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PETNIECIBAS PIETEIKUMS NR. 1.1.1.2NIAA/1/16/094, 

"TRANSPONEJAMO ELEMENTU VARIACIJU IZPETE PARASTAS 
PRIEDES {PINUS SYLVESTRIS L.) GENU RAJONOS" 

Latvijas Valsts Mezzinatnes instituta "Silava" <;;enetisko re­
sursu centra radosaja grupa ir uzsakts petijums par transpone­
jamo elementu variaciju izpeti parastas priedes genu rajonos. 
Mobilie jeb transponejamie elementi (TE) ir nozimigi augu 
genoma regulativie agenti, kas spej parvietoties vai pavairo­
ties genoma, daudziem augiem tie aizr:iem ieverojamu geno­
ma daJu, tacu ierastajos apstakJos parsvara tie fr neaktivi. Krasi 
mainoties vides apstakJiem vai pardzivojot patogeno mikroor­
ganismu vai kukair:iu uzbrukumu, augos tiek noverota transpo­
nejamo elementu aktivizesanas, kas var radit izmair:ias genoma 
vai ietekmet atbildes processus. Sis izmair;ias var rasties daza­
dos genoma rajonos, bet, ja TE parvietojas genu tuvuma, tas 
var vairakos veidos ietekmet genu darbibu. Lidz ar to augam 
ir iespeja nevelamos apstakJos atri mainities, radit jaunu paau­
dzi ar daudz vairakam genu un regulativo sekvencu kombina­
cijam, bet savukart dabigas izlases rezultata populacija paliek 
tikai adaptivas vai neitralas izmair:ias. 

Dazi augi evolucijas procesa ir sakrajusi daudz TE sekvencu 
genoma, lielaka daJa no kuram patreiz vairs nepilda funkcijas. 
Petnieku domas dalas - vai TE ir eikariotu genoma sastavdaJa, 
vai ari tas ir invazivas egoistiskas sekvences, kas dafos gadiju­
mos netisam kJuvusas noderigas saimniekorganismam. Uzska­
tu, ka TE pasaule ir parak daudzveidiga, lai meginatu pies�irt 
konkretu funkciju vai tas neesamibu visai so sekvencu grupai, 
bet ir jaizskata katra TE gimene laika un telpa, vai pat katra 
insercija atsevis�i, lidzigi ka petnieki to dara genu gadijuma. 
Nefunkcionalo TE sekvencu esamiba genoma nenoliedz so 
sekvencu nozimi. Pier;iemsim, ka nelabveligu apstakJu ietekme 
notiek kadas TE kopijas aktivesanas. Ta ievieto savu kopiju 1000 
dazadas genoma vietas, kur sim kopijam nav nekadas ietek­
mes, tomer paraleli viena kopija ir radijusi funkcionali svarigu 
izmair:iu, kas dotajam organismam sniedz prieksrocibu. Tada 
veida turpmakam paaudzem tiks nodota si svariga izmair;ia 
kopa ar citam kopijam, kas ir neitralas un netrauce augam. Ar 
laiku, iespejams, zud nepieciesamiba pee sis izmair:ias, vai ir 
radusas citas, un si sekvence netrauceti degradejas, uzkrajot 
mutacijas. lztelojoties, ka lidzigi procesi notiek ilgstosi, rodo­
ties un degradejoties TE sekvencem, parklajoties ar daudziem 
citiem genoma parstrukturesanas procesiem (rekombinacijas, 
horizontala parnese, genoma duplikacijas, poliploidizacija un 
starpsuguhibridizacija), varetu izskaidrot kapec augu genoms 
pee strukturas var but tik sarezgits. KailsekJi ir interesanti ar to, 
ka tiem sie procesi ir noveroti Joti reti salidzinajuma ar segsek­
Jiem un genoma lielums ir nosacits ar TE proliferaciju. Nover­
tejot daudzu petijumu rezultatus, evolucionara loma varetu 
but kopiga lielakajai so sekvencu daJai, ka tas ari paslaik tiek 
uzskatits. Labak izpetitajiem augiem ir aprakstiti gadijumi, ka 
TE parvietojoties ir izjaucis gena sekvenci, vai ari ar savam re­
gulativajam sekvencem vai produktiem ir veicinajis si gena ak­
tivitates izmair:ias, vai palidzejis veidot ats�irigus proteinus no 
ta pasa gena. Atsevis�as TE gimenes pat spej sasaistit dazadus 
genus vienotas atbildes tikla, tadejadi paatrinot un optimizejot 
sunas atbildi nevelamajos apstakJos. Efektivak ir sintezet da­
zus transkripcijas faktorus, kas var ieslegt vai izslegt trauksmes 
gadijuma veselas genu kopas; turklat ir iespejams, sastopoties 
ar jaunu patogenu, pievienot sim genu kopam jaunus genus, 
kopet un parstrukturet genus, kas sugai palidzetu pielagoties 
jauniem apstakJiem. TE izraisitas strukturalas izmair;ias, kas no­
saka auga rezistenci vai cilvekam noderigas pazimes, jau tiek 
izmantotas labak izpetito kulturaugu selekcija. 

