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1. Projekta izpildes kopsavilkums (100 — 250 vardi) (publiskojams)

Parasta priede ekologiski un ekonomiski ir viena no nozimigakam Latvijas meza koku
sugam. Tas izplatibas areals ir loti plass, kas liecina par augstam adaptacijas spg&jam un
fenotipisko plasticitati. Pedéjos gados ir wuzsakti pétijumi par epigenétisko efektu
mehanismiem un to nozimigumu (t.sk. DNS metilacija, génu kopiju skaita izmainas,
mikroRNS darbiba un retrotranspozona funkcionala loma). Aizsardzibas un fiziologiskas
reakcijas uz dazadiem stresa apstakliem ir loti butiskas koku sugam, jo individiem nav
iesp&jas telpiski izvairities no nelabvéligiem apstakliem un tiem var bt loti gar§ miazs.
P&tijuma gaita ir ieglti pirmie dati par parastas priedes mikroRNS ekspresiju, geenu kopiju
skaita variaciju, ka ari pétitas retrotranspozonu funkcijas un to ietekme uz genoma struktiiru.
Ir uzsakti ar1 pétijumi par induc€to rezistenci parasta pried€. Salidzinot iegiitos rezultatus ar
datubazém, tika identificéti konservativie priedes mikroRNS. Identificétas mikroRNS
sekvences, kuras atrodas ari segseklu sugas, ka ari tadi, kuri ir atrasti tikai kailséklu sugas.
Turpmakajos pétijumos un analiz€s, no iegutajiem datiem tiks identificétas jaunas,
neaprakstitas mikroRNS sekvences. Identificétas retrotranspozona sekvences tika izmantotas
kailseklu filogengtiskiem pétijjumiem, un arl noteica to kopiju skaitu 8 parastas priedes
individos un 17 papildus kailséklu sugas. Analizes rezultati apstiprinaja kopiju skaitu
variaciju starp dazadiem parastas priedes individiem. Iegutie dati tiks izmantoti talakiem
pétijumiem par retrotranspozonu aktivitati un funkcionalo ietekmi.

2. Galvenie zinatniskie rezultati (1-2 lapas)

Projekta pirma posma tikai uzsakti pétijumi par rezistences reakcijas inducé€Sanu
jaunos priedes kokos (1-2 g.v.). No literattiras noteiktas metiljasmonata koncentracijas kadas
ir iepriek§ izmantotas priezu koku apstradéi. PrieZzu koki iegadati no meza un ari no LVM
Seéklas un Stadi, un apstradati ar dazadam MelJa koncentracijam. Noteikts, ka augstakas
izmantotas koncentracijas loti negativi ietekméja kokus, un daudz aizgaja boja. InducéSanas
ekperimeni atkartoti ar priezu rametiem, un zemakam MelJa koncentracijam. Uzsakts art UV
apstarojuma ekperiments. Kandidatgénu ekspresijas izmainas noteiktas péc inducéSanas, ka
ar1 kopgjas fenola daudzuma izmainas. Veikts ekperiments par karstuma stresa izraisitam
izmainam prieZu klonos, un ievakts materials talakai RNS izdaliSanai. Aprobétas dazadas
mikroRNS (miRNA) izdaliSanas un klon&Sanas metodes. Veikta bioinformatikas analize
izmantojot datubazé esoSas priezu mikroRNS sekvences, atlasot ‘precursor miRNA’ un
iesp&jamo mérku génu sekvences no NCBI datubazes. Reala-laika PCR praimeri konstruéti,
un ekperimentali aprobéti. Parastas priedes retrotranspozonu markieri izstradati un aprobéti.
Veikta laboratorijas vizite Norvégijas MeZa un Ainavu institiita, As, Norvégija.

