga ekstrakta-peptona agara barotng.

¢ Baktériju kvv daudzums noteikts péc augsnes suspensiju uzséjumu 3 dienu ilgas
inkubacijas. Atseviska grupa iedalitas aktinomicétes (kolonijas skaititas pec 10 dienam).

Tabula 15-3. Sénu un bakteriju kvv/g mitras augsnes analiz&tajos laukos

Lauki Sénes*? Bakt&rijas®* Baktgrijas”®*
3 dienas aktinomicétes
(2,740,6)x10" (7,140,4)x10* (3,5+2,6)x10° (2,30,5)x10"
A EF.G B,C.EF B C.D,EF
(2,540,7)x10* (1,440,1)x10° (9,2+0,2)x10° (4,5+3,9)x10"
B EF.G A.CDE A,CD.EFG C,D
(4,6+2,0)x10" (2,6+0,3)x10° (6,5+1,4)x10° (1,9+0,3)x10°
C EF.G AB,D.EF B,D,F.G AB,D.EFG
(3,0+1,1)x10* (7,0+2,0)x10* (2,8i0(,:3)x106 A;l,é)xé(l);‘ i
D E,F,G B,C,E,F B, ,E 1y 1=
(6,5+0,5)x10° (4,6+0,8)x10° (6,6+0,7)x10° (0,5+0,5)x10"
E AB,C,D,G AB,C,D,F.G B,D,F,.G ACD
(5,8+0,3)x10° (1,5+0,1)x10° (3,0+0,3)x10° (0,5+0,5)x10"
F AB,C,D,G A,CDE B,C,E ACD
(4,5+0,5)x10° (1,7+1,1)x10° (3,1+0,1)x10° (0,5+0,5)x10°
G AB,CD,EF E B,C,E C

% Kultivétas iesala agara barotné.

® Kultivetas rauga ekstrakta-peptona agara barotng.

¢ Baktériju kvv daudzums noteikts péc augsnes suspensiju uzséjumu 3 dienu ilgas
inkubacijas. AtsevisSka grupa iedalitas aktinomicétes (kolonijas skaititas péc 10 dienam).

9 Ar burtiem A-G atzimétas grupas, ar kuram dotajai grupai ir biitiskas atskiribas (p<0,05).
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legitie rezultati lauj salidzinat visu augS$nu mikrobiologisko sastavu (Atteli 15-1.
lidz 15-4., Tabulas 15-4, 15-5).

50000
45000
40000
35000
30000
25000

kvv/g

20000
15000
10000

5000

0
A B C D E F G

Attels 15-1. Sénu kvv/g augsnes.
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Attels 15-2. Baktériju daudzums augsng, kvv/g.
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Attels 15-3. Aktinomicé&tu kvv/g augsnes.
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Attéls 15-4. Doming&jo$o ginsu sénu Ipatsvars augsné.
Tabula 15-4
Baktériju un sénu kvv daudzuma attieciba augsné
Lauks Bakt@rijas / sénes*
A 130 (16-197)
B 368 (266-620)
C 141 (68-269)
D 93 (56-205)
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1015 (340-1217)

E
F 517 (213-927)
G 689 (600-1575)

* Jekavas robezas, kuras ieklaujas visi tr1s atseviSkie paraugi.

Tabula 15-5
Aktinomic€tu Tpatsvars baktériju kvv kopskaita

Paraugs Aktinomicetes, % no visam bakterijam*

0,7 (0,4-5,0)

0,5 (0,3-1,1)

2,9 (2,6-13,6)

<0,4 (<0,1-<0,4)

<0,1 (<0,1-0,2)

0,2 (<0,1-0,2)

OMMmMO0O|w >

1,6 (0,8-1,7)

* Iekavas robezas, kuras ieklaujas visi tr1s atseviSkie paraugi.

Biologiska A lauka (1.-3. paraugs) augsné tapat ka citos biologiskajos laukos ir
saméra daudz sénu — vél vairak ir tikai biologiskaja C lauka. Baktériju kopskaits ir
ievérojami mazaks neka biologiskaja C lauka. Aktinomicétu daudzums vidgjs, un to
Ipatsvars no visam bakterijam sastada 0,7 %. Visi tris augsnes paraugi ir samera
neviendabigi péc baktériju daudzuma. Bakteriju un sénu kvv daudzuma attieciba ir
maza — 130. Augsné visvairak izplatitas Penicillium gints sénes (42 % no visam sénu
kvv), bet otro un treSo vietu ienpem sterilu micéliju veidojoSas sénes (30 %) un
Verticillium spp. (27 %).

Biologiska B lauka (4.-6. paraugs) augsné ir saméra daudz sénu. Tapat ka
pagajusaja gada te ir vislielakais bakteriju kopskaits. Aktinomicétu daudzums vidgjs,
bet 1patsvars mazs — 0,5 %, tomér visi tris analiz€tie augsnes paraugi ir diezgan
atSkirigi. Bakteriju un sépu kvv daudzuma attieciba ir vidgja — 368. Augsné ir
daudzveidigas sénu populacijas, tacu domin€ sterilu micéliju veidojosas sénes (64 %).
Saméra daudz Trichoderma spp. (10 % ipatsvars).

Biologiska C lauka (7.-9. paraugs) augsne tapat ka pagajusaja gada izcelas ar
lielu daudzumu sénu un aktinomic&tu daudzumu. Ar1 baktériju kopskaits samera liels.
Aktinomic€tu ir iev€rojami vairak neka par€jos pétitajos laukos. Aktinomicetu
ipatsvars nav parak liels, tomér Sogad vislielakais — paraugos no 2,6 lidz 13,6 %.
Baktériju un sénu kvv daudzuma attieciba maza, apméram tada pati ka pagajusaja
gada — 141. Augsné tapat ka pagajusaja gada rudeni domin& Penicillium un
Verticillium gints sénes (62 un 58 %), pie tam ir palielinajies Verticillium ipatsvars.

Konvencionala D lauka (10.-12. paraugs) augsné ir ievérojami vairak sénu
kvv/g neka pargjos konvencionalajos laukos (p<0,05) un apméram tikpat, cik
biologiskajos. Bakteriju kopskaits ir neliels. Aktinomicétu kopskaits un Tpatsvars
mazs. Baktériju un sénu kvv daudzuma attieciba ir loti maza — tikai 93. Dominé
Verticillium spp. un sterilu micgliju veidojosas sénes (39 un 36 % Tpatsvars).

Konvencionala E lauka (13.-15. paraugs) augsné tapat ka konvencionalajos
laukos F un G ir maz sénu kvv/g, bet saméra daudz baktériju. Aktinomic&tu Joti maz,
un to Tpatsvars neparsniedz 0,2 %. Saja lauka tapat ka visu pagajuso gadu ir vislielaka
baktériju un sénu kvv daudzuma attieciba — 1015. lIzteikti doming sterilu micéliju
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veidojosas sénes (ipatsvars 67 %). Pa 10 % sastada Geomyces un Mortierella, bet
par¢jas gintis katra sastada ne vairak par 2 %.

Konvencionala F lauka (16.-18. paraugs) augsné ir gan neliels sénu, gan ari
neliels baktériju, tai skaita aktinomic&tu, kvv/g skaits. Ari aktinomic&tu Tpatsvars
neparsniedz 0,2 %. Bakteriju un sénu kvv daudzuma attieciba ir vidéja — 517. No
augsnes séném I1dzigi ka ieprieksgja rudeni aptuveni 49 % sastada sterilu micéliju
veidojosas, talak pec ipatsvara seko Penicillium (14 %) un Trichoderma (12 %) gintis,
tomgr ir arT saméra liela citu sénu daudzveidiba.

Konvencionala G lauka (19.-21. paraugs) augsné tapat ka pagajusaja gada ir
loti maz sénu kvv — to ir ievérojami (p<0,05) mazak neka pargjas péetitajas augsnés.
Ar1 bakteriju kopskaits $eit joprojam ir viens no mazakajiem. Aktinomicétu daudzums
mazs, tomer tas sastada 1,6 % lielu 1patsvaru. Bakteriju un sénu kvv daudzuma
attieciba ir diezgan liela — 689. Ar 33 % 1patsvaru doming sterilu micg&liju veidojosas
sénes, bet pargjo domingjoso ginsu daudzveidiba ir diezgan liela un lidziga F laukam.

Attels 15-5. 1., 2. un 3. augsnes suspensijas 10-kartigo atSkaidijumu s€rijas uzs€jumi uz iesala
agara barotnes (kreisaja pus€) un uz rauga ekstrakta-peptona barotnes (labaja pus€) péc 10 dienu
ilgas inkubacijas (foto 2 atkartojumiem).
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Attels 15-6. 5. un 6. augsnes suspensijas 10-kartigo atSkaidijumu s€rijas uzs€jumi uz iesala agara
barotnes (kreisaja pus€) un uz rauga ekstrakta-peptona barotnes (labaja pus¢) péc 10 dienu ilgas
inkubacijas (foto 1-2 atkartojumiem).
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Attels 15-7. 7., 8. un 9. augsnes suspensijas 10-kartigo atskaidijumu s€rijas uzs&jumi uz iesala agara
barotnes (kreisaja pus€) un uz rauga ekstrakta-peptona barotnes (labaja pus€) péc 10 dienu ilgas
inkubacijas (foto 2 atkartojumiem).
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Attels 15-8. 10., 11. un 12. augsnes suspensijas 10-kartigo atskaidijumu s€rijas uzséjumi uz

iesala agara barotnes (kreisaja pus€) un uz rauga ekstrakta-peptona barotnes (labaja pus€) pec
10 dienu ilgas inkubacijas (foto 2 atkartojumiem).
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Attels 15-9. 13,, 14. un 15. augsnes suspensijas 10-kartigo atskaidijumu s€rijas uzs&jumi uz iesala
agara barotnes (kreisaja pus€) un uz rauga ekstrakta-peptona barotnes (labaja pus€) péc 10 dienu
ilgas inkubacijas (foto 2 atkartojumiem).
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Attéls 15-10. 16., 17. un 18. augsnes suspensijas 10-kartigo atSkaidijumu sérijas uzséjumi uz

iesala agara barotnes (kreisaja pus€) un uz rauga ekstrakta-peptona barotnes (labaja pus€) pec
10 dienu ilgas inkubacijas (foto 2 atkartojumiem).
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Attels 15-11. 19., 20. un 21. augsnes suspensijas 10-kartigo atSkaidijumu sérijas
uzs€jumi uz iesala agara barotnes (kreisaja pus€) un uz rauga ekstrakta-peptona
barotnes (labaja pus¢€) péc 10 dienu ilgas inkubacijas (foto 2 atkartojumiem).
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Visu biologisko lauku aug$nu un visu konvencionalo lauku aug$nu vidgjie
mikrobiologiska sastava raditaji apkopoti tabula 15-6. Redzams, ka konvencionalajos
laukos ir butiski (p<0,05) samazinats vid€jais sénu un aktinomicétu kvv daudzums
(attiecigi 2,8 un 5,7 reizes). Lidz ar to konvencionalajas augsnés ir gandriz 3 reizes
palielinata bakteriju un sénu daudzuma attieciba.

