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Pielikums atskaitei par LZP projekta 07.2055 „Latvijas miežu šķirņu un selekcijas līniju 
ģenētiskās daudzveidības un selekcijas potenciāla izvērtējums izmantojot augstas 
caurlaidspējas punktveida mutāciju genotipēšanu" realizāciju 2007. – 2008. gadā 

 
Mūsdienu lauksaimniecībai tiek izvirzīta prasība nodrošināt augošo pasaules 

populāciju ar pietiekamu pārtikas daudzumu, taču tradicionālā selekcija, kas pamatojas uz 
jaunu šķirņu empīrisku, fenotipisku izvērtēšanu, ir lēns process, bieži vien ar neparedzamiem 
rezultātiem. Mūsdienu sasniegumi augu ģenētikā un genomikā ļauj paātrināt tradicionālo 
selekciju un mērķtiecīgi radīt jaunas šķirnes ar precīzi definētām īpašībām. Fundamentālie 
pētījumi ir ļāvuši identificēt gēnus, kas atbildīgi par daudzām lauksaimniecībā nozīmīgām 
pazīmēm. Lielākie sasniegumi līdz šim ir bijuši vienkārši iedzimstošu pazīmju raksturošanā, 
piemēram, biotiskā un abiotiskā stresa izturībā un atsevišķos morfoloģiskos parametros, bet 
vairums lauksaimniecībā nozīmīgu pazīmju, tādu kā produkcijas kvalitāte un ražība, ir 
raksturīga kompleksa, no daudziem gēniem atkarīga iedzimtība. Katram atsevišķam gēnam 
(alēlei) ir relatīvi neliela ietekme uz pazīmi, turklāt šo alēļu ietekme uz fenotipu ir atkarīga no 
citiem ģenētiskiem faktoriem un organisma mijiedarbībām ar apkārtējo vidi.  

Kompleksu pazīmju pētīšanai un izmantošanai selekcijā ir nepieciešamas efektīvas 
marķiersistēmas, kas atļauj kartēt pazīmes, raksturot selekcijas materiāla ģenētisko 
daudzveidību un veicināt vēlamo pazīmju pārnesi jaunās šķirnēs. Genomikas sasniegumi un 
informācija DNS datu bāzēs ļauj izveidot efektīvas, uz gēnu sekvencēm balstītas 
marķiersistēmas. Īpašu ievērību pelna punktveida mutāciju (single nucleotide polymorphism 
jeb SNP) marķieri. SNP ir visbiežāk sastopamā ģenētiskā variācija visos līdz šim pētītajos 
organismos, tie ir piemēroti izmantošanai kā DNS marķieri (Kruglyak 1997) un to 
genotipēšanai ir izstrādātas dažāda mēroga platformas (Syvanen 2005). Modeļorganismos ar 
zināmu genoma sekvenci un standartizētiem SNP katalogiem, SNP variāciju ir izdevīgi pētīt 
izmantojot DNS čipus, piemēram, Affymetrix. Savukārt lauksaimniecības augu gadījumā, 
kuru genomi vēl ir salīdzinoši slikti izpētīti, ir izdevīgi izmantot atvērtas genotipēšanas 
platformas, piemēram, Illumina GoldenGate sistēmu (Fan et al. 2003; Oliphant et al. 2002).  

Mieži ir viena no nozīmīgākajām lauksaimniecības kultūrām visā pasaulē, tie 
tradicionāli tiek lietoti gan cilvēku uzturā, gan arī kā lopbarība. Lai arī miežu genoms ir 5.2 
miljardi bp (Bennett and Leitch 1995), tomēr tie ir ģenētiski samērā vienkārši diploīdi, 
pašapputes augi, kurus iespējams izmantot kā modeli heksaploīdo kviešu pētījumiem. Lai 
veicinātu miežu molekulārās ģenētikas pētījumus un sekmētu to pielietojumu jaunu šķirņu 
veidošanā, pēdējos gados ir izveidoti vairāki jauni miežu genomikas resursi, piemēram, 
Affymetrix Barley1 DNS čips (Close et al. 2004; Druka et al. 2006), miežu mutantu 
populācija (Caldwell et al. 2004), konsensus ģenētiskās kartes ar SNP marķieriem (Rostoks et 
al. 2005; Stein et al. 2007; Varshney et al. 2007; Wenzl et al. 2006), kā arī uz Illumina 
GoldenGate tehnoloģijas balstīta miežu SNP genotipēšanas platforma ar 3072 SNP (Rostoks 
et al. 2006). Miežu SNP genotipēšanas iespējas asociāciju ģenētikā ir demonstrētas pētījumā, 
kura ietvaros tika genotipētas 91 Eiropas miežu šķirne (Rostoks et al. 2006). 

LZP finansētajā pētījumā tika izmantota minētā SNP genotipēšanas platforma, lai 
analizētu ģenētisko daudzveidību, populāciju struktūru un nelīdzsvarotās saistības (linkage 
disequilibrium, LD) bloku izmērus un izvietojumu 95 Latvijas miežu šķirnēs un selekcijas 
līnijās.  