Projekta otra posma tika turpinati pétijumi par rezistences reakcijas inducésanu jaunos
priedes kokos (1-2 g.v.). No ar metiljasmonatu apstradatiem priezu stadiem izdalits kopé&jais
RNS, un konstruétas lonTorrent sekvenéSanas cDNS bibliotékas no ar mikroRNS bagatinatas
frakcijas. No mikroRNS bibliotekam iegitas no 444274 lidz 1146198 sekvences (vidgji
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748076.5) ar vidjo 21 nukleotidu garumu. Iegito sekvencu analize uzsakta, identific€jot
konservativas mikroRNS sekvences, ka ari iesp&jamos pre-mikroRNS (,,precursor
microRNA”) sekvences. Veikti inokul€Sanas eksperimenti ar skujbires izraisitaju
Lophodermium spp., un saknu trupes izraisitaju Heterobasidion annosum, un ievakts
materials RNS izdaliSanai un génu ekspresiju analizém. Parastas priedes retrotranspozonu
markieri izmantoti, lai noteiktu to aktivaciju p&c inokulacijas ar iepriek§ minétiem sénu
patogéniem. stradati un aprobéti. Veikta laboratorijas vizite Norvégijas Meza un Ainavu
institfita, As, Norvégija, kur tika veikti jaunas paaudzes sekvenéSanas eksperimenti ar
IonTorrent PGM platformu. Publicéti divi raksti SCOPUS datubaze ieklautos Zurnalos, un
rezultati prezentéti starptautiska konference.

Projekta 3. posma veikta 1.g.v. priezu rametu inokuléSana ar L.seditiosum un
H.annosum, un paraugi ievakti turpmakam analiz€ém. Kandidatgénu ekspresijas izmainas péc
inokulacijas ar H. annosum analizétas ar reala laika PCR, un iegitie dati salidzinati ar
rezultatiem, kuri iepriek$ iegliti no pieaugusiem priedes kokiem. Tika izmantotas digitala
PCR metods, ka ar1 papildus kontrolgéni, lai analizéti gé€nu kopija skaitu variaciju. Turpinata
lonTorrent iegtito datu analize. Salidzinatas iegtitas mikroRNS sekvences ar datubaze eso$am
mikroRNS sekvencém no dazadam sugam, lai noskaidrotu parastas priedes mikroRNS
sekvences I1dzibu un izplatibu ar citu sugu mikroRNS. Anot€tas un analizétas mikroRNS
sekvneces, kuras bija diferenciali ekspresétas pec MeJa apstradi. Analiz€tas retrotranspozona
sekvencu ekspresijas izmainas p&c inokulaciju ar L. seditiosum. Veikta filogenétiska DNS
analize ar 11 priezu retrotronspozona markieriem, izmantojot 80 paraugus no dazadam
kailseéklu sugam un gintim.

Projekta 4. posma veikta priezu s€jenu apstrade ar metiljasmonatu un noteiktas izmainas
hitinazes aktivitate. Inokul&ti vairaki priezu klona Ja2-111-4 rameti ar saknu trupes izraisitaju,
Heterobasidion annosum, un paraugi ievakti no inokulétiem un kontroles paraugiem RNS
izdaliSanai. Konstruétas un sekvenétas astonas lonTorrent sekvengSanas bibliotekas. Veikta
génu kopiju skaitu analizes rezultatu salidzino$a analize, izmantojot augstu izskirtsp&jas
kuSanas Iiknes analizi (comparative high resolution melting curve analysis - C-HRM). Ar
reala-laika PCR apstiprinata no lontorrent datiem noteikto diferenciali ekpres€to hitinazes
géna ekspresija. Veikta neanot€to mikroRNS datu analize, un salidzinata mikroRNS un
retrotranspozona ekspresija. Noteikts 11 retrotranspozona kopiju skaits 18 dazadas kailSeklu
sugas, apstiprinati iepriek$ iegitie retrotranspozonu gimenes ekspresijas pétijuma rezultati,
izmantojot alternativas qPCR analiZzu metodes, un veiktas bioinformatiskas analizes,
analiz€jot lonTorrent sekven€Sanas datus. Sagatavoti Cetri zinatniskie manuskripti.