Tabula 15-6
Biologisko un konvencionalo lauku augs$nu mikrobiologiska sastava salidzinajums
Lauki, Sénes Bakteri- Bakterij as™® Aktino- Bakteéri-
attieciba jas® 3 dienas aktino- | micétes, jas/
micétes % sénes’
Biol. 33000 160000 6400000 86000 1,4 213
Konv. 12000 190000 3900000 15000 0,5 579
Biol./ 2,8 0,8 1,6 57 2,8 0,4
konv.

* Treknraksta (bold) iezimé&ti mikroorganismu skaita raditaji, kas btiski (p<0,05) atSkiras.
 Kultivatas iesala agara barotng.
® Kultivétas rauga ekstrakta-peptona agara barotng.

¢ Baktériju kvv daudzums noteikts p&c augsnes suspensiju uzsgjumu 3 dienu ilgas inkubacijas.

Atseviska grupa iedalitas aktinomicétes.
d Aprekinata bakteriju un sénu kopskaita attieciba.

Tabula 15-7 salidzinats mikroorganismu daudzums abos kartupelu laukos
(biologiskaja C un konvencionalaja E). Ari Seit biologiskaja lauka ir ievérojami vairak
sénu un aktinomicetu, ka arT maltozi izmantojoSo bakteriju neka konvencionalaja
lauka. Lidz ar to izmainas ari aktinomic€tu Ipatsvars un attieciba starp bakteriju un
sénu daudzumu.

Tabula 15-7.
Biologisko un konvencionalo kartupelu lauku augs$nu mikrobiologiska sastava
salidzinajums
Lauki, Sénes Baktéri- Bakterijas”® Aktino- | Bakteri-
attieciba jas® 3 dienas aktino- | micétes, jas/
micétes % sénes’
Biol. 46000 260000 6500000 190000 2,9 141
Konv. 6500 460000 6600000 5000 <0,1 1015
Biol./ 7,1 0,6 1,0 38,0 >29,0 0,1
konv.

* Treknraksta (bold) iezZiméti raditaji, kas butiski (p<0,05) atskiras.
& Kultivetas iesala agara barotng.

® Kultivétas rauga ekstrakta-peptona agara barotné.

¢ Bakteriju kvv daudzums noteikts p&c augsnes suspensiju uzs&jumu 3 dienu ilgas inkubacijas.
AtseviSka grupa iedalitas aktinomic@tes.

d Apréekinata baktériju un sénu kopskaita attieciba.
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Sogad tiek analizéti tris miezu lauki — viens biologiskais (B, priek§augs ziemas
rudzi) un divi konvencionalie (D, priekSaugs kartupeli un G, priekSaugs vasaras
rapsis). D un G laukos paslaik nozimigi atSkiras sénu daudzums, ko drosi vien var
izskaidrot ar ieprieksgjo gadu ietekmi. Sikaku vert€jumu varésim dot péc turpmako
datus iegiiSanas projekta gaita
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Pielikums Nr. 16. 25.08.2009 ievakto augsnes paraugu mikrobiologiskas izpétes
rezultati

16-1. tabula apkopoti dati par sépu un bakteriju kolonijas veidojoSo vienibu
(kvv) daudzumu grama mitras augsnes katra analiz€taja parauga, bet 16-2. tabula —
katra lauka. 16-1. tabula saskatams ar1 lauku paraugu neviendabigums, jo vairakos
gadijumos ve€rojamas butiskas atSkiribas (p<0,05) starp visiem trim augsnes
paraugiem.

Bakteriju kvv/g noteikts, augsnes suspensiju atSkaidijumus uzs€jot un kultivgjot
agariz&ta rauga ekstrakta-peptona barotné Nutrient broth ‘E’ (Int. Diagnostics Group,
Lielbritanija); barotnes sastavs (g/l): galas ekstrakts 1,0; rauga ekstrakts 2,0; peptons
5,0; NaCl 5,0; agars 20,0; divi atkartojumi. Bakteriju kolonijas skaititas p&c 3 dienu

ilgas inkubacijas 2012 °C temperatiira.

Sénu kvv/g noteikts, augsnes suspensiju atSkaidijumus uzs€jot un kultivejot
agariz€ta iesala ekstrakta barotné (iesala ekstrakts d=1,028, agars 20,0 g/1). Kolonijas
skaititas péc 3 dienu ilgas inkubacijas 2012 °C temperatiira. P&c 10 dienu ilgas
inkubacijas noteiktas augsné domingjoso un iesala agara barotn€ kultivéjamo sénu
gintis, un analiz&tajos paraugos tas bija Acremonium, Fusarium, Mortierella, Mucor,
Penicillium, Trichoderma un Verticillium spp., ka arT sterilu micéliju veidojosas
sénes. Neviena parauga netika konstatétas Absidia, Aspergillus, Aureobasidium,
Botrytis, Cephalosporium, Geotrichum un Rhizopus spp., tadé]l secinam, ka $o sénu ir
mazak neka 100 kvv/g (noteikSanas robeZa). lesala agara barotné noteikts ari to
baktériju kvv daudzums, kas aug uz iesala, kur par galveno oglekla baribas avotu

kalpo maltoze.

Tabula 16-1. Sénu un baktériju kvv/g mitras augsnes analiz&tajos paraugos*

Lauki un Sénes® Bakterijas® Baktérijas®
paraugi i
kopskaits aktinomicg@tes
Al (8,5+4,5)x10* | (5,7+1,0)x10° (5,4+0,2)x10’ (3,0+0,1)x10°
A2 (4,042,0)x10* | (3,440,5)x10° (1,240,1)x10’ (2,0+1,0)x10°
A3 (7,5+0,5)x10* | (2,7+1,2)x10° (1,2+0,4)x10° (2,5+1,5)x10°
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B4 (2,540,5)x10* | (3,7+1,1)x10° (1,040,1)x10’ (3,5+1,5)x10°
B5 (5,0+2,0)x10* | (2,6+0,9)x10° (3,240,2)x10’ (2,0+2,0)x10*
B6 (4,5+3,5)x10* | (2,3+0,5)x10° (1,310,8)x10° (3,142,9)x10°
C7 (1,3+0,2)x10* | (2,9+0,5)x10° (3,6+1,3)x10’ (4,0+2,0)x10°
(of:] (8,5+1,5)x10* | (6,0+0,1)x10* (4,440,2)x10° (2,0+1,0)x10°
Cco9 (4,0£1,00x10* | (2,1+0,3)x10° (3,941,7)x10° (1,440,4)x10°
D 10 (4,0£2,0)x10° | (1,3+0,2)x10° (3,0+0,6)x10° (4,0+4,0)x10°
D11 (3,0+1,0)x10* | (8,5+0,5)x10* (5,9+0,2)x10° (6,0+6,0)x10"
D 12 (1,1+0,1)x10* | (8,0+3,0)x10* (2,9+0,7)x10° (6,0+6,0)x10"
E 13 (1,6+1,4)x10° | (1,2+0,5)x10° (3,8+0,1)x10° (6,045,0)x10"
E 14 (4,0£2,0)x10* | (2,3+0,5)x10° (7,9+1,1)x10° (5,0+4,0)x10"
E 15 (4,0£0,1)x10° | (6,0+1,0)x10* (3,5+0,3)x10° (2,0+1,8)x10°
F 16 (2,241,8)x10* | (1,740,3)x10° (8,0+2,0)x10° (5,0+5,0)x10°
F17 (8,0+2,0)x10% | (1,640,4)x10° (3,620,3)x10° (5,0+5.0)x10°
F 18 (4,043,00x10* | (9,5+1,5)x10* (2,7+1,1)x10° (5,045,0)x10"
G 19 (3,5+1,5)x10° | (1,740,2)x10° (3,1+0,1)x10° (2,0+0,1)x10°
G 20 (5,0+0,1)x10° | (1,240,3)x10° (5,2+1,6)x10° (1,3+1,1)x10°
G21 (4,040,1)x10° | (6,5+1,5)x10* (2,6+0,2)x10° (5,045,0)x10"

* Treknraksta (bold) ieziméti raditaji, kas bitiski (p<0,05) atSkiras no abiem par&jiem

konkréta lauka raditajiem.

# Kultivétas iesala agara barotné.
® Kultivétas rauga ekstrakta-peptona agara barotné. Atseviska grupa iedalitas

aktinomiceétes.
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Tabula 16-2. Sénu un bakteriju kvv/g mitras augsnes analiz&tajos laukos

Lauki Sénes™* Baktgrijas™* Bakterijas®
kopskaits Aktinomicétes

(6,7+1,9)x10* (1,2+1,0)x10° (6,2+4,4)x10’ (2,310,3)x10°
A D,F,G D,F.G C,D,EF,G B,E

(4,0+1,1)x10" (3,2+0,5)x10° (2,1+1,1)x10’ (3,3+0,2)x10°
B G D,EF.G C.D,E,F,G AE

(4,6+3,0)x10" (2,5+0,4)x10° (4,2+0,3)x10° (2,5+1,1)x10°
C G D,F.G AB

(2,1+1,0)x10* (1,0£0,2)x10° (3,9+1,4)x10° (1,7+1,6)x10°
D A,G AB,.C AB

(6,8+6,6)x10" (1,4+0,7)x10° (5,1+2,0)x10° (1,0+0,7)x10°
E G B AB AB

(2,3+1,3)x10" (1,440,3)x10° (4,8+2,3)x10° (3,5+2,1)x10°
F A,G A,B,C AB

(4,2+0,6)x10° (1,2+0,4)x10° (3,6+1,1)x10° (5,2+5,0)x10°
G A,B,CDEF AB,C AB

# Kultivétas iesala agara barotné.

° Kultivétas rauga ekstrakta-peptona agara barotné. Atseviska grupa iedalitas

aktinomicétes.
° Ar burtiem A-G atzimétas grupas, ar kuram dotajai grupai ir biitiskas atkiribas (p<0,05).

Iegitie rezultati lauj salidzinat visu augS$nu mikrobiologisko sastavu (14.-4. att.,

14-3.,14- 4. tab.).
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16-2. attels. Bakteriju daudzums augsné, kvv/g.
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16-3. attels. Aktinomicétu kvv/g augsnes.
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16-4. attels. DomingjoSo ginsu sénu Ipatsvars augsné.
Tabula 16-3. Baktériju un sénu kvv daudzuma attieciba augsné
Lauks Baktérijas / sénes*
A 925 (64-1600)
B 525 (400-2889)
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c 91 (52-2769)
D 403 (197-750)
E 75 (24-875)
F 209 (68-450)
G 857 (650-1040)

* Jekavas robezas, kuras ieklaujas visi trTs atseviSkie paraugi.

Tabula 16-4. Aktinomic&tu Tpatsvars baktériju kvv kopskaita

Paraugs Aktinomicétes, % no visam bakterijam*
A 0,4 (0,2-5,6)
B 1,6 (0,1-3,5)
c 3,1 (1,1-4,5)
D 4.4 (1,0-13,3)
E 2,0 (0,6-5,7)
F 7.2 (1,9-13,9)
G 14,4 (1,9-25,0)

* Tekavas robezas, kuras ieklaujas visi tr1s atseviSkie paraugi.

