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

“TRANSPONEJAMO ELEMENTU VARIACIJU IZPETE PARASTAS
PRIEDES (PINUS SYLVESTRIS L.) GENU RAJONOS”

Latvijas Valsts Mezzinatnes institata “Silava” Genétisko re-
sursu centra radosaja grupa ir uzsakts pétijums par transponé-
jamo elementu variaciju izpéti parastas priedes génu rajonos.
Mobilie jeb transponéjamie elementi (TE) ir nozimigi augu
genoma regulativie agenti, kas spéj parvietoties vai pavairo-
ties genoma, daudziem augiem tie aiznem ievérojamu geno-
ma dalu, tacu ierastajos apstaklos parsvara tie ir neaktivi. Krasi
mainoties vides apstakliem vai pardzivojot patogéno mikroor-
ganismu vai kukainu uzbrukumu, augos tiek novérota transpo-
néjamo elementu aktivizésanas, kas var radit izmainas genoma
vai ietekmét atbildes processus. STs izmainas var rasties daza-
dos genoma rajonos, bet, ja TE parvietojas génu tuvuma, tas
var vairdkos veidos ietekmét génu darbibu. Lidz ar to augam
ir iespéja nevélamos apstaklos atri mainities, radit jaunu paau-
dzi ar daudz vairakdm génu un regulativo sekvencu kombina-
cijam, bet savukart dabigas izlases rezultata populacija paliek
tikai adaptivas vai neitralas izmainas.

Dazi augi evoldcijas procesa ir sakrajusi daudz TE sekvencu
genoma, lielaka dala no kuram patreiz vairs nepilda funkcijas.
Pétnieku domas dalas - vai TE ir eikariotu genoma sastavdala,
vai ari tas ir invazivas egoistiskas sekvences, kas dazos gadiju-
mos netisam kluvudas noderigas saimniekorganismam. Uzska-
tu, ka TE pasaule ir parak daudzveidiga, lai méginatu pieskirt
konkrétu funkciju vai tads neesamibu visai o sekvencu grupai,
bet ir jaizskata katra TE gimene laika un telpa, vai pat katra
insercija atseviski, lidzigi k& pétnieki to dara génu gadijuma.
Nefunkcionalo TE sekvencu esamiba genoma nenoliedz 30
sekvencu nozimi. Pienemsim, ka nelabvéligu apstaklu ietekmé
notiek kadas TE kopijas aktivésanas. Ta ievieto savu kopiju 1000
dazadas genoma vietas, kur $im kopijam nav nekadas ietek-
mes, tomér paraléli viena kopija ir radijusi funkcionali svarigu
izmainu, kas dotajam organismam sniedz prieksrocibu. Tada
veidd turpmakam paaudzém tiks nodota $i svarigd izmaina
kopa ar citam kopijam, kas ir neitralas un netraucé augam. Ar
laiku, iespéjams, zad nepiecieSamiba péc 3is izmainas, vai ir
radusas citas, un 31 sekvence netraucéti degradéjas, uzkrajot
mutécijas. Iztélojoties, ka lidzigi procesi notiek ilgstosi, rodo-
ties un degradéjoties TE sekvencém, parklajoties ar daudziem
citiem genoma parstrukturésanas procesiem (rekombinacijas,
horizontéld parnese, genoma duplikacijas, poliploidizacija un
starpsuguhibridizacija), varétu izskaidrot kapéc augu genoms
péc struktdras var bat tik sarezgits. Kailsékli ir interesanti ar to,
ka tiem Sie procesi ir novéroti |oti reti salidzindjuma ar segsék-
liem un genoma lielums ir nosacits ar TE proliferaciju. Novér-
téjot daudzu pétijumu rezultatus, evolucionara loma varétu
bat kopiga lieldkajai o sekvencu dalai, ké tas ari paslaik tiek
uzskatits. Labak izpétitajiem augiem ir aprakstiti gadijumi, ka
TE parvietojoties ir izjaucis géna sekvenci, vai ari ar savam re-
gulativajam sekvencém vai produktiem ir veicinjis 3i géna ak-
tivitates izmainas, vai palidzéjis veidot atskirigus proteinus no
ta pasa géna. Atseviskas TE gimenes pat spéj sasaistit dazadus
génus vienotas atbildes tikla, tadéjadi paatrinot un optimizéjot
danas atbildi nevélamajos apstaklos. Efektivak ir sintezét da-
Zus transkripcijas faktorus, kas var ieslégt vai izslégt trauksmes
gadijuma veselas génu kopas; turklat ir iespéjams, sastopoties
ar jaunu patogénu, pievienot $im génu kopam jaunus génus,
kopét un parstrukturét génus, kas sugai palidzétu pielagoties
jauniem apstakliem. TE izraisitas strukturalas izmainas, kas no-
saka auga rezistenci vai cilvékam noderigas pazimes, jau tiek
izmantotas labak izpétito kultGraugu selekcija.