3. Projekta rezultatu sociali — ekonomiska ietekme

Raksturot jau sasniegto un/vai paredzamo projekta rezultatu (jauniegiito zinasanu) ietekmi uz
visdazadakajam sabiedribas darbibas jomam (t.SK. saimniecisko darbibu), ieskaitot rezultatu
izmantoSanu citu (t.SK. praktiskas ievirzes pétijumu) veiksana, jauniegiito zinasanu pienesums
aktudalu jautajumu risinasana, izmantosanu par argumentu bazi dazada veida diskusijam
(diskursiem), zinasanu pieejamibu plasakai sabiedribai... Raksturot So ietekmi ar konkrétiem
pieradijumiem un/vai argumentiem (lidz 1 lapai).

S1 projekta gaita iegiitie rezultati ir devusi ievérojamu ieguldijumu zinasanas par molekularas
rezistences mehanismiem parastaja priede (Pinus sylvestris L.). Daudzos gadijumos tie ir
pirmie iegttie publicétie dati par Sadiem pétijumiem parastaja priede. Iesp&jams, ka iegiitos
rezultatus var€s izmantot ar1 priezu selekcijas programmas, izstradajot papildus rezistences
kritérijus selekcijal, ka ar palielinot selekcijas materiala fenotipisko plasticitati.



Zinatniska sadrbiba ar NIBIO ir devusi iesp€ju projekta izpilditajiem iegit jaunas zinaSanas
un konsultéties par dazadam pétnieciskam un analitiskam pieejam, ka arT izmantot jaunakas
laboratorijas iekartas. Tas paliclina izpilditaju starptautisko zinatnisko konkurétsp&ju un rada
iespgjas talakai sadarbibai.

Apgiitas metodikas un analitiskas metodes tiks izmantotas ari ar saimniecisko darbibu
saistitiem projektu pieteikumiem, piem.: augsnes mikrofloras biologiskas daudzveidibas
noteikSana izmantojot nakamas paaudzes sekvengSanu, retrotranspozonu un génu kopiju
skaita saistiba ar saimnieciskam Tpasibam parastas priedes selekcijas materiala, ka ari
inducetas rezistences loma priezu s€jenu saglabasanas uzlaboSanai meZza atjaunoSanas gaita.

4. Zinatniska sadarbiba

Isi raksturot sadarbibu projekta ietvaros vai izmantojot projekta rezultatus ar citiem tematiski
saistitiem partneriem Latvija un arvalstis (ja attiecinams) (lidz 1 lapa).

Partneris
(zinatniska organizacija/ projekts/

programma/ sadarbibas tikls, ta Sadarbibas raksturojums

parstavis)
Norvégijas Meza un Ainavu Laboratorijas vizites, digitalas PCR iekartas izmantoSana,
institits (tagad NIBIO) IonTorrent platformas izmanto$ana

5. Sadarbiba studiju programmu isteno$ana un magistru/doktorantu sagatavo$ana

Raksturot sadarbibu projekta ietvaros vai izmantojot projekta rezultarus studiju programmu
istenosand un pilnveidosand (ieskaitot macibu materialu sagatavosanu), projekta izpildé
lesaistitie magistri un doktoranti, iesniegtie un aizstavétie magistra/promocijas darbi (ja

attiecinams) (lidz 1 lapai)

Augstskola, Studiju
programma(s) / Sadarbibas raksturojums
macibu kurss(i)

.. Dalibas statuss,
Promocijas iesniegSanas/
Studenta * padome / sniegsanas
Nr. _ - Darba nosaukums aizstaveésanas
Uzvards, Vards Augstskola, d Ilaik
fakultate** atums/faika
periods***

1 | Angelika Retrotranspozonu struktiira | Latvijas Aizstavets
Voronova parastas priedes (Pinus universitates 04.02.2014
sylvestris L.) genoma un to | biologijas

ekspresija zinatnes nozares
promocija
padome
2 Baiba Krivmane Parastas priedes (Pinus Latvijas Planots aizstavet
sylvestris L.) mikroRNS universitates 2017.9.
loma stresa un slimibu biologijas
atbildes reakcijas. fakultate




3 llze Snepste

Inducéta rezistence parasta
priede (Pinus sylvestris L.)