Pētījuma rezultātā iegūti vairāk nekā 140 000 SNP genotipi (piemēru skat. 1. attēlā). 
No analizētajiem 1536 lokusiem, 1083 ir kartēti vienā vai vairākās miežu kartēšanas 
populācijās, tādējādi zināma to atrašanās vieta miežu genomā. Sākotnējā datu kvalitātes 
kontrole tika veikta, lai identificētu zemas kvalitātes SNP lokusus, kā arī heterozigotiskus 
lokusus. Piemēram, 1B. attēlā parādīti heterozigotiski SNP lokusi. Mieži ir pašapputes augi, 
tādējādi to genomam atšķirībā no cilvēku genoma vajadzētu būt pilnībā homozigotiskam. 
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Taču ņemot vērā, ka genotipētais materiāls ietver selekcijas līnijas, kas radītas krustošanas 
ceļā, var sagaidīt skaldīšanos atsevišķos genoma rajonos. Tas labi redzams ar bultiņu  
norādītajos rajonos, kur vairāki blakus atrodošies lokusi ir heterozigotiski.  
 
A 

B 

 
1. attēls. Deviņdesmit piecu miežu līniju 7H hromosomas grafiskais genotips, kas balstās uz 
168 SNP lokusiem, iegūts ar programmu Flapjack (http://www.scri.ac.uk). Katrai miežu 
līnijai atbilst viena rinda, katram SNP lokusam atbilst viena kolonna. Lokusu relatīvais 
novietojums uz miežu ģenētiskās kartes norādīts attēla augšdaļā. A – parādīti SNP genotipi (A 
– zaļš, C – oranžs, G – sarkans, T – zils). B – parādīti heterozigotiski lokusi.  
 
 Balstoties uz genotipa datiem tika pētīts Latvijas miežu šķirņu un selekcijas līniju 
sadalījums izmantojot galveno koordināšu analīzi (2. attēls). Analizējot visas 95 līnijas tika 
novērots, ka vairākas šķirnes ir samērā atšķirības no pārējām (2A. attēls). Tās visas bija 
daudzkanšu miežu šķirnes, par kurām zināms, ka tām nereti ir no divkanšu miežu šķirnēm 
atšķirīga izcelsme (Fischbeck 1992). Izslēdzot daudzkanšu miežu līnijas no analīzes, atlikušās 
līnijas veidoja samērā kompaktu grupu (2B. attēls), kas norāda uz zemu populācijas 
stratifikācijas līmeni.  
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3. attēls.  Ar maksimālās parsimonijas metodi rekonstruēta konsensus dendrogramma, kas 
balstīta uz 100 bootstrap atkārtojumiem. Ar zaļu krāsu norādītas daudzkanšu miežu līnijas, ar 
sarkanu krāsu norādītas kailgraudu miežu līnijas. Skaitļi dendrogrammas zaru žāklēs norāda 
bootstrap vērtības. Ar oranžām bultām norādītas Valsts Stendes graudaugu selekcijas institūta 
un Latvijas Lauksaimniecības universitātes, bet ar zilām bultām Valsts Priekuļu laukaugu 
selekcijas institūta veidotās šķirnes un selekcijas līnijas.  
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materiāls no Vācijas, Morāvijas, Lielbritānijas un Skandināvijas vietējām šķirnēm, taču 
vienlaikus mūsdienu šķirnes no 20 gs. sākumā radītajām šķir ne vairāk kā daži krustojumi 
(mejozes). Šāds materiāls satur augstu alēlisko daudzveidību, taču arī ārkārtīgi augstu LD 
līmeni. Sākotnēja Eiropas vasaras miežu šķirņu genoma analīze ar Illumina SNP 
genotipēšanas platformu parādīja, ka statistiski nozīmīgs LD novērojams starp lokusiem 
vidēji 1.53 cM attālumā (Rostoks et al. 2006). Šādas atšķirības LD bloku izmēros starp 
modernajām šķirnēm un savvaļas populācijām norāda uz iespēju veikt sākotnēju visa genoma 
asociāciju kartēšanu mūsdienu miežu šķirnēs, kur LD bloki ir pat vairākas centimorganīdas 
lieli, izmantojot vien dažus tūkstošus SNP. Savukārt detalizēta kartēšana un kandidātgēnu 
identifikācija būtu iespējama koncentrējoties jau uz noteiktu genoma rajonu analīzi vietējās 
šķirnēs un savvaļas miežu populācijās (Caldwell et al. 2006).  
 