Biologiska A lauka (1.-3. paraugs) augsné tapat ka citos biologiskajos laukos ir
samera daudz sénu. Te ir vislielakais baktériju kopskaits. Aktinomicétu daudzums
vidgjs, un to Ipatsvars no visam bakterijam sastada 0,4 %. Visi tris augsnes paraugi ir
saméra neviendabigi péc baktériju daudzuma. Bakteriju un sénu kvv daudzuma vidgja
attieciba ir diezgan liela — 925, tau paraugos stipri varié. Augsné visvairak izplatitas
Penicillium gints sénes (36 % no visam sénu kvv), bet otro un treso vietu iepem

Fusarium (28 %) un Verticillium (25 %) spp.
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Biologiska B lauka (4.-6. paraugs) augsné ir saméra daudz sénu un liels
skaits bakteriju. Aktinomicétu daudzums vidgjs, bet patsvars 1,6 %. Bakteriju un
sénu kvv daudzuma attieciba ir vid§ja — 525. Augsné ir daudzveidigas sé€nu

populacijas, kur doming Acremonium (27 %), Verticillium (26 %) un Mortierella (25

%) spp.

Biologiska C lauka (7.-9. paraugs) augsne tapat ka pagajusaja gada izcelas ar
lielu daudzumu sénu. Baktériju kopskaits ir ievérojami mazaks neka pargjos
biologiskajos laukos un ir 1idzigs konvencionalajiem laukiem. Aktinomic&tu Tpatsvars
3,1 %. Baktériju un sénu kvv daudzuma vidgja attieciba maza — tikai 91. Augsné tapat
ka iepriek$§ doming Penicillium (35 %), tacu 28 % ipatsvars ir ari Mortierella spp. un

25 % sterilu micéliju veidojosajam séném.

Konvencionala D lauka (10.-12. paraugs) augsné ir mazak sénpu neka
biologiskajos laukos un konvencionalaja E lauka. Baktériju kopskaits mazs.
Aktinomicétu kopskaits neliels, bet 1patsvars videjs — 4,4 %. Bakteriju un sénu kvv
daudzuma attieciba vidéja — 403. Dominé sterilu mic€liju veidojoSas s€nes un

Mortierella spp. (39 un 37 % Ipatsvars).

Konvencionala E lauka (13.-15. paraugs) augsné salidzinajuma ar pargjiem
konvencionalajiem laukiem ir vairak sé€nu, bet apméram tikpat maz bakteriju.
Aktinomic&tu ir maz, un to Tpatsvars neparsniedz 2,0 %. Saja lauka ir samazinajusies
bakteriju un sénu kvv daudzuma attieciba — ta sastada tikai 75. Izteikti doming€ sterilu
micéliju veidojosas sénes (ipatsvars 80 %). Katra no par&jam gintim sastada ne vairak

par 4 %.

Konvencionala F lauka (16.-18. paraugs) augsné ir gan neliels sénu, gan ari
neliels bakteériju kvv/g, tacu ir daudz aktinomiceétu, vid€ji 7,2 % no bakteriju
kopskaita. Baktériju un sénu kvv daudzuma attieciba ir nelicla — 209. No augsnes
séném l1idzigi ka iepriek§ doming sterilu mic€liju veidojosas sénes (67 %), otraja vieta

péc patsvara seko Penicillium spp. (25 %).

Konvencionala G lauka (19.-21. paraugs) augsné tapat ka pagajusaja gada ir
loti maz ségu kvv — to ir ievérojami (p<0,05) mazak neka visas pargjas petitajas
augsnés. Art bakteriju kopskaits Seit joprojam ir viens no mazakajiem. Aktinomicétu
daudzums neparasti liels, un art Ipatsvars sasniedz 14,4 %. Ar1 bakteriju un sénu kvv

daudzuma attieciba ir liela — 857. Ar 70 % 1ipatsvaru domin€ sterilu micéliju
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veidojosas sénes, bet pargjo ginsu Ipatsvars ir diezgan lidzigs F laukam, iznemot to,

ka ir G lauka mazak Trichoderma spp. (tikai 0,5 %).
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Attels 16-5. 1., 2. un 3. augsnes suspensijas 10-kartigo at$kaidijumu s€rijas uzs€jumi uz

iesala agara barotnes (kreisaja pus€) un uz rauga ekstrakta-peptona barotnes (labaja pus€) péc
10 dienu ilgas inkubacijas (foto 2 atkartojumiem).
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Attels 16-6. 4., 5. un 6. augsnes suspensijas 10-kartigo atSkaidijumu s€rijas uzs€jumi uz

iesala agara barotnes (kreisaja pus€) un uz rauga ekstrakta-peptona barotnes (labaja pus€) péc
10 dienu ilgas inkubacijas (foto 1-2 atkartojumiem).
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Attels 16-7. 7., 8. un 9. augsnes suspensijas 10-kartigo atskaidijumu s€rijas uzséjumi uz iesala agara

barotnes (kreisaja pus€) un uz rauga ekstrakta-peptona barotnes (labaja pus€) pec 1 dienu ilgas

inkubacijas (foto 2 atkartojumiem).
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Attéls 16-8. 10., 11. un 12. augsnes suspensijas 10-kartigo atskaidijumu s€rijas uzs&jumi uz iesala

agara barotnes (kreisaja pus€) un uz rauga ekstrakta-peptona barotnes (labaja pus€) pec 1 dienu ilgas

inkubacijas (foto 2 atkartojumiem).
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Attels 16-9. 13., 14. un 15. augsnes suspensijas 10-kartigo atSkaidijumu s€rijas uzs&jumi uz iesala

agara barotnes (kreisaja pus€) un uz rauga ekstrakta-peptona barotnes (labaja pus€) péc 1 dienu ilgas

inkubacijas (foto 2 atkartojumiem).
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Attels 16-10. 16., 17. un 18. augsnes suspensijas 10-kartigo atSkaidijumu s€rijas uzséjumi uz iesala
agara barotnes (kreisaja pus€) un uz rauga ekstrakta-peptona barotnes (labaja pus€) péc 1 dienu

ilgas inkubacijas (foto 2 atkartojumiem).
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Attels 16-11. 19., 20. un 21. augsnes suspensijas 10-kartigo atSkaidijumu s€rijas uzséjumi uz iesala

agara barotnes (kreisaja pus€) un uz rauga ekstrakta-peptona barotnes (labaja pus€) péc 1 dienu

ilgas inkubacijas (foto 2 atkartojumiem).
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Visu biologisko lauku aug$nu un visu konvencionalo lauku augs$nu vidgjie

mikrobiologiska sastava raditaji apkopoti tabula 16-5. Redzams, ka konvencionalajos

laukos ir biitiski (p<0,05) samazinats vid&jais bakteriju daudzums (6,7 reizes).

Tabula 16-5. Biologisko un konvencionalo lauku aug$nu mikrobiologiska sastava

salidzinajums*
Lauki, Sénes® | Baktéri- Baktérijas” Aktino- | Bakteri-

attieciba jas® _ ' micétes, jas/

kopskaits aktino-
' % sénes’

micetes

Biol. 52000 590000 | 29100000 | 270000 1,7 514

Konv. 29000 125000 4350000 290000 7,0 386

Biol./ 1,8 4,7 6,7 0,9 0,2 1,3

konv.

* Treknraksta (bold) iezZim&ti mikroorganismu skaita raditaji, kas butiski (p<0,05) atskiras.

# Kultivétas iesala agara barotné.

b

Kultivétas rauga ekstrakta-peptona agara barotné. Atseviska grupa iedalitas

aktinomicétes.

¢ Apréekinata baktériju un sénu kopskaita attieciba.

Tabula 16-6 salidzinats mikroorganismu daudzums abos kartupelu laukos

(biologiskaja C un konvencionalaja E). Sajos abos laukos 2008. gada auga ziemas

rudzi. Biologiskaja lauka ir 1,8 reizes vairak baktériju, kas izmanto maltozi, un 2,5

reizes vairak aktinomic€tu neka konvencionalaja lauka, tomér §is atSkiribas nav

statistiski ticamas (p>0,05). Nebitiski atSkiras arT s€énu kvv daudzums un baktériju

kopskaits.
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Tabula 16-6. Biologisko un konvencionalo kartupelu lauku aug$nu mikrobiologiska

sastava salidzinajums*

Lauki, Sénes® Bakteri- Baktérij as” Aktino- Bakteri-
attieciba jas® _ _ micétes, jas/
kopskaits aktino-
% sénes®
micéetes
Biol. 46000 250000 4200000 250000 3,1 91
Konv. 68000 140000 5100000 100000 2,0 75
Biol./ 0,7 1,8 0,8 2,5 1,6 1,2
konv.

* Treknraksta (bold) ieziméti raditaji, kas butiski (p<0,05) atskiras.

# Kultivetas iesala agara barotng.

b

aktinomicétes.

¢ Aprekinata baktériju un sénu kopskaita attieciba.

Kultivétas rauga ekstrakta-peptona agara barotng. Atseviska grupa iedalitas

Sogad tiek analizéti tris miezu lauki — viens biologiskais (B, priekSaugs

krustziezi zalméslojumam) un divi konvencionalie (D, priekSaugs kartupeli un G,

priekSaugs vasaras rapsis) (tabula 13-7). D un G laukos augusta nozimigi — 52,6 reizes

— atSkiras sénu daudzums, ko var izskaidrot ar iepriek$€jo gadu ietekmi.

Tabula 16-7. Konvencionalo miezu lauku (D un G) lauku aug$nu mikrobiologiska

sastava salidzinajums*

Lauki, Senes® | Baktéri- Baktérijas® Aktino- | Baktéri-
attieciba jas® _ _ Mmicétes, jas/
kopskaits aktino-
_ % sénes’
micetes
D 21000 100000 3900000 1700000 4.4 403
G 4200 120000 3600000 520000 14,4 857
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D/G 52,6 0,8 11 0,3 0,3 0,5

* Treknraksta (bold) iezZiméti raditaji, kas batiski (p<0,05) atskiras.

a

b

Kultivetas iesala agara barotné.

Kultivétas rauga ekstrakta-peptona agara barotné. Atseviska grupa iedalitas
aktinomicétes.

Aprékinata baktériju un sénu kopskaita attieciba.

B un G laukos statistiski ticamas atSkiribas nov€rojamas gan sénu, gan
bakteriju, ieskaitot maltozi izmantojosas, daudzuma (tabula 16-2), un Sie visi raditaji
ir lielaki biologiskaja lauka. Taja ir 9,5 reizes vairak sénu, 2,7 reizes vairak maltozi
izmantojoSo bakteriju, un 5,8 reizes lielaks bakteriju kopskaits. Ir saméra liela datu
izkliede par aktinomic€tu daudzumu, tadel atskiritbas nav pieradamas, bet
novérojams, ka G lauka ir vairak aktinomictu, ka ar1 ir lielaks aktinomicg&tu

Ipatsvars.

