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Viens no projekta pamata merkiem ir veicinat p&cdoktoranta profesionalo attistibu, palielinot
pétniecisko kapacitati un kompetenci. Komand&uma laika apguvu jaunas prasmes, tadas ka genoma
sekvencCu bioinformatiskas analizes metodes izmantojot sadarbibas partnerim pieejamo UPPMAX sistemu
(Uppsala Multidisciplinary Center for Advanced Computational Science), kas ir augstas kapacitates digitala
darba vide ar daudzam instalétam un darba kartiba esoSajam bioinformatiskam programmam. UPPMAX
digitalais centrs lauj izanaliz&t liela apjoma datus, tadus ka priedes visa genoma sekvenci (6,58 GB), kuras
apstrade nebija iesp&jama ar mums pieejamiem resursiem. Stradaju ar UPPMAX klasteri, kas satur 6080
kodolus, kas savukart tiek reprezentéti ar 334 mezgliem katrs ar diviem 10-kodola Intel Xeon V4 CPU. 32
liclakie mezgli satur 256 GB atminas, bet pargjie satur vél 128 GB. Dazadu uzdevumu apstrade jaudigaja
UPPMAX sistema aiznéma no dazam sekundém l1idz pat divam dienam.

Pieejamas bioinformatiskas analizes programmas izmanto komandrindas principu Linux vidg, Katrai
no izmantotam programmam ir sava lietotaja rokasgramata, tomer iesac€jam ir griiti saprast, kur§ riks var
tikt izmantots konkréta pétnieciska uzdevuma realiz€$anai. Iemacijos sekvencu analizes pamatprincipus,
UPPMAX sist€mas izmantoSanas principu, dazadu programmu izmantoSanas veidus. Analizeju vairakus
priezu references genomus: Pinus taeda v.1.01, v2.01, Pinus lambertiana v.1.01. un Pinus sylvestris
nepabeigto genomu, kur§ nav publiski pieejams arpus Zviedrijas universitates laboratorijas. Pirmas priezu
genomu versijas ir sadalitas augstas un zemas kvalitates génu kopas. Datu preciza strukturéSana darba gaita
bija loti svariga un tam tika pievérsta papildus uzmaniba. Darba gaita tika risinatas dazadas pétnieciskas
problémas. Pieméram, veikta pieejamas transpon&jamo elementu datubazes sakartoSana. Transpon&jamie
elementi biezi vien ielec viens otra, tadejadi veidojas klasteru struktiiras sastavosas no vairakiem gariem
terminaliem atkartojumiem. Literatlira ir aprakstiti gadijumi, kad arT §ada himeériska struktiira parvietojas
miezu genoma, tadu tas ir saméra rets gadijums. Sadas insercijas satur ipaSas struktiiras, kas pierada to
transpoziciju. Tomeér prieZu retrotranspozonu datubazé automatiskas anotéSanas rezultata ir ievietoti vairaki
simti elementi ar $adu struktiiru un $o elementu atkartojamiba genoma vai specifiski signali netika analizgti.
Tapéc retrotranspozonu gimenu skaits pieejamaja datubazé ir daudz lielaks (vairak ka 19 taskt.), kameér
praktiski vairakas sekvences savstarpgji ir lidzigas un reprezente vienadu sekvencu kopu, nemot véra
pienemtus mobilo elementu klasificgSanas principus. ST nepilniba tika novérsta, jo ta nopietni ietekmé&tu
rezultatus- palielinatos atkartoto datu apjoms; idenific€tas génu kopas butu lidzigas dazadam sekvencém,
kas praktiski reprezent€ vienu transponejamo elementu gimeni; dazadi atkartojumi vienas struktiiras iekSieng
uzraditu Iidzibu ar tiem pasiem géniem. Zinams, ka garie termnalie atkartojumi satur svarigus signalus, kas

var regulét génu darbibu un, iesp&jams, ka evolucionari izdevigak uzturét tikai So dalu kodgjoSo sekvencu



tuvuma. Lai parbaudit So hipotézi, nolému izolét no datubazes visus garos terminalos atkartojumus un atlasit
to reprezentativas sekvences. Tas ir ar1 izdevies un visas analizes tika atkartotas arT ar So datu kopu.
Rezultata ieguvu 15 datu kopas, katra no tam satur simtiem sarakstu ar vairaku simtu génu
nosaukumiem un sekvencém, kas satur attiecigo transpon€jamo elementu. Dati tika ar1 sakartoti pé&c
vairakiem nozimigiem parametriem. Katrai identificétai génu kopai turpmak tiks noteikta funkcionala
piederiba un novértéta iesp&jamiba, ka kopas parstavji ir iesaistiti [idzigajos procesos (attels 1.). Attéla
redzama dala no biologisko procesu tikla, kur vairaki no identificétiem géniem piedalas Sunas atbildes
veidosana, Gdens transporta nodrosinasana, tdens homeostazg€ un Stnas licluma regulacija. lespgjams, ka
Sadu génu darbiba var€tu but svariga atbildot uz sausumu. Ta ka visi Sie géni satur vienadu sekvenci UTR
rajona, un $o0 génu grupu reprezentacija tikla ir statistiski butiska salidzinot ar visu pieejamo priedei anotéto
génu grupu frekvenci genoma, ta varétu bt svariga operativas atbildes veidoSana, ietekmé&jot So génu
transkripcijas faktoru piesaisti, metiléSanas statusu. Lai turpmak pieradit vai noliegt §is sekvences nozimi,
tiks sikak analizéta struktiira, iesaistito génu strukturala variacija populacija, un So lokusu ekspresija
atbilstoSo apstak]u ietekm@. Pirms tam, tiks izanaliz&tas visas génu-transpong&jamo elementu kopas un atlasiti

tikai nozimigi tikli un to dalibnieki.

OMmeostasis

Attels 1. Viens no identificéto g€nu saistibas tikliem, kas tika veidots pamatojoties uz transpon&jama
elementa PtRLX1124 esamibu $o génu UTR rajona un biologiskajos procesos iesaistito génu ontologijas

klasifikaciju.