Latvijas Planots aizstavet
universitates 2018.g.
biologijas

fakultate

*  norada iesniegta vai aizstavéta magistra/promocijas darba nosaukumu; ja daliba projekta
ta izpildes laika nav noslégusies ar iesniegtu vai aizstavetu darbu, norada iesaistita
studenta darba paredzamo nosaukumu vai izpildito darbu raksturojo$u nosaukumu;

**

promocijas darbiem norada promocijas padomi; magistra darbiem un iesaistitiem

magistratiiras un doktoranttras studentiem norada augstskolu un fakultati;
*** norada studenta dalibas statusu iesaistits/iesniegts/aizstavets; ja iesaistits projekta izpilde
norada laika periodu (kuros gados), ja iesniegts/aizstavets norada attiecigo datumu.

6. Projekta rezultatu izplatiSana (lidz [ lapai)

6.1. Daliba nozimigakajos zinatniskajos pasakumos, kas nodroSinata projekta ietvaros;
Iidzdaliba to organizéSana

Nosaukums (Konference, . Lidzdaliba
: . . - Plenarzinojums o o
simpozijs, seminars, Ui /ﬁé) organizesana Apraksts
izstade...) (Ja/Ne)

European Cooperation In | N& Ne Baiba Krivmane, llze

Science And Technology Snepste, Vilnis Skipars,

(COST) Action BM1006 Dainis Rungis ,,An initial

seminars ,,Bioinformatics survey of microRNA

for Non-Coding RNAs” expression in Scots pine”

28.06.2014. - 04.07.2014

‘DNA habitats and its Ne Ne Voronova A., Belevich

RNA inhabitants’ V., Rungis D.

Zalcburga, Austrija, ,Expression of

03.07.2014 - 05.07.2014 retrotransposon-like
sequences in the complex
Scots pine genome under
stress conditions.” Book
of abstracts p.62.

Eiropas Molekularas Ne Ne Voronova A., Belevich

Biologijas Laboratoriju V., Korica A., Rungis D,

EMBL konference ‘The “Retrotansposon families

Mobile Genome’ show differential

Heidelberga, Vacija, expression changes in
response to two fungal
pathogens in complex
conifer genome”

AdapCAR un Ja Né Rungis D., Voronova A.,

EVOLTREE konferencé Krivmane B, Skipars V.,

‘Global change and the Rauda E., Snepste 1.,

evolutionary potential of Veinberga I. “Stress-

forest trees’ Islandé , related transcriptional

23.08.2015 - 27.08.2015, changes and regulation in
the Scots pine (Pinus




sylvestris L.) genome”

6. Baltijas Genétikas Ja Ne Rungis D, Voronova A.,
kongresa Tartu, Igaunija Krivmane B, Snepste .,
01.10.2015 Belevich V., Skipars V.,

Veinberga | “Genome
architecture and stress
responses in Scots pine
(Pinus sylvestris L.)”

IUFRO Tree Neé Né ,,conservative
Biotechnology 2015 microRNA studies and
konference ,,Forests: the analyses in Scots pine
importance to the planet (Pinus sylvestris L)”(B.
and society” Italija, Krivmane, I. Snepste, V.
Florence 08.06.2015 - Skipars, E. Rauda, D.
12.06.2015 Rungis);
,Retrotransposon

expression in response to
in vitro inoculation with
two fungal pathogens of
Scots pine (Pinus
sylvestris L.)” (A.
Voronova, V. Belevich,
D. Rungis)

6.2. Daliba zinatnes popularizésana, kas saistita ar projekta izpildi vai projekta
rezultatiem (popularzinatniskas publikacijas, daliba plasakai sabiedribai paredzetos
pasakumos...)