Salidzinot B un D laukus (tabula 16-2), redzams, ka sénu un aktinomicétu
daudzums bitiski neatSkiras, bet B lauka ir aptuveni 5.4 reizes lielaks baktériju

kopskaits un 3,2 reizes vairak maltozi izmantojoSo baktériju neka D lauka.
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Pielikums Nr. 17. Leldes Grantinas atskaite par dalibu FEMS kongresa

FEMS 2009 Tresaja Eiropas Mikrobiologu kongresa, Ge&teborga, Zviedrija
(28.06.2009. — 02.07.2009.) sesija Mikroorganismu daudzveidiba (Microbial
diversity) tika prezentéts referats ,,Managing genetic resources of microbes — a way
of sustainable use of soil” (M. Schloter, Vacija). Prezentétais p&tijums bija par to,
ka veterinaras antibiotikas ietekm& augsnes mikroorganismus, ja tas nonak augsné,
pieméram, ar organisko méslojumu. P&tjjuma tika analiz€ta antibiotika sulfadiazins.

Galvenie rezultati un secinajumi:

1) Pievienojot sulfadiazinu katsmésliem 160 dienu laika nenotick nekada $is
antibiotikas degradacija; arT pec iestrades augsné degradacija ir loti zema;

2) Salidzinot laukus ar dazadu méslojuma rezimu tika konstatéts, ka, pirmkart,
mikroorganismu populacijas katra lauka bija loti atSkirigas;

3) Nosakot sulfadiazina ietekmi uz amoniju oksidéjosam baktérijam un
arhebakt@rijam, tika konstatéts, ka vidgjas koncentracijas (10 mg/kg méslojuma,
kas atbilst parastai antibiotiku koncentracijai kiitsméslos) samazina amoniju
oksidgjoso bakteriju daudzumu, bet paaugstina arhebakteriju daudzumu;

4) Sulfadiazins neietekmé arhebaktériju un baktériju daudzveidibu;

5) Netika konstatéta pret sulfadiazinu rezistentu mikroorganismu celmu veidosanas.

Tika apmekl&tas arT citas kongresa sesijas, kuru tematika ir saistita ar projektu:

1) Augu un mikroorganismu mijiedarbiba (Plant/Microbe interactions); referatu
tematika — batasu RNS virusi (J. Valkonen, Somija); Xanthomonas Il tipa
efektoru proteinu iedarbiba uz saimniekorganismiem (U. Bonas, Vacija);
ribosomalo proteinu funkcionalas genomikas analize samniekauga un virusa
mijiedarbiba (S. Whitham, ASV); Ralstonia solanacearum III tipa efektoru izpéte
(S. Genin, Francija).

2) Biodrosiba Eiropa (Biosafety in Europe); referatu tematika — Eiropas
Bioodrosibas asociacija (EBSA) un tas projekti (B. J. M. Verduin, Niderlande);
biodrosiba un arodslimibas (M. Kuster); laboratorijas biorisku vadibas standarts
CWA 15793:2008 (I. Kallings); par letaliem Sibirijas méra gadijumiem
Lielbritanija, kuru izcelsme ir afrikanu bungas (A. Bennett).

Posteru sesijas ar projekta tematika saistiti bija sekojoSi posteri:

1) Culure-Independent Analyses of Pseudomonas community structures in
soils under Different Agricultural Regimes by DGGE and PCR-based
Cloning (J. T. Tambong, R. Xu, P. S. Bromfield, Kanada). Tika salidzinati
mésloti un nemesloti lucernu lauki. M@slotaja lauka bija iestradati 16,8 kg
N/ha, 67,2 kg P/ha un 33,6 kg K/ha. Tika konstatéts, ka Pseudomonas gints
bakteriju daudzveidiba ir zemaka méslotaja lauka.

2) Diversity of ammonia-oxidizing bacterial and ammonia-oxidizing
archaeal communities during the composting process of cattle manure (N.
Yamamoto, K. Otawa, C. Tada, Y. Suyama, Y. Nakai, Japana). P&tijuma
uzdevumi bija noskaidrot amoniju oksid€joSo baktériju (AOB) un amoniju-
oksidgjoso arhaju (AOA) struktiru un izmainas liellopu kiitsméslu
kompostéSanas procesa laika. Paraugi tika pemti Cetras reizes 60 dienu
kompostéSanas laika. AOB tika konstatétas augstas temperatiiras fazes laika
(ceturtaja diena), AOA tika konstatétas otraja komposteésanas pusé (25 — 60
dienas). AOA skaits bija daudz lielaks neka AOB skaits.

3) Monitoring of fungicide resistance of Botrytis cinerea on tomato crops in
the Canary islands (A. R. Perez, A. A. Perez, L. De L. Guerra, P. D. Correa,
L. G. Llobet, Spanija). Tika noteikta 66 B. cinerea izolatu rezistence pret tam
fungicidu  grupam (benzimidazoli, dikarboksimidi, N-fenikarbamati,
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4)

5)

6)

7)

anilinopirimidini), kuras visbiezak tiek izmantotas lauksaimnieciba, ka ari
noteikt So celmu sakotngjo jutibu pret jaunajiem fungicidiem (fenhexamid,
boscalid) pirms to pielietoSanas sakSanas. 74 % izolatu bija augsta rezistence
pret karbendazimu, 68 % bija vaja rezistence pret iprodionu. Rezistence pret
dietofencarbu un pirimetanilu bija apméram 30 %. 40 % izolatu bija
rezistentas pret karbendazimu un iprodionu, vairak neka 25 % izolatu bija
triskarSa rezistence pret karbendazimu, iprodionu un pirimetanilu. Pret
jaunajiem fungicidiem rezistence netika noverota.

The response of fungal communities to cattle induced disturbance of
upland pasture soil (L. Jirout, J. Ascher, M.T. Cecherini, G. Pietramellara, D.
Elhottova, M. Simek, Cehija, Italija). Pétfjuma mérkis bija raksturot augsnes
sénu sabiedribas izmainas, ko rada liellopi augstienu ganibas parziemosSanas
teritorijas. Tika salidzinatas piecas teritorijas ar dazadu ietekmes pakapi.
Pieaugot liellopu ietekmei paaugstinajas augsnes pH, Ntot, Corg, respiracija
un kopé&ja mikroorganismu biomasa. Tika konstatets, ka liellopi rada pozitivu
efektu uz kop€jo sénu sabiedribu, bet negativu efektu uz arbuskularas
mikorizas s€ném.

Plant — associated pink yeasts: isolation, characterization and screening
for biocontrol ability (F. de Curtis, L. Palmgren, R. Castoria, V. De Cicco, S.
A. 1. Wright, Italija, Zviedrija). Sartie raugi pieder pie Sporobolomyces,
Rhodosporidium, Rhodotorula, Sporodiobolus un citam gintim. No 35 augu
sugam tika izolétas 170 raugu izolatas. Lielaka sarto raugu daudzveidiba tika
konstateta uz vigem (Ficus carica). Visbiezak bija sastopami raugi no gintim
Rhodosporidium un Rhodotorula.

Biogas residues as fertilizers — effects on plant growth and soil
microbiology (K. Johansson, J. Abubaker, M. Pell, Zviedrija).
Eksperimentiem tika izmantoti konteineri ar smilts augsni un dazadiem
biogazes razosanas blakusproduktiem (biogazes razoSanas procesa treating
sole, skabbaribas maisijums, destilatoru atkritumi, kautuvju atkritumi, Skiroti
majsaimniecibu atkritumi), ctiku virca un kontrolei bez méslojuma un ar NPK.
Konteineros 3 méneSus audz€ja vasaras kvieSus. Eksperiments tika veikts tris
atkartojumos, pievienojot dazadu N daudzumu (140 kg N/ha, 70 kg N/ha un
35 kg N/ha). Razas apjoms (saknes, salmi un varpas) visos biologiskajos
méslojumos pieauga, pieaugot méslojuma pakapei. Augstako razu deva ciiku
virca. Visi biogazes razoSanas blakusprodukti un ciiku virca paaugstinaja
potencialo amonija oksidacijas pakapi salidzinajuma ar NPK.

Atrazine Impacts on Microbial Community Structure in Groundwater
Environments (K. M. Talja, M. H. Kontro, Somija). Atrazina un ta metabolitu
ieskaloSanas gruntsiideni, kas izraisa mikroorganismu bojaeju, ir plasi
sastopama probléma. Pe&tijuma tika salidzinati tiri gruntsidenu vietas ar
piesarnotam. Mikroorganismu sabiedribas tika analiz€tas ar PLFA metodi.
Atrazina klatblitne {den1 paaugstinagja mononepiesatinato taukskabju
Ipatsvaru, kas atbilst gram-negativam bakterijam, un tuberkulostearikskabes
ipatsvaru, kas raksturo aktinomicétes. Kopuma atrazins paaugstindja
mikroorganismu  (gram-negativo baktériju un aktinomicéSu) biomasu, bet
samazinaja daudzveidibu.

Kongresa tika prezentéti 2008. gada projekta iegltie rezultati stenda referata veida.
Referata nosaukums — ,,Microbial diversity in soils of different fields of
conventional and biological agriculture”. Autori - Grantina L., Kénigsvalde K.,
Eze D., Petrina Z., |. Skrabule, Rostoks N., Nikolajeva V.
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of conventional and biological agriculture

Pielikums Nr. 18. Leldes Grantinas 3. FEMS kongresa demonstrétais stenda
referats

Grantina L.*, Kenigsvalde K.*, Eze D.*, Petrina 2.*, Skrabule I.*, Rostoks N.*, Nikolajeva V.*
* University of Latvia, Faculty of Biology, Krommida Bbed_ 4, Rigs, Labvia
* State Pricfouli Plant Bresding Institute, Zinatmnes Street 1a, Prisioll, Cesu District, Latvia
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Pielikums Nr.19. Nila Rostoka atskaite par dalibu konference ITMI-COST
Clermont-Ferrand, Francija, 31. augusts — 4. septembris, 2009

Konference bija apvienotais International Triticeae Mapping Initiative (ITMI)
un Eiropas Savienibas COST projekta FA0604 pasakums. Konferencé piedalijas
vairak neka 300 zinatnieki no 36 pasaules valstim. Konferencé tika apskatitas vairakas
aktualas augu genétikas un genomikas problémas, pieméram, jaunakas genomikas
tehnologijas, modelorganismu un kultiraugu genoma struktiira, salidzinosa genomika,
genomu evoliicija un domestikacija, bioinformatika, augu atbilde uz biotisko un
abiotisko stresu. Lai ar lielakais uzsvars konferencé bija uz Triticeae grupas augiem
(miezi, kvie$i, rudzi), tomér saméra liela uzmaniba tika pievérsta ari kukuriizai,
risiem, ka arT dazadiem modelorganismiem, pieméram, Arabidopsis un
Brachypodium. Transgéni (genétiski modificéti) augi tiek tradicionali izmantoti
fundamentalos augu genétikas pétijumos stingri kontrol€jamos apstaklos, lai veicinatu
génu funkciju izp€ti un iesp€jams ari jaunu augu Skirpu veidoSanu, kuras nebitu
genétiski modificétas. Vairakas uzstasanas uzskatami paradija, ka dazadas genétisko
modifikaciju tehnologijas var palidz&t identificét génus, kas nodroSina izturibu pret
sausuma un aukstuma stresiem, vai ari pret dazadam slimibam.