Gadijuma, ja populardkam augu sugdm ir pieejamas vai-
raku individu genoma sekvences, tad priedes ginti paslaik
pilnigi sekvenétas tikai divas sugas (Pinus taeda, Pinus lamber-
tiana), abas no tam nav raksturigas Ziemeleiropai. Lidzigi ka
citi priedes gints parstaviji, Latvijai raksturigas parastas priedes
genoms satur |oti daudz dazadu TE gimenu, bet, pétot o ele-
mentu variaciju génu rajonos, iriespéjamsatrastfunkcionaliun
saimnieciski nozimigus parkartojumus. Tas ari ir projekta gal-
venais mérkis. TE pétijumi tika uzsakti mana promocijas darba
"Retrotranspozonu struktlra parastas priedes (Pinus sylvestris
L.) genoma un to ekspresija”izstrades laika. Taja tika apkopoti
sakotnéjie dati par So sekvencu aktivitati priedes vegetativi pa-
vairotos klonos abiogéno un biogéno stresa faktoru ietekme.
Pétot atrastas sekvences priedes dabigaja populacija, kas aug
atskirigos biotopos, atklajas, ka kokiem, kas ilgstosi aug Gdens
deficita apstaklos, ir paaugstinata TE frekvence. Sie rezultati
tika parbauditi un apstiprinati ari ar precizaku reéla laika Poli-
merazes Kédes Reakcijas metodi, bet atrasta tendence sakrit ari
ar citu augu genomu lidzigiem pétijumiem. Vélak, parslédzos
uz konkréto TE analizi, nosakot to kopiju skaitu un variaciju kail-
séklu genomos, jo $i informacija nebija ieprieks zinama. Tas ir
svarigi turpméakiem pétijumiem, ka ari praktiskiem nolakiem,
jo to var izmantot mazak izpétito kailséklu populaciju daudz-
veidibas pétijumos. ST projekta pirmais posms ir veltits priedes
references genomu bioinformatiskai analizei ar mérki identifi-
cét génus, kas satur TE un to potenciali funkcionalos strukta-
relementus. lzmantojot projektd paredzétds mobilitates un
tiklosanas iespéjas, esmu bijusi Zviedrijas Lauksaimniecibas
zinatnu universitates Augu biologijas laboratorija, kur viena no
grupam nodarbojas ar egles genoma analizi. Esot viespétniece,
apguvu bioinformatiskas analizes metodes, kas man sniedza
pilnigi jaunu pieredzi un zindsanas. 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 stobrinos (noteiktos formatos un
kopas). Tapat ka laboratorija ir jasaprot, ka ar eso3ajiem rikiem
atrisindt sev intereséjoso jautdjumu. Galvenais, — nesajaukt
komponentus. 5ada laboratorija analizéju vairakus priezu re-
ferences genomus: Pinus taeda v.1.01, v2.01, Pinus lambertiana
v.1.01. un Pinus sylvestris nepabeigto genomu, kurs nav publiski
pieejams. Kailséklu genomus raksturo milzigs izmérs. Tadél, lai
veiktu S50 genomu analizi, ir nepiecieSami augstas veiktspéjas
skaitlosanas klasteri, kas ari bija pieejami Zviedrija. Turklat sie
klasteri saturéja virkni instalétu un darba kartiba esosu prog-
rammu. Mobilitates laika ieguvu informaciju par géniem, kas
satur TE intronos vai génu flankéjosas sekvencés priedes refe-
rences genomus Atgriezoties Latvija, joprojam turpinu iegato
datu analizi, patstavigi mekléjot risindjumus un parbaudot
datus dazados kontekstos. |zmantojot zindmu priedes génu
funkcionalu raksturojumu, atradu iespéju konstruét saistito
génu tiklus. Tada veida var nojaust, vai géni, kas satur vienadus
TE, ir saistiti ar funkcionali. Priedém génu funkcionala analize
pamatojas uz homologiju ar labak izpétitiem augu géniem, ta-
péc vairak neka puse no priezu géniem nav anotéta un to funk-
cija nav zinama. lespéjams, ka tiesi Sie, sugai specifiskie géni
ir iesaistiti pieldgosanas procesos. Tomér ari ar 30 informéciju
ir izdevies atrast: 1) génu kopas, kas piedalas signalu parnesé,
signalmolekulu piesaisté un sintézé, 2) génus, kas producé re-
zistencé nozimigas vielas vai regulé Sdnas augsanu. Statistiska
datu analize palidz noprast, kuru génu grupu parstavnieciba ir

batiskaka, salidzinot ar visu priedes genoma anotéto génu gru-
pu sadalijumu. Protams, visus atrastos tiklus nevarésu parbau-
dit, bet pasus interesantakos génus atlasisu un veiksu to izpéti,
parbaudot: 1) vai in silico atrastie parkartojumi references ge-
nomos ir atrodami ari masu priedes genoma, 2) ka sie parkarto-
jumi varié populacija, 3) vai géni ar vienadiem parkartojumiem
darbojas atbildot un lidzigiem apstakliem utt.

Nenoliedzami, bez savu kolégu atbalsta, es nebatu uzdro-
sindjusies uzsakt pétijumus tik sarezgitd un masu laboratori-
jai jauna joma. Tapéc esmu pateiciga Dr.chem. llzei Veinbergai
un Dr.biol. Dainim Rungim par iespéju darboties un attistities
profesionali. Saja joma ir tik daudz neatrisinatu jautdjumu, un
pastav ari perspektiva atrast jaunu, interesantu, ka ari noderigu
informaciju.

Dr.biol. Angelika Voronova,
Latvijas Valsts Mezzinatnes institata “Silava”pétniece
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1. attéls. a) in vitro inokulésana ar H.annosum, patogénu izraisoso
saknu trupi. b) Parastas priedes séjeni kontrole un 21 dienas péc
inokulésanas.

2. attéls. Viens no identificéto
génu saistibas tikliem, kas tika
veidots pamatojoties uz TE Pt184
esamibu 30 génu rajona un biolo-
giskajos procesos iesaistito génu
klasifikaciju.

3. attéls. Moleku-
. laro markieru dati
priedes popula-
cijai augosai da-
. zados  biotopos.
a) Uz TE balsti-
to datu analize;
b)  Mikrosatelitu
markieru datu
analize tiem pa-
diem augiem.
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4. attéls. TE gime-
) nu ekspresija sku-
jas salidzinot prie-
des klonus (JA3,
o ° Sm3 un Sm9) péc
. inokulésanas  ar
Lophodermium se-
ditiosum, izraisodu
skujbiri.