Pasakums / Publikacija Apraksts

6.3.  Zinatniskas publikacijas un intelektualais ipaSums

6.3.1. Publikacijas Web of Science / Scopus indeks&tos izdevumos, ka ar1 izdevumos, kas
ietverti ERIH saraksta (European Reference Index of the Humanities) (liidzam noradit
visas Siem kritérijiem atbilstosas publikacijas)
publicétas/pienemtas publicéSanai
1. Voronova A., Rungis D. (2013) Development and characterization of IRAP markers
from expressed retrotransposon-like sequences in Pinus sylvestris L.. Proceedings of
the Latvian Academy of Sciences, Section B: Natural, Exact and Applied Sciences.
67: 485-492. DOI: 10.2478/prolas-2013-0082
2. Skipars V, Snepste I, Krivmane B, Veinberga I, Rungis D. (2014) A method for
isolation of high-quality total RNA from small amounts of woody tissue of Scots pine.
Baltic Forestry 20: 230-237.

3. Voronova A., Belevich V., Jansons A., Rungis D. (2014) Stress induced
transcriptional activation of retrotransposon-like sequences in the Scots pine (Pinus




sylvestris L.) genome. Tree Genetics and Genomes 10: 937-951. doi:10.1007/s11295-
014-0733-1

iesniegtas

1. Voronova A., Belevica V., Rungis D.. Analysis of retrotransposon distribution in
gymnosperm genomes. Tree Genetics and Genomes.

2. Snepste l., Skipars V., Krivmane B., Kenigsvalde K., Rungis D. Characterization of a
thaumatin — like protein gene from Pinus sylvestris and determination of antimicrobial

activity of the in vitro expressed protein. European Journal of Plant Pathology

sagatavotas

1. Krivmane B., Rauda E., Snepste I., Skipars V., Rungis D. Identification and analysis
of conservative microRNAs in Scots pine (Pinus sylvestris L).
2. Skipars V., Rungis D.. Analysis of gene copy number variation of the Scots pine
thaumatin — like protein gene.

6.3.2. Citas nozimigakas publikacijas (liidzam noradit lidz 10 nozimigakas publikacijas
izdevumos, kas neatbilst 6.3. 1. punkta minétajiem, ka ari gramatas, gramatu nodalas/raksti
krajumos/pilna teksta konferencu tézes...)

publicétas/pienemtas publiceSanai
1. Gaile 1., Rungis D. (2014) The role of induced resistance and TLP protein in the
development of defence mechanisms to Lophodermium spp. in Pinus sylvestris L. seedlings.

Proceedings of the 55th International Scientific conference of Daugavpils University. 111-
117.

2. Skipars V., Belevi¢a V., Krivmane B., Veinberga 1., Rungis D. (2014) Determination of
resistance-linked gene copy number variation polymorphism using different methods.
Proceedings of the 55th International Scientific conference of Daugavpils University. 35-45.
3. Rungis, D. (2014) Molekularo markieru izmanto$ana meZa koku selekcija. Cetri
meZzinatnu motivi (red. Jansons, J.) 79-106 Ipp., DU akadémiskais apgads ,,Saule”,
Daugavpils. ISBN 978-9984-14679-9 (Zinatnisko publikaciju klasifikacijas kods 2.2)
iesniegtas

nav

6.3.3. Sanemti izgudrojumu patenti, izgudrojumu patentu pieteikumu publikacijas un
izgudrojumu pieteikumi, registrétas Skirnes un cita veida registréts intelektualais

ipaSums (aprakstam jaietver patenta, ta pieteikuma vai intelektuala ipasuma registracijas
numurs)
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Projekta vaditajs:

(Dainis Edgars Rungis, 27.01.2017)