Pieméram, Dr. Peter Langridge (Australian Center for Plant Fuctional
Genomics, Adelaida, Australija) sniedza parskatu par transgenézes pielietojumu augu
abiotiska stresa tolerances palielinaSana. Ja ir zinami géni, kas saistiti ar abiotiska
stresa izturtbu (toleranci), tad vistieSakais veids ka izveidot jaunas Skirnes ir
transgenéze. Tapat transgenézi iesp&jams izmantot noteiktas pazimes nosakoSu
kandidatgénu validacijai. Tika atziméts, ka atrodami génu promoteri, kas atbild uz
sausuma stresu, tadgjadi laujot inducét stresa tolerances génus tikai stresa apstak]os.
Visbiezak tie ir augu géni, kas ienesti cita tas pasas sugas Skirn€ un tadejadi tie atbilst
cisgenézes definicijai. Galvenais uzsvars pétijumos tiek likts uz slapekla asimilacijas
efektivitati, sausuma toleranci, augsnes saluma toleranci, salnu toleranci un bora
toleranci.

Dr. Hirokazu Handa (Graduate School of Life and Environmental Sciences,
Tsukubas universitate, Japana) veica miezu FT génu analizi risos, lai noskaidrotu
miezu varpoSanas un zied€Sanas molekularos mehanismus. HVFT1 géns inducgja
zied@Sanu 11sos gan 1sas, gan garas dienas apstaklos. Tadgjadi ir izveidota sisteéma, kas
lauj noteikt dazadu strukturali Iidzigu mieZzu génu funkcijas, izmantojot transgénus
IIsu augus.

Dr. Sylvie Cloutier (Cereal Research Center, Agriculture and Agrifood
Canada, Vinipega, Kanada) zinoja par Affymetrix DNS ¢ipu pielietojumu trangénu
kvieSu slimibas izturibas mehanismu pétijumos. Ari vinas darba tika pielietots
cisgenézes princips, saskana ar kuru tika izveidotas kvieSu linijas, kuras atSkiras ar
vienu, Lrl, génu, kas nodroSina izturibu pret lapu rasu. Izveidota sistéma Java analizét
génu ekspresijas izmainas Lrl génu saturoS$aja transgénaja Iinija. legitie rezultati
paradija iesp&jamos ar Lrl génu saistitos slimibu izturibas signalcelus.

Konference bija parsvara veltita fundamentalam augu genomikas problémam,
un Seit viennozimigi paradijas transgenézes prieksrocibas génu funkciju noteikSanai.
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Pielikums Nr.20. Nila Rostoka konference ITMI-COST demonstrétais stenda

referats

. LATVIJAS
' UNIVERSITATE

UNIVERSITY OF LATVIA

Physiology, molecular biology and disease resistance of barley
necrotic mutants

Nils Rostoks, Anete Keisa, Krista Kanberga-Silina, Laura Kurina

Facully of Biology, University of Latvia, 4 Kronvalda Blvd., Riga, LV-1586, Latvia

Summary

Plant necrotic (lesion mimic) mutants show necrotic lesions on
various plant parts and elevated level of pathogenesis related (PR}
gene mANAs and reactive oxygen species even in the absence of
disease. Necrotic mutants also often exhibit altered resistance to
different pathogens, thus, they are a useful tool for understanding
15 of hyper

Barley necl and nec3 mutants belong to an initiation class of
necrotic mutants. Neci gene that encodes cyclic nucleotide gated
ion channel 4 has been cloned and its structure has been
characterized (Rostoks et al., 2006), while cloning of Mec3 gene s still
in progress. Despite molecular cloning of the necl gene, signalling
pathways leading to its necrotic poorly d

nect mutant is characterized by a reduced stomatal aperture,
even though its guard cells respond to abscisic acid, while in nec3
mutant stomatal aperture is not affected. In this study, necl plants
showed elevated concatration of hydrogen peroxide in seedling
leaves. Since H,0, is required for ABA-induced stomatal closure
(Desikan et al.,, 2004), elevated concentration of H,0, in the necl
mutant may be responsible for observed closure of stomata.
i Auxin normally counteracts ABA-induced stomatal closure
(Acharya and Assmann, 2009; Tanaka et al. 2006). In this study,
synthetic auxin, naphtaleneacetic acid (NAA), further facilitated
stomatal closure in parental varisty Parkland, but displayed an
opposite effectin the necl suggesting that auxin response is altered
in the mutant. Reduction of stomatal aperture in the necl mutant
defective in a cyclic nucleotide-gated ion channelis is consistent with
i of cyclic in ion of cytosolic Ca* and
stomatal movement in plants (Pandey et al., 2007). Stomatal
aperture was not changed in nec? indicating that different
components of HR signalling pathway are affected in this mutant.
+ Barley necrotic mutants, e.g., mlo and necS (Zhang et al. 2008),
have shown increased resistance to fungal pathogens. In this study,
interaction of the necl mutant with powdery mildew {Blumeria
grominis Lsp. hardei) was studied; however, there was no difference
in penetration efficiency between Parkland and nec1 mutant, when
inoculated with a mixed virulent powdery mildew population. When
necl allele was crossed into the mlo-5 background, no significant
difference in penetration efficiency was observed between neci and
Necl segregants suggesting that nec mutation does net affect mio-
dependant powdery mildew resistance pathways. necl mutant
showed increased expression of antiapoptotic gene BAX inhibitor B/
and negative regulator of cell death Mio. Bl appears to suppress cell
death induced by reactive oxygen species or elevated cytosolic Ca™
level. Overexpression of the B/ gene has been shown to break down
milo-mediated powdery mildew resistance (Hueckelhoven et al.
2003). Thus, even though the necl mutant expresses many of the
biochemical markers associated with disease resistance and plant
celldeath, itappears to have nolink to powdery mildew resistancein
barley.

Barley necrotic mutants

MNecrotic (lesion mimic) mutants exhibiting spontaneous HR can be
categarized into two groups depending on the stage of HR that is
altered {Lorrain et al, 2003). Mutants of the initiation class display
spontaneaus induction of HR; mutants with normal initiation of HR,
but incapable to restrict propagation of programmed cell death,
belongtothe propagation class.

neclin Parkland (GSHO1284)  nec3 in Bowman (GSHO2065)

Mutants nec (GSHO1284) and nec3 (GSHO2065) that bath belong
to initiation class of necrotic mutants were used throughout the
study. The Necl gene has been cloned as an orthologue of
Arabidopsis Him1 (Dnd2) gene encoding cyclic nucleotide gated ion
channel 4 (Rostoks et al. 2006). nec? is a spontaneous mutant in
cultivar Parkland {Fedak et al. 1972) induced by an insertion of MITE
element.

nec3.d is a gamma ray mutant In variety Proctor that was back
crossed with Bowman to produce GSHO2065 (Franckowiak et al.
2000). Barley nec3 gene is located on chromeosome 6HS, about 29.2
M distal from the rob {orange lemma) locus, and about 16.7 tM

msg: I le g 36} lacus.

Stomatal aperture is reduced in neci, but not in nec3 mutant compared to
parental varieties (Rostoks et al. 2008). As expected, application of
exogenous abscissic acid (ABA) induced stomatal closure in Parkland and
also in necI mutant. However, the addition of exogenaus synthetic auxin,
a-naphthaleneacetic acid (NAA), resulted in further stomatal closure in
Parkland, while in mecl statistically significant stomatal opening was
observed.
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necl mutant is characterized by overexpression of pathogenesis related
gene PRI (Rostoks et al. 2006) and antiapoptotic gene BAX inhibitor B,
while expression of 81 is not changed in the nec3 mutant (Rostoks et al.
2008). Quantitative real-time PCR showed statistically significant
overexpression of the negative cell death regulator Mio gene in leaves of
two weeks old necl mutant compared to parental variety Parkland.

Percent of HUGAPDH
g
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H,0, was quantified spectrofluorometrically in whole leaves of two weeks
old plants, H,0, level was significantly elevated in the necl mutant
compared to parental variety Parkland.
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Local production of hydrogen peroxide in response to powdery mildew
infection

Local accumulation of H.0, at the infection site was detected using DAB
staining 18 h post inoculation with a virulent mixed powdery mildew
population. Accumulation of H.O, was observed at the infection sites both
in Parkland and in necl mutant.

r

Parkland

pression of the Nec1 powdery mildew infection
Quantitative real-time PCR was used to study expression of the Necl gene
in leaves of two weeks old Parkland plants inoculated with a virulent mixed
powdery mildew population. No statistically significant difference in Necl
expression was observed between infected and control plants.

Winfected

= Contral

¥ neciand Parkland

Variety Parkland and the necI mutent do not harbour any known powdery
mildew resistance genes. Two weeks old Parkland and necl plants were
incculated with a virulent mixed population of powdery mildew. Infected

i etration efficiency was
calculated as a percentage of interaction sites with developed haustoria from
the total number of spores with developed appresoria. No statistically
significant difference was observed in penetration efficiency between necl

arley were harvested 48h post

mutant and parental variety Parkland.
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necl mutation does not affect penetration efficiency in mlo-5 genetic

background

Fd segregants from a cross between GSHO1284 (neci) and NBGI276 (mio-5)
possessing all four possible genotype combinations at the Necl and Mio loci
(nec1/necl mio-5/mio-5; Necl/Necl MlofMlo; necl/necl Mio/Mio;
Neci/Wecl mlo-5/mlo-5) were infected with a virulent mixed powdery
mildew population. As expected, penetration efficiency was lower in mio-5
genetic background, but the difference in penetration efficiency between

necl mio-5 double mutant and Vec mio-5 plants was nat significant .

Percent successful
penetration
]
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Hydrogen peroxide concentration is elevated in necl lines in the mio-5

background

F4 segregants (neclinecl mio-5/mio-5; Necl/Mecl MiofMio; necifnect
MiofMio; NeclfMecl mio-5/mio-5) were infected with a virulent mixed
powdery mildew population and the concentratien of H,0, was quantified
spectrofluorometrically in whole leaves of two weeks old plants during the
infection. As expected, the concentration of H,0, was higher in nect mutant
and it was not affected in m/o-5 genetic background. Slight increase of total

H,0,was observed innecl plants at & h postinoculstion.
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Pielikums Nr.21. Leldes Grantinas atksaite par dalibu 2. Centraleiropas
Mikrobiologijas foruma, Keszthely, Ungarija (07.10.2009. — 09.10.2009)

Foruma sesija Lauksaimniecibas un mezu mikrobiologija (Agricultural and Forest
Microbiology) tika prezentéti $adi referati:

1)

2)

3)

4)

5)

Microbiological characterization of forest samples contaminated by de-icing
fluids (B. Libisch, I. Villanyi, A. Fuzy, M. Domonkos, B. Balint, B. Biro).
Petijuma tika analiz&ti augsnes paraugi, kas panemti pie Oslo starptautiskas
lidostas vaji podzolétas meza augsnés. Tika noteikts kop&jais mikroorganismu
(MO) skaits un piesarnpojumu noardoso MO skaits. Piesarnojosas vielas —
propilénglikols un citas pretsasalSanas vielas. MO paraugi tika iegiiti no
augsné ievietotiem lizimetriem. Vislielaka MO aktivitate tika konstatéta 20 —
30 cm dziluma. Domingja aerobas heterotrofas bakterijas. Mazak bija
anaerobas bakterijas un mikroskopiskas sénes.