6. attēls. LD bloku 
izvietojums miežu 
hromosomās 3H (A) un 2H 
(B). Augšējā trijstūrī parādīts 
LD, apakšējā trijstūrī 
parādītas atbilstošās p 
vērtības. Marķieru 
novietojums uz katras 
hromosomas ģenētiskās 
kartes parādīts zem A un B 
paneļa. Krāsu kodējums r2 
un p vērtībām parādīts pa 
labi.  
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Projekta gaitā tika pētīts LD bloku izmērs Latvijas miežu šķirnēs. Izmantojot ~600 
ģenētiski kartētos SNP ar minimālo alēles frekvenci >0.1 noskaidrojās, ka 95 Latvijas miežu 
šķirnēs un selekcijas līnijās vidējais attālums starp lokusiem ar statistiski nozīmīgu (P<0.001) 
LD (r2>0.5) ir 1.5 cM (mediānas attālums 0.3 cM) (skat. 5A. attēlu). Izslēdzot sešas 
daudzkanšu miežu līnijas, attālums starp lokusiem ar statistiski nozīmīgu LD samazinājās 
nedaudz līdz 1.4 cM (mediānas attālums 0.3 cM) (skat. 5B. attēlu). Dotie rezultāti norāda uz 
Latvijas miežu šķirņu un selekcijas līniju līdzību ar Rietumeiropas miežu šķirnēm LD ziņā un 
piemērotību asociāciju kartēšanai.  

SNP genotipēšanas rezultāti (MAF>0.1) par katru hromosomu tika izmantoti arī LD 
bloku izmēru un izvietojuma genomā analīzei (6. attēls). Iegūtie rezultāti uzskatāmi parādīja 
atšķirīgus LD bloku izmērus un novietojumu starp dažādām hromosomām. Šie rezultāti ir 
nozīmīgi, jo norāda, ka asociāciju kartēšanas izšķirtspēja būs atkarīga no konkrētā analizētā 
genoma rajona.  

Izmantojot LZP projekta realizācijas gaitā iegūtos genotipēšanas datus un datus par 
Latvijas miežu šķirņu un selekcijas līniju graudu β-glikānu saturu, kas iegūti 2007. gada  
lauka izmēģinājuma sezonā Valsts pētījumu programmas agrobiotehnoloģijā ietvaros, tika 
veikts asociāciju kartēšanas izmēģinājums, izmantojot vispārējo lineāro modeli programmā 
TASSEL. Sākotnējie rezultāti liecina, ka pat izmantojot vienkāršotu statistisko modeli un 
vienas sezonas fenotipa datus, kā arī neņemot vērā potenciālo populāciju struktūras ietekmi 
iespējams kartēt kvantitatīvās pazīmes nosakošos lokusus (7. attēls). Attēlā redzamais 
statistiski būtiskais QTL uz miežu 7H hromosomas sakrīt ar iepriekš literatūrā ziņoto β-
glikānu QTL, kas kartēts ‘Beka’ x ‘Logan’ populācijā (Molina-Cano et al. 2007).  
 

 
 
7. attēls. Graudu β-glikānu satura asociāciju kartēšana. β-glukānu saturs noteikts ar 
Megazyme (Megazyme International Ireland Ltd.) izstrādātu enzimātisku metodi Valsts 
pētījumu programmas agrobiotehnoloģijā ietvaros. SNP marķieri (MAF>0.1) sakārtoti pēc to 
atrašanās vietas uz miežu ģenētiskās kartes. Asociāciju kartēšana veikta ar programmu 
TASSEL (Bradbury et al. 2007) izmantojot vispārējo lineāro modeli.  
 

Noslēgumā jāatzīmē, ka LZP  projekta mērķis ir sasniegts, pirmoreiz iegūstot augstas 
caurlaidspējas SNP genotipēšanas datus par 95 Latvijas miežu šķirnēm un selekcijas līnijām. 
Jau patlaban ir iegūti nozīmīgi rezultāti par Latvijas miežu selekcijas materiāla ģenētisko 
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daudzveidību, populāciju struktūru un nelīdzsvarotās saistības bloku izmēriem un izvietojumu 
genomā. Papildus šiem datiem 2008. gadā ir iegūti SNP haplotipu dati par vairākiem 
kandidātgēnu lokusiem b-glikānu un lizīna saturam, kuri kopā ar augstas caurlaidspējas 
genotipēšanas datiem varētu kalpot par pamatu asociāciju kartēšanai Latvijas miežu selekcijas 
materiālā. Turpmākajā darba gaitā nepieciešams paplašināt SNP marķieru daudzumu, ko 
iespējams varēs veikt sadarbībā ar VPLSI un Lielbritānijas partneriem ESF projekta ietvaros. 
Asociāciju kartēšanai nepieciešamie fenotipa dati tiek uzkrāti Valsts pētījumu programmas 
agrobiotehnoloģijā realizētajā projektā. Tādējādi projektā iegūtie rezultāti būs izmantojami 
ilgākā laika posmā asociāciju ģenētikā, pakāpeniski uzkrājot fenotipa datus vairāku gadu 
garumā. Iegūto rezultātu pilns potenciāls tiks realizēts turpmākā darba rezultātā gan konkrētas  
pazīmes nosakošu genoma rajonu un kandidātgēnu identifikācijā, gan arī selekcijā 
pielietojamu molekulāro marķieru izstrādē.  
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