Gadijuma, ja popularakam augu sugam ir pieejamas vai­
raku individu genoma sekvences, tad priedes ginti paslaik 
pilnigi sekvenetas tikai divas sugas (Pinus taeda, Pinus lamber­
tiana), abas no tam nav raksturigas ZiemeJeiropai. Lidzigi ka 
citi priedes gints parstavji, Latvijai raksturigas parastas priedes 
genoms satur Joti daudz dazadu TE gimer:iu, bet, petot so ele­
mentu variaciju genu rajonos, ir iespejams atrast funkcionali un 
saimnieciski nozimigus parkartojumus. Tas ari ir projekta gal­
venais mer�is. TE petijumi tika uzsakti mana promocijas darba 
"Retrotranspozonu struktura parastas priedes (Pinus sy/vestris 
L.) genoma un to ekspresija" izstrades laika. Taja tika apkopoti 
sakotnejie dati par so sekvencu aktivitati priedes vegetativi pa­
vairotos klonos abiogeno un biogeno stresa faktoru ietekme. 
Petot atrastas sekvences priedes dabigaja populacija, kas aug 
ats�irigos biotopos, atklajas, ka kokiem, kas ilgstosi aug Odens 
deficita apstakJos, ir paaugstinata TE frekvence. Sie rezultati 
tika parbauditi un apstiprinati ari ar precizaku reala laika Poli­
merazes i}edes Reakcijas metodi, bet atrasta tendence sakrit ari 
ar citu augu genomu lidzigiem petijumiem. Velak, parsledzos 
uz konkreto TE analizi, nosakot to kopiju skaitu un variaciju kail­
sekJu genomos, jo si informacija nebija ieprieks zinama. Tas ir 
svarigi turpmakiem petijumiem, ka ari praktiskiem nolukiem, 
jo to var izmantot mazak izpetito kailsekJu populaciju daudz­
veidibas petijumos. Si projekta pirmais posms ir veltits priedes 
references genomu bioinformatiskai analizei ar mer�i identifi­
cet genus, kas satur TE un to potenciali funkcionalos struktu­
relementus. lzmantojot projekta paredzetas mobilitates un 
tiklosanas iespejas, esmu bijusi Zviedrijas Lauksaimniecibas 
zinatr;iu universitates Augu biologijas laboratorija, kur viena no 
grupam nodarbojas ar egles genoma analizi. Esot viespetniece, 
apguvu bioinformatiskas analizes metodes, kas man sniedza 
pilnigi jaunu pieredzi un zinasanas. Esmu radusi pie darba labo­
ratorija, bet atklaju, ka laboratorija var atrasties ari datora. Taja 
ir iekartas (programmas), receptes (komandrindas) un paraugi 
(dati), kas atrodas dazados stobrir;ios (noteiktos formates un 
kopas). Tapat ka laboratorija ir jasaprot, ka ar esosajiem rikiem 
atrisinat sev interesejoso jautajumu. Galvenais, - nesajaukt 
komponentus. Sada laboratorija analizeju vairakus priezu re­
ferences genomus: Pi nus taeda v.1.01, v2.01, Pi nus lambertiana 
v.1.01. un Pinus sy/vestris nepabeigto genomu, kurs nav publiski
pieejams. KailsekJu genomus raksturo milzigs izmers. Tade!, lai
veiktu so genomu analizi, ir nepieciesami augstas veiktspejas
skaitJosanas klasteri, kas ari bija pieejami Zviedrija. Turklat sie
klasteri satureja virkni instaletu un darba kartiba esosu prog­
rammu. Mobilitates laika ieguvu informaciju par geniem, kas
satur TE intronos vai genu flankejosas sekvences priedes refe­
rences genomus Atgriefoties Latvija, joprojam turpinu ieguto
datu analizi, patstavigi meklejot risinajumus un parbaudot
datus dazados kontekstos. lzmantojot zinamu priedes genu 
funkcionalu raksturojumu, atradu iespeju konstruet saistito 
genu tiklus. Tada veida var nojaust, vai geni, kas satur vienadus 
TE, ir saistiti ari funkcionali. Priedem genu funkcionala analize 
pamatojas uz homologiju ar labak izpetitiem augu geniem, ta­
pee vairak neka puse no priezu geniem nav anoteta un to funk­
cija nav zinama. lespejams, ka tiesi sie, sugai specifiskie geni 
ir iesaistiti pielagosanas procesos. Tomer ari ar so informaciju 
ir izdevies atrast: 1) genu kopas, kas piedalas signalu parnese, 
signalmolekulu piesaiste un sinteze, 2) genus, kas produce re­
zistence nozimigas vielas vai regule sunas augsanu. Statistiska 
datu analize palidz noprast, kuru genu grupu parstavnieciba ir 