Isolation, identification and characterisation of predatory bacterial strains (L.
Hatvani, V. S. Fenyvesi, Cs. Vagvolgyi, L. Manczinger). Kimiskie pesticidi,
kurus izmanto lauksaimnieciba pret augiem patogénam bakterijam, var kaitét
ari citam dzivam batném apstradataja teritorija. So efektu var mazinat
izmantojot plésigu bakteriju celmus integrétas kaiteklu kontroles ietvaros.
Pétijuma uzdevums bija iegiit un raksturot Bdellovibrio un tam Iidzigus
organismus (BALO), kurus varétu izmantot tadu augu patogé€no bakteriju ka
Pseudomonas syringae un Xanthomonas campestris kontrolé. Tika iegti 5
BALO celmi, kas tika identificéti ka Peredibacter starrii. Tie visi bija efektivi
pret X. campestris.

The study of the metal contents of some dominant plants and phyllospheric
microorganisms on Upper-Tisza area (M. Toth, S. Balazsy, O. Terek, M.
Kobyletska, O. Patsula, J. Halasz, Z. Dinya). Pétijuma uzdevums bija 2007. —
2009. gada analizét smago metalu saturu Tisas upes un sateces baseina
augsnés un augos. Tika konstat€ta pozitiva korelacija starp smago metalu
saturu augsné€ un bakteriju daudzumu uz augu virsmas.

Extracellular enzyme systems involved in the pathogenesis of Trichoderma
pleurotum towards oyster mushroom (L. Hatvani, S. Sarrocco, G. Vannacci,
M. Forti, L. Manczinger, Cs. Vagvolgyi, L. Kredics). Trichoderma pleurotum
izraisa zala pel€juma slimibu austerséném. P&tijuma uzdevums bija noteikt T.
pleurotum ekstracelularo enzimu lomu patogenézes procesa. Ka svarigakie
enzimi tika konstatéti proteazes, lipazes, hitinazes un glukonazes. So enzimu
trikums btiski samazina T. pleurotum mukoparazitisko potencialu.

The effects of herbicides on the growth of S. meliloti strains (M. Blazinkov, I.
Sudarevic, K. Baric, S. Sanja, S. Redzepovic). Biologiskajai slapekla
fikseSanai ir butiska loma ilgtsp&jiga lauksaimnieciba. Lai paaugstinatu
slapekla fiksaciju, tiek ieteikts inokul&t lucernu ar piemé&rotiem Sinorhizobium
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meliloti celmiem. Siem celmiem jabiit herbicidtolerantiem. P&tfjuma tika
noteikts tadu herbicidu ka imazamox, tifensulfuron-metil un fomesafen
ietekme uz So baktériju celmiem. Daziem rizobiju celmiem tika noverots
negativs efekts, bet tikai pie visaugstakajam herbicidu koncentracijam (10 000
ppm). Tika konstatéts, ka, ta ka celmu jutiba ir dazada, tie japarbauda lauka
apstak]os.

Saja sesija tika nolasita mutiska prezentacija ,,Microbial diversity in fields of
conventional and organic agriculture: results of two years long
investigations” (L. Grantina, K. Kenigsvalde, D. Eze, Z. Petrina, I.
Skrabule, N. Rostoks, V. Nikolajeva). Sesijas vaditaja Borbara Biro ieteica
petijumus turpinat ilgaku laiku, jo divi gadi ir parak mazs laiks, lai redzetu
atskiribas starp biologisko un konvencionalo lauksaimniecibu.

Tika apmekl&tas arT citas foruma sesijas, kuru tematika ir saistita ar projektu:

1) Plenarsesija — Vacijas Mikroorganismu un $tnu kultiiru kolekcijas parstavja
H.-P. Klenka prezentacija ,,A Genomic Encyclopedia for Bacteria and
Archea” par projektu, kura sadarbiba ar ASV Apvienota genoma institiitu, tiek
planots veikt apm. 9000 baktériju un arhebaktériju genomu sekvenéSanu, lai
izveidotu Baktériju un arhebaktériju genomisko enciklop&diju (Genomic
Encyclopedia for Bacteria and Archea (GEBA)). Projekta ir iesaistita ari
Régensburgas Universitate. Patlaban loti plasi ir nosekvénéti prokarioti no
Proteobacteria, Actinobacteria un Firmicutes. Projekta sekvengjamie
organismi tiks izvel&ti ta, lai tiktu aptvertas visas filogenétiskas grupas, Tpasu
uzmanibu veltot nekultivéjamiem organismiem, kas lidz $im nav sekvenéti.
Paslaik projekta tiek sekvenéti 250 mikroorganismi. Projekta ir izstradatas ari
metodes un standarti (Overview of available genomes (GOLD), Comparative
genomics (img), Standartisation of genome anotation (GSC), Dissemination of
results (SIGS)). Sekvenétie genomi pieejami Genome Online Database
(genomesonline.org). Patlaban ir noslégusies projekta pilotfaze, kura ir
nosekvenéti 56 genomi (0.5 — 10 Mbp), identificétas daudzas proteinu
kodg&joso génu grupas. Prognozg, ka péc 5 gadiem viena genoma sekveng&sana
maksas 100 EUR.

2) Plenarsesija — Zagrebas Universitates, Zinatnu fakultates, Bioinformatikas
grupas parstavja Kristiana Vlahoviceka prezentacija ,,Codon usage at the level
of microbial communities”. Sinonimalie kodoni visam MO grupam nav
vienadi izplatiti. GC saturs dazadam MO sugam ir atSkirigs. Viena atseviska
genoma ietvaros tiek izveleti kodoni, kas atbilst tRNS molekulu sastopamibai
un mRNS foldingam. Tas attiecas, pieméram, uz ribosomalajiem proteiniem,
elongacijas faktoriem un cCaperoniem. MO sabiedribas uzvedas ka
metagenoms - koevoliicija, vides apstaklu izraisita funkciju optimizacija,
horizontala génu parnese. No metagenomiem iegiistamo sekvencu skaits var
but dazads — raktuvju skabajos notekiidenos ir tikai 3 sugas, no Minesotas
lauksaimniecibas augsnes var iegtt 102 879 sekvencu, no Sargasu jiiras tidens
parauga — 688 539 sekvences. Ar bioinformatiskam metodém tika analiz&ts
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3)

4)

vala skeleta metagenoms. Vala skelets — nebeidzams baribas vielu avots
mikroorganismiem.

Mikologija (Mycology) — svarigakas témas saistitas ar mikotoksinus
producgjosu sénu un kliniski patogénu Aspergillus sugu taksonomiju.

Vides mikrobiologija (Environmental Microbiology) — svarigakas t&€mas
saistitas ar MO sabiedribu raksturojumu piesarnotos gruntsiidenos, industrialas
biofilmas, notekiidenu attiriSanas iekartu aktivajas dinas, Budapestas
dzeramaja tident, Ungarijas up€s u.c.

Posteru sesijas ar projekta tematiku saistiti bija sekojosi stenda referati:

1)

2)

3)

Effects of long-term fertilizations on abundance and diversity of arbuscular
mycorrhizal fungi under maize cropping system (Z. Sasvari, G. Csima, Z.
Berzsenyi, K. Posta) — salidzinot organiska un neorganiska méslojuma
ietekmi, tika konstatets, ka organiska méslojuma ietekmé palielinas
arbuskularas mikorizas (AM) sénu daudzveidiba. Savukart neorganiskais
méslojums palielina atsevisku AM sénu ipatsvaru — Glomus-Ad, Glomus-Ac
grupas. Tika konstatétas art AM sabiedribu sezonalas izmainas. Ta ka p&tijums
tika veikts vienu gadu, tiek secinats, ka So izmainu skaidroSanai nepiecieSams
petijumus turpinat.

Real case application of commercial mycorrhiza product ,,SYMBIVIT” in the
horticulture (G. Csima, A. G. Csorbainé, T. Kassai, K. Posta).

Formation of fungicide resistance levels in Botrytis cinerea in different wine
regions of Hungary (Z. Vaczy, K. Z. Vaczy, T. Kaptas, E. Sandor).
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Pielikums Nr.22. Leldes Grantinas 2. Centraleiropas Mikrobiologijas foruma
lastta referata kopsavilkums

Microbial diversity in fields of conventional and organic agriculture — results of two
years long investigations

Lelde Grantina * , Kristine Kenigsvalde *, Daina Eze , Zaiga Petrina *, llze Skrabule ?,
Nils Rostoks * and Vizma Nikolajeva *
Faculty of Biology, University of Latvia, Riga, Latvia
“State Priekuli Plant Breeding Institute, Zinatnes Street 1a, Priekuli, Cesu District, Latvia

Components of agricultural management regime (crop rotation, tillage, compost,
manure, herbicide and fertilizer application) and water regime, are key determinants
of microbial community structure in soil. Plant type is also important factor since they
are providing microorganisms with specific carbon sources.

Several studies show that organic farming leads to higher soil quality with higher
microbiological activity than conventional farming, due to regular crop rotations, reduced
application of synthetic nutrients, and the absence of pesticides (Hansen et al., 2001,
Shannon et al., 2002). Higher actinomycete abundance and diversity is reported in
organic fields than conventional ones (Drinkwater et al., 1995).

Populations of fungi and thermophile microorganisms have been recorded to be in
significantly higher numbers in soils from organic and sustainable than conventional
fields. The diversity of bacterial functional communities is greater in soils from organic
farms, while species diversity is similar. The propagule numbers of Trichoderma has been
shown to be higher in soils from conventional farms. It is assumed that Trichoderma sp.
may be affected to a lesser extent than other soil fungi following a soil disturbance (after
the use of herbicides and pesticides), and are able to quickly colonize niches left by other
organisms in conventional fields (Liu et al., 2007; Liu et al., 2008).

Other investigations clearly indicate that the potential fungal community (including
spores), investigated by the cultivation-independent approach, is almost entirely
uninfluenced by the season, soil type and farming management practices, whereas active
population, investigated by the isolation of hyphae using a soil-washing technique, show
a clear response to environmental changes (Hagn et al., 2003).

Objectives of the investigation were to determine the microbial diversity in the
soil of four conventional and three organic agriculture fields during two year period.

The amount and diversity of MO was analyzed by conventional plating. The
amount of bacterial-K-strategists and bacterial-r-strategists was estimated. The genetic
diversity of fungal communities was detected by ARDRA. The quantity of Trichoderma
spp. DNA was determined by RT-PCR. Soil samples were obtained two times in each
growing season (on June and August). Organic agriculture fields are established in year
2003. They are fertilized only with green manure. Depending from the crop conventional
fields receive different pesticides and fertilization.

