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MezZa susura populacija Silenes dabas parka ir zinama kop$ 20. gs. 60. g. beigam
[1]. Tomér datu par Sis populacijas genétisko stavokli un tendencém triikst. Sugas
aizsardzibas plana tika noteikta nepiecieSamiba veikt sugas populacijas genétisko
monitoringu, izmantojot molekularas biologijas metodes, lai iegiitu datus, kuri turpmak
tiks izmantoti sugas apzinasana un aizsardzibas pasakumu planoSana un istenoSana [2].

Realizéta projekta ietvaros tika izstradats un aprobéts metodes apraksts meZa susura
genétiskas daudzveidibas noteikSanai, izmantojot ievaktos paraugus un iegadatus reagentu
komplektus. Jaunakas populaciju genetikas analizes, kas tika veiktas Istenota projekta
ietvaros, norada uz to, ka Latvija meZa susura populacija ir teritoriali izoléta un genétiski
viendabiga, jeb populacija pastav zema genétiska daudzveidiba. Ipatni populacija neveido
nodalitas grupas. legiitie dati 1stenota projekta ietvaros tika salidzinati ar ieprieks iegiitiem
datiem sugas aizsardzibas plana izstrades laika.

Sadi rezultati liek secinat, ka Latvija meZa susura populacija, visticamak, ir
paklauta genétiskas daudzveidibas zudumam. Sadu secinajumu lauj izdarit vairaki citi
pétijumi, kuri tika balstiti uz daZzada veida organismiem. Pieméram, Pluess and Stécklin
[3], Evans and Sheldons [4] un King and Lively [5], savos pétijumos apraksta saistibu starp
genétisko daudzveidibu un populacijas plasticitati mainigajos vides apstaklos, izturibu pret
slimibam, spéju pielagoties un visbeidzot saistibu ar populacijas izmirSanas risku. Péc
Frankham (2005) tieSi izolétas, teritoriali nelielas un ar tendenci samazinaties populacijas
ir visvairak paklautas genétiskajas daudzveidibas zudumam [6].

Saistiba ar apkartéjas vides faktoriem, populacijas lielumu, struktiiru un jau zinamo
zemo genétisko daudzveidibu apstiprinas art inbridinga esamiba susuru populacija. Nemot
véra iegiito informaciju, inbridings meZa susura populacija nevar biit attiecinams ka
uzvedibas modelis. Drizak Sis process populacija ir ka izdzivoSanas stratégija ekstremala
situacija. Aktiva inbridinga laika, kad krustojas ,,tuvi” ipatni, pastav augsta varbiitiba, ka
nakama paaudze var biit mazak izturiga pret nelabvéligiem vides faktoriem [7]. Sis faktors
var izraisit populacijas samazinajumu tuvakajos gados.

Paslaik par pastavoSo izmainu tendenci meZa susura populacija griti spriest. Lai

Spétu runat par izmainu tendenci visa populacija un katra dzimuma parstavjiem, ir



nepiecieSams veikt papildus vairak pétijumu ilglaicigaka perioda. Tikai tad, kad tiek
izmantotas datu kopas, kas ievaktas ilgaka laika posma, ir iespéjams noteikt mainigas vides
iedarbibu uz ipatniem, nodroSinat klidaino datu izoléSanu no paraugkopas, ka arl noteikt
populacijas genétiskos raditajus. Katra pétijuma izvirzita hipotéze Saja gadijuma var biit
apstiprinata vai noraidita ar lielaku nozimiguma limeni. Ka ar1 secigas, ilglaicigi ievaktas
datu kopas lauj uzskatamak pamanit bijusas vai esoSas izmainas [8]. SekojoSi art
populacijas genétiskais monitorings, kas dod iesp&ju noteikt izmainu tendenci, veiksmigi
var biit 1stenots tikai ilgaka laika perioda [9]. Pamatojoties uz projekta ietvaros iegttiem
datiem provizoriski tendenci varés novérot péc piecu gadu ilga pétijuma perioda.

Lidzigi ka ar izmainu tendenci populacija arT populacijas attistibas stratégiju un
dzivotspéju varés analizét tikai ar lielaka apjoma — teritoriali un laika skala - datu klastu.
Svarigi ir aptver péc iespéjas vairak susuru paaudzes.

Kvalitativakai populacijas genétiska stavokla novértéSanai un populacija notiekoso
procesu izprasanai ir jazina par citu $is sugas populdciju stavokli. IpaSi nozimigi ir iegit
informaciju par Lietuvas un Baltkrievijas meZa susuru populacijam. Sadas informacijas
iegiiSana ir apgriitino3a, jo zinatniskaja literatiira Sobrid nav Sadas informacijas. Tapéc tiek
meéginats veidot starptautisku sadarbibas tiklu susuru populaciju pétijumos.

Pamatojoties uz esoSajiem DNS analiZzu rezultatiem, ir rekomendéjams izveidot

nebrives populaciju un veikt priekSizpéti par iespéjam palielinat vides ietilpibu.

Izmantotie informacijas avoti

[1] Kasparsons G. 1970. MeZa susura (Dryomys nitedula Pall.) atradums Latvija. LVU
Zoologijas muzeja raksti, Nr. 5: 61-63.

[2] Pilate D., Pilats V., Omicans A., Nitcis M., Jahundovica I., Kriimina L. 2015. MeZa
susura (Dryomys nitedula Pallas 1779) sugas aizsardzibas plans. DU DIVIC, Ilgas.

[3] Pluess A.R and Stocklin J. 2004. Genetic diversity and fitness in Scabiosa
columbaria in the Swiss Jura in relation to population size. Conservation Genetics
5: 145-156.

[4] Evans S.R. and Sheldon B.C. 2008. Interspecific patterns of genetic diversity in
birds: correlations with extinction risk. Conservation Biology. 22, 4: 1016-1025

[5] King K.C. and Lively C.M. 2012. Does genetic diversity limit disease spread in
natural host populations? Heredity 109: 199-203.



[6] Frankham R. 2005. Genetic and Extinction. Biological Conservation 126: 131-140.
[7] Keller L.F. and Waller D.M. 2002. Inbreeding effects in wild populations. Trend in
Ecology & Evolution 17, 5: 230-241.
[8] Gerrodette T. 1987. A power analysis for detecting trends. Ecology. 68, 5: 1364—
72.
[9] Schwartz M.K., Luikart G., Waples R.S. 2007. Genetic monitoring as a promising tool

for conservation and management. Trends in ecology & evolution. 22, 1: 25-33.