butiskaka, salidzinot ar visu pried es genoma anoteto genu gru­
pu sadalijumu. Protams, visus atrastos tiklus nevaresu parbau­
dit, bet pasus interesantakos genus atlasisu un veiksu to izpeti, 
parbaudot: 1) vai in silica atrastie parkartojumi references ge­
nomos ir atrodami ari musu priedes genoma, 2) ka sie parkarto­
jumi varie populacija, 3) vai geni ar vienadiem parkartojumiem 
darbojas atbildot un lidzigiem apstakJiem utt. 

Nenoliedzami, bez savu kolegu atbafsta, es nebutu uzdro­
sinajusies uzsakt petijumus tik sarezgita un musu laboratori­
jai jauna joma. Tapec esmu pateiciga Dr.chem. llzei Veinbergai 
un Dr.biol. Dainim Rur:igim par iespeju darboties un attistities 
profesionali. Saja joma ir tik daudz neatrisinatu jautajumu, un 
pastav ari perspektiva atrast jaunu, interesantu, ka ari noderigu 
informaciju. 
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Dr.biol. Angelika Voronova, 
Latvijas Valsts Mezzinatnes instituta "Si lava" petniece 
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1. attels. a) in vitro inokulesana ar H.annosum, patogenu izraisoso
sakr;iu trupi. b) Parastas priedes sejel)i kontrole un 21 dienas pee
inokulesanas.
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2. attels. Viens no identifieeto
genu saistibas tlkliem, kas tika
veidots pamatojoties uz TE Ptl 84 
esamlbu so genu rajona un biolo­
giskajos proeesos iesaistlto genu 
klasifikaeiju. 
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3. attels. Moleku­
laro mar�ieru dati 
priedes popula­
cijai augosai da­
zados biotopos.
a) Uz TE balstl­
to datu anallze; 
b) Mikrosatelitu 
mar�ieru datu 
anallze tiem pa­
siem augiem.
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4. attels. TE gime­
l)U ekspresija sku­
jas salidzinot prie­
des klonus (JA3,
Sm3 un Sm9) pee 
inokulesanas ar 
Lophodermium se­
ditiosum, izraisosu 
skujbiri. 