Conclusions are that all seven analyzed fields show diverse results with tendency
for organic fields to have higher diversity of cultivable microorganisms, higher fungal
diversity estimated with ARDRA and higher amounts of Trichoderma spp. DNA. Such
tendency can be explained with yearly usage of pesticides in conventional fields that can
cause long term impact on soil microbial populations that dominate over seasonal changes
and impact of the crop. In order to prove this statement investigations will be continued in
year 2010.
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Pielikums Nr.23. Anetes KeiSas atskaite par dalibu konferencé ,,8th Plant
genomics European meeting”, Lisabona 7-10.oktobris, 2009

Lai iepazitos ar jaunakajiem petijumiem GM augu joma Eiropa tika apmekléta

8.Eiropas Augu Genomikas konference.

Konferences laika tika nodibinati kontakti ar vairakiem Eiropas vadoSajiem
pétniekiem GMO joma. Ka 1pasi nozimigs minams Gaterslébenes Augu Gengétikas un
Laukaugu Pétniecibas Institiita (IPK-Gatersleben) Augu transformacijas laboratorijas
vaditajs Dr.Kumléns. IPK-Gatersleben ir viens no lielakajiem augu genétikas
pétniecibas institiitiem Eiropa, kura tiek veikti ari pétijjumi par gmo droSibas
jautajumiem, ka ar jau vairakus gadu desmitus sekmigi notiek transgéno augu
izveide. Institiita GM augu izveide tiek pielietota laba laboratorijas prakse un ieveéroti
gan Eiropas Savienibas, gan Vacijas noteiktie dro§ibas ierobezojumi darbam ar GMO.
Nodibinatie kontakti liks pamatu turpmakai praktiskai sadarbibai. Ir uzsaktas sarunas
par IPK-Gatersleben kapacitates izmantoSanu ar GM augiem saistttu zinatnisku

pétijumu veikSanai sadarbiba ar Latvijas zinatniekiem.

Konferences laika ar1 iegiita informacijas par jaunakajiem pétijumiem par GM
augu praktisko pielietojamibu farmacija un partikas riipnieciba, ka ar1 ar Siem
petijumiem saistitajiem droSibas jautajumiem. Jau vairaku gadu garuma pasaules
vadosie GMO uzpémumi censas izveidot un ieviest plasa patérina GM augu izcelsmes
farmacijas produktus, tomér pagaidam sarezgitie administrativie procesi, kas saistiti ar
GMO drosibas jautajumiem, nav Javusi Siem produktiem nonakt [idz atklatam tirgum.
Péc Dr.Gleba sniegtas informacijas pirmie $ada tipa farmacijas produkti var€tu
paradities Eiropas tirgii ap 2012.gadu. Art lauksaimniecibas joma GM augu praktisks
pielietojums sastopas ar SkérSliem, tomér kop§ zinatniskajos pétijumos ka prioritari
tieck nemti véra biodro§ibas jautajumi, jaunas GMO linijas tiek veidotas aizvien
drosakas. Ta, pieméram, Dr.Broer zinoja par transgéno kartupelu izveidi, kuros
mérktiecigi tika selekcion€ta zema salcietiba, kas nodroSina GM kartupelu

neizplatiSanos pat ja kads no GM augiem saglabajas augsné péc razas novaksanas.

Kopuma konferences apmekl€jums vertejams ka sekmigs, jo iegiita informacija
par jaunakajiem jautajumiem, kas skar GMO droS§ibu, ka arT nodibinati kontakti, kas
laus Latvijas zinatniekiem izmantot arzemju laboratoriju kapacitati un pieredzi GM
augu izveide.
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Pielikums Nr.24. Anetes KeiSas konference ,,8th Plant genomics European
meeting” demonstrétais stenda referats

Characterization of powdery mildew resistance of barley lesion
mimic mutant nec?

Anete Kel3a’, Krista Kanberga-Silipa‘, Nils Rostoks®

* Faculty of Biclogy, University of Latvia, 4 Kronvalda Blvd.. Riga, LV01586 Latvia

Powdery mildew is considered to be one the most economicaly deleterious and widespread fungal

diseases of barley. Although several major genes and their mutations ensuring poudery mildes resistance in barley

are well characterised and successfully applied in barley breeding, the etailed

Hypersensitive response (HR) e localised plant cell death induced in response to pathegen infecticn is an important part of plant defence system which also contiibutes to some types of powdery mildew resistance.

Plants develeping spentanecus HR of lesion mimic mutants (LMM) have proved to be a useful tool for plan
study en barley LI nect compiising mutation of eyelic nuclectide-gated ion channel 4 (CNGC4). Barley
describes experiments elucidating rele of nect mutation on basal and mio mediated race non-specific pow

ways of powdery mildew resistance is stil missing

it HR studies. In addition. plant LM often show altered resistance to various pathogens. Here we have undertaken a
neet plants develop spontaneous necratic lesions and cnstitutively express pathogenesis related genes. The study
jery mildew resistance.

Aim of the study

CNGC4 belongs to the large ion channal family which is represented by 20 members in Arabidopsis
(Kaplan et al. 2007). Compared to animal CNGCs which are well known for their role in light sensing and
olfactory receptors. the physiclogical role of plant CNGCs is poorly understood. Several important
physiclogical roles including stress response, cell death regulation and plant development have been
assigned to plant CNGCs (Talke et al. 2003). Until now only a few CNGC have been cloned and
characterised in barley. Genetic characterisation of lesion mimic mutants in barley resulted in discovery of
NEC1 - homologue of AtCNGC4 {Rostcks et al. 20

AICNGC4 is considered to be involved in dlsease resls(ance in A thaliana. Mulants dno2 and him?
‘which lack functional CNGC4 both show ted d respenses and
comprise impaired disease resistance against bacterial pathngen Pseudomonas syringae (Balague et al
2003, Jurowski et al. 2004). Althcugh the role of CNGC4 in resistance against bacterial pathogens is well
known, effect of CNGC4 on fungal infection has not yet been characterised neither in Arabidopsis ner in
barley.

Since powdery mildew is one of the most economically deleterious pathogens of barley, we
have investigated the effect of nec? mutation on powdery mildew resistance in barley.
Putative role of nec? in powdery mildew resistance

Barely employs several different strategies to prevent infection or to restrict spread of powdery
mildew. Firstly, race non-specific strategy based on prevention of pawdery mildew penetraticn is employed
by barley cultivars bearing mutations in the cell death regulation related gene MLO. Secondly, race specific
powdery mildew resistance requires recognition of the pathogen and induction of specific set of genes
initiating lccalised cell death and preventing pathogen form the further spread. Thirdly, basal resistance to
powdery mildew which employs SA signalling pathway and ensures that powdery mildew penetration
efficiency never reaches 100% even on susceptible barley cultivars.

The initial hypothesis of nect playing a role in barley powdery mildew
resistance was based on several cbservations — firstly, nec? plants
show necratic phenctype (Figure 1) allowing to assume that Nec might
affect regulation of cell death. Secondly, it is assumed that CNGC4
might be to Ca’' and its is by
calmodulin

Beth chservations are relevant for powdery mildew resistance. since
localised programmed cell death restricts spread of powdery mildew
infection during race-speific interaction with alleles of Mia and iig
genes, while Ca”/Cal signalling regulates race non-specific powdery
mildew resistance (Kim et al. 2002).

Figure 1. Lesion mimic phenctype of nect

Role of nect in race non-specific powdery mildew
resistance triggered by mlo-5

Plant cell v

resistance in barley, therefore

it has been reported that MLO requires Ca;
al. 2002). In addition, over-expression of anti-apoptotic gene Bi-1 restores susceptibility of fully resistan
mic mutants (Hickelhoven et al. 2003).

Here we show that B/-1 and &
which might indicate a putative effect of nect

on MLO mediated signalling pathway;
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Figure 2. Relative expression levels of 8/-7 and MLO in necratic mutant nec? and parental variety ‘Parkland’
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s components of basal defence for po:

¢all protein MLO is required for powdery mildew to penetrate the cell wall of plant (Panstruga et
al. 2005). Any mutation rendering MLC gene non-functional results in race non-specific powdery mildew
mutations have been successfully used in barley breeding for decades.
Despite the extensive studies, from the molecular point of view mechanisms directing mio mediated
resistance are still unclear. Only several components of the resistance pathway have been identified. Thus.
iCall signalling to ensure powdery mildew penetration (Kim et

0 are statistically significantly over-expressed in nect mutant (Figure 2).
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In crcler to test whether the effect of nect seen at the level of gene expression has also functional implications
@ have assessed powdery mildew penstration efficiency in a double-mutant comprising both mutations —
1 and mile-5 {Figure 4). Infection sites with powdery mildew developing haustoria were considered as a
successful penetration {Figure 3). Double mutant nect/mio-5 was almost fully resistant to powdery milldew
indicating that nec1 mutation does not impair mio mediated race non-specific resistance.

Figure 3. Powdery mildew infection on barley lesion mimic mutant nect.
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Figure 4. Effect of necT mutation on mio-5 mediated resistance against powdery mildew.
Role of nec1 in basal resistance to powdery mildew

Basal plant defence mechanisms requlated by SA signalling pathway ensure partial resistance to powdery
mildew of susceptible barley cultivars. SA mediated slgnalllnu pathway is closely related to H,0,
accumulation during powdery mildew infection (Xiao et al. 2008). Accumulation of H-0- is considered to be
the basic mechanism triggering basal penetraticn resistance to powdery mllde iCallins et al J.sn \n
order to understand the role of nec? in basal resistance against p /e char:

H-O, accumulation in whole two-weeks old seedling leaves (Figure 5) and H-C, ac»umulallm at altemp(ed
penetraticn sites {Figure 6).

Although riec? showed considerably higher overall level of H.O,, lecalised H;0- accumulation at powdery
mildew penetration sites was not altered,

i

F 3L
op| E e e 10_et ks
b Zf I —o—13 KECH S|
125 4
: =1 —a—23 et 0O
EDK - S —o—51.NEC1 MLO)|
05
025 {
b
o & an
hours post inaculstion

Figure 5. Effect of niecT on whole plant H.0; accurulation.
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Flgure 6. nect effect on localised H-x,, accumulation at infection
sites of powdery mildew. A-nect, B-Parkland
Conclusions
r Resistance of barley necratic mutants te fungal pathegens has net been studied previously.
Here we show that mutation in the barley CNGC4 resulting in necrotic phenotype does nat affect
the resistance to powedry mildew, despite overexpression of cell death regulating genes. 8i-1
and Mio. as well as increased concentration of hydregen peroxide . milo-5 mediated powdery
mildew resistance is not compromised in the nect / mio-5 deuble mutant.
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Pielikums Nr.25. Baibas Ievinas atskaite par dalibu konferencé ,,8th Plant
genomics European meeting”, Lisabona 7-10.oktobris, 2009

Konferencé nozimiga loma tika veltita genétiski modificétu augu un
ilgtsp€jigas lauksaimniecibas sekcijai. Andreas Renz (Vacija) referata ,,Plant
biotechnology for agri-food applications — challenges, achievments and perspectives”
noradija, ka iedzivotaju skaita un dzives ITmena paaugstinaSanas un klimatisko
apstaklu izmainas (palielinats sausums un karstums u.c. ekstrémi laikapstakli) biitiski
palielina pieprasijumu péc partikas, bet klasiska selekcija, augsnes uzlaboSana un
augu kimiska aizsardziba vairs nesp€j pietickami palielinat lauksaimniecibas
efektivitati. Augu biotehnologijas uzdevums ir identificét un izprast génus un to
funkcionalo lomu, kas novestu Iidz uzlabotai lauksaimniecibas efektivitatei un
partikas trilkuma problémas risinajumam. Yuri Gleba (Vacija) uzstajoties ar referatu
,Plants as manufacturing hosts for pharmaceutical and high-value proteins” noradija,
ka genétiski modificétu augu kopgja platiba ir sasniegusi 125 miljonus hektarus,
tom&r visi paSreiz audz@tie transgénie augi ir modificti, lai veicinatu razas
palielinaSanu un patérétajiem nekadu labumu nedod. Profesors uzsvéra, ka pasreiz
attistas jauna tendence — transgenie augi ka jaunu materialu un medikamentu razotaji,
ka arT kultiraugi ar paaugstinatu vai izmainitu uzturvertibu, kas ir bitisks solis

veselibas veicinasana un bada problémas risinasana pasaules nabadzigajos regionos.

Vairakas uzstaSanas bija veltitas globalas partikas problémas risinaSanai ar
transgéno augu palidzibu. Peéd€jos gados paradas aizvien vairak transgéno augu, kuri
raditi vairaku transformaciju rezultata. Sadam kultiiraugu linijam piemit nevis viena,
bet vairakas bitiski uzlabotas/jaunas 1ipaSibas, pieméram, gan paaugstinata
uzturvertiba, gan rezistence pret salu, sausumu vai kaitekliem. Changfu Zhu (Spanija)
zinoja par multivitaminu baltas kukurtizas izveidoSanu, kuras s€klu endosperma
vairaku transformaciju rezultata satur nozimigu daudzumu B-karotina (provitamina A
prieksStecis), ka ar1 citus uzturvertibas zina nozimigus karotenoidus, askorbinskabi (C
vitamins) un folijskabi (vitamins B9). Sada multivitaminu kukuriiza ir bitisks
ieguldijums veselibas veicinasana Afrikas nabadzigajos regionos. Zinatniekiem ari ir
izdevies izstradat sistému parazitisko nezalu Striga hermonthica un Striga asiatica
(Orobanchaceae dzimta) kontrolei (Cecile Grenier, Kolumbija). Sis sugas parazitgjot
uz nozimigiem lauksaimniecibas augiem rada butiskus zaud€jumus lauksaimniecibai

vairak ka 7 miljardu ASV dolaru apmeéra ik gadu, kas negativi ietekmé vairak ka 200
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miljonus cilveku Afrika. Vairak ka 20 gadu laika pétot saimnieka-parazita
mijiedarbibu un saimnieka rezistences genétiku ir izdevies izveidot transgéno sorgo,
kam piemit rezistence pret Striga parazitiem, ka ari sausuma tolerance, paaugstinats

razigums un augsta graudu kvalitate.

Rita Batista (Portugale) sava stenda referata ,,Natural maize variability — a
point to consider in the genetically engeniered food safety assessment process” zinoja
par dabiskas auga variabilitates ITmena novértéSanas bitiskumu genétiski modificétu
kultGraugu drosibas noteikSanas procesa. Pirms laiSanas tirgii genétiski modificétai
partikai tapat ka jebkurai citai jaunajai partikai tiek novértéts tas efekts uz cilveka
veselibu. Pedgja laika Iidz ar regulari lietoto mérka pieeju partikas droSibas
noverteésana, kad tiek analiz€tas potencialas izmainas galveno uzturvielu sastava un
vertiba, jaunakajos pétljumos sak izmantot ne-mérka pieeju, kad tiek novertetas
iesp€jamas izmainas transgéna auga genoma liment, ka arT izmainas génu ekspresija,
translacija un metaboliskajos celos. Zinatnieki norada, ka ne-mérka pieeja varétu

butiski uzlabot partikas drosibas novertesanu.
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Pielikums Nr.26. Baibas Ievinas konferencé ,,8th Plant genomics European
meeting”, demonstretais stenda referats

Development of retrotransposon-based SSAP marker system
for analysis of diversity in Eryngium maritimum L.

Baiba levina*, Naeem H. Syed**, Andrew Flavell**, Nils Rostoks*, Gederts levinsh*

* Faculy of Biology, University of Latvia, 4 Kronvalda Blvd., Riga, Latvia
** Plant Research Unit, University of Dundee at SCRI, Invergowrie, Dundee DD2 5DA, UK

Summary

The genetic dwersny of hlgmy endangereu plant Sea Holly Eryngium maritimum was previously estimated using universal mclecular markers of nuclear and chloroplast genome.. These markev systems could not resolve
for

tween Nort

ea Holly. The need for

marker SSAP
marker system whichis based on insertion polymorphism of long terminal repeat (LTR) retrotransposons. SSAP has been referred 10 as a highly sensmve method for analyS|s of genetlc diversity between and within species.
Six LTR sequences of different Ty 1-copia retrotransposons were isolated from the Sea Holly genome and tested for their
as potentially useful for development of SSAP molecular markers. Two of the most useful LTR retrotransposons were applied for analysxs of diversity in Eryngium
Lithuania, Sweden Poland and United Kingdom) and ten polymmphlc bands were denved Latvnan populations of Sea Holly appeared as the most homogeneous group among all the studied populations. Other Northern

molecular

ur of the LTRs were demonstrated
(Estonia, Latvia,

markers for analysi y. Fo
Northern

tic diverse but exhibited no sp

were ]
fi th than the rest of

AMOVA-indi

Sea Holly. This indicates that Northern European populations of Sea Holly are genetically similar. Overall, the retrotransposon-based SSAP marker system proved to be a useful new molecular marker system for genetic

diversity analysis in Sea Holly.

it "lhaws%onhe

origin. Pop analysis mdlca(ed that Latvian populations of £, maritimum are threefold more

di y is attributed ts and only small amount between populations of

Introduction

Genetic diversity between individuals of a species determines its overall ability to adapt to specific and
changing environments. Wild plant species are the most significant deposit of genetlc dnverslty both for
natural selection, as well as for i of related ation
of diversity in wild plant species may preserve genes useful both for evoluuon and for sustainable use of
natural resources. Sea Holly Eryngium | to carrot family
(Apiaceae). It is distributed along coasts of Europe. including Atlantic Ocean and Black Sea, the
Mediterranean region and coasts of North and Baltic Seas. Species is endangered in most of the Baltic
region and (nreatened in other Normem European countries where the size and number of species
in recent years (Ol$auskas & Urboniene 2008, Zolkes etal. 2007,

Curleetal 2004, Clausing etal. 2000).

Genetic structure of E. maritimum
Northern European populations
was determined by constructing
Neighbor Joining dendrogramm
based on Dice genetic distances
generated from SSAP data.
Dendogramm showed samples
dividing into two clusters. The
upper cluster consists mainly of .
Latvian samples and a few from L e
other populations, while the lower
group consists of samples from
other Northern European
populations with no clustering
according to geographic origin.
Remarkably, samples from
Latvian populations are forming
groups of genetically identical
individuals indicating low
genotypic diversity of Latvian
populations of E. maritimum.
Dendogramm shows that
individuals are not clustering
to their

tic di ity of Eryngium
Sweden, United Kingdom) was previously studied with universal ISSR and ITS molecular markers,
microsatellite markers from Eryngium alpinum (Gaudeul et al. 2002), as well as using sequence analysis of
non-coding regions of chioroplast genome, rp/16 intron and trD-tmT, rpoB-trnC and trS-tmG-tmG
intergenic spacers (levina, unpublished). None of the marker systems was able to resolve genetic

Northern Europe (Est , Latvia, Lithuania, Poland,

and within

The necessity for more sensitive molecular marker method for analysis of genetic diversity was the reason
of a ed SSAP

molecular marker system. SSAP is based on insertion polymo(phlsms of long terminal repeat (LTR)
retrotransposons (Waugh et al. 1997). SSAP technique generates DNA fragment between retrotransposon
and the nearest restriction site. Development of SSAP marker system requires the sequence information of
the terminal region of retrotransposon of particular species to develop species-specific primers, therefore
isolation of retrotransposons LTR ends is required.

Results

isolated by ifying and il ive RNaseH -LTR
junction using conserved regions of LTR Six
structura) features of Ty1-copia group LTR relrmransposons RNaseH gene motif 2 and the polypurine tract

(PPT) followed by the TTG-T sequence motif characteristic of the 5' end of retrotransposon LTR. Six

P different were named Tem-Tem6 (transposon Eryngium
- specific were designed y to terminal
of each to amplify leftwards from ' LTR. All six LTR oligonucleotides

origin. Geographic origin of
samples is indicated by their color
(see samples map).

Analysis of molecular variance (AMOVA) that 76 % of the total t y
to differences within populations, 21 % within regions and 4 % among within regions.
Thisindi d f Sea Holly i similar.
Sumof Percentugeof  Fiation Index

Sourceofvariation . squares variation ¥sT Pualue

Among regions s e 2051 0205 0.01P20001

Among populations 7 s w19 Fe:0053 00592001

‘Within populations BY 2300 7529 Fu 0247 P00

Toal 10 307015 i

Genetical dif level of Northern lati of Sea Holly were determinated at region

(country) level by comparing pairwise Fst values. Latvian populations were the most differentiated from all
other populations (mean Fst 0.4124), showing hlghly significant and threefold higher differentiation than
other populations. United Kingdom as well but

Ievel was much lower than that of Latvian populauons Statistically significant Fst values are shown in bold,

were used to produce retrotransposon insertion profiles by SSAP PCR. Utility of particular
for analysi_s of genetic qiversiry ‘was assessed considering quality of banding pattem, the level of

—

[pr] int | RT | RNAseH =4 pPT | UIR

P
—[m =

'_.

PPT

The six retrotransposons exhibited different SSAP profiles. Most informative retrotransposons together with
adapter specifi ic primers were selected - Tem2GG + PStAGG, Tem5GC + PStAGG, Tem2GG + PstCGT and
used for el inE
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Conclusions

The retrotransposon-based SSAP marker system proved to be a useful new molecular marker system for
analysis of genetic diversity in Eryngium maritimum. Results indicated that Northern European populations
of E. maritimum are genetically similar and the majority of genetic diversity is attributed to differences within
populations. However, bom Latvian are exhibiting lower genetic
diversity and higher dif ing to other This could be attributed to the small size
of Latvian populations of E. maritimum, which logether consns( o' ca. 100 individual plants potentially
resulnng in reduction of; y as a result of !

Waugh R, McLean K, Flavell AJ, Pearce SR, Kumar A, Thomas BBT, Powell W. 1997 tic distribution of
Bare-1-like retrotransposable elements in the barley genome revealed by sequence-specific
amplification polymorphisms (S-SAP). Molecular Genetics and Genomics, 253: 687-694.
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