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Pé&tniecibas pieteikuma vienoSanas Nr. 1.1.1.2/VIAA/1/16/094

Pusgada popularzinatnisks parskats (1.09.2017-28.02.2018.) par projekta
istenoSanas gaitu “Transponéjamo elementu variaciju izpéte parastas priedes
(Pinus sylvestris L.) génu rajonos”

Projekta pirmais posms ir veltits priedes references genomu bioinformatiskai
analizei ar mérki identificét génus, kas satur transpon€jamos elementus (TE) un to
potenciali funkcionalus struktirelementus. Zinams, ka TE var lokaliz€ties génu
sekvencés un ietekmét génu darbibas regulaciju. No lokalizacijas ir atkariga TE
iespgjama funkcija un nozime, priedes genoms satur ap 75% dazadu TE, tomer tikai
nelielai dalai ir potenciala funkcionala nozime. Tap&c pamatojoties uz citu augu
genomu pétijumiem tiks izméginatas dazadas pieejas un analizes metodes nozimigo
TE identificéSanai. P&tijuma izmantoju pieejamos priedes references genomus Pinus
taeda un Pinus lambertiana sugam. Kailséklu genomi raksturojas ar milzigu izméru,
tade] lai veiktu So genomu analizi ir nepiecieSami augstas kapacitates datoru resursi,
ka arT iemanas darbam ar specifiskam bioinformatiskam programmam. ST iemesla dgl
bioinformatiskas analizes tika veiktas Zviedrijas Lauksaimniecibas zinatnu
Universitates Augu biologijas laboratorija, kur ir pieejami resursi no UPPMAX
(Uppsala Multidisciplinary Center for Advanced Computational Science). UPPMAX
satur vairakas augstas kapacitates darba klasterus ar daudzam instalétam un darba
kartiba esoSajam bioinformatiskam programmam. Piemé€ram, viens no klasteriem
satur 6080 kodolus ar 334 mezgliem; 32 lielakie mezgli satur 256 GB atminas, bet
pargjie vél 128 GB, neskaitot papildus vietu paredz&to datu glabasanai. Lai noskaidrot
visa genoma genus, kas satur §adus parkartojumus, izol&ju génu sekvences, kas satur
eksonus un intronus, ka ari $o génu flankgjosas sekvences no 5’ un 3’ rajona 5kB
garuma. Tada veida izveidoju Cetras sekvenCu datubazes. Lai identificétu TE
izmantoju skujkoku atkartojumu datubazi PIER v.2.0., kas satur 19700 ierakstu
garuma no 257 Iidz 35042 bazu pariem. Darba gaita konstat&ju, ka §1 datubaze satur
daudz neskaidru datu, jo ta tika veidota pamatojoties uz automatisku TE anot€Sanas
metodi. Ta ka §Ts kludas var negativi iespaidot misu pétijjuma rezultatus izmantoju
CD-Hit v.4.6.4 programmu sekvencu klasterizéSanai un reprezentativo sekvencu
atlasei. Papildus izol&ju funkcionalus TE struktiirelementus, kas lauj samazinat TE
sekvenCu garumu un paaugstinat analizes precizitati. Tacu Sie struktiirelementi nav
sastopami visos TE tipos. Tad€l sekvencu salidzinasanas analize tika veikta gan ar
pilna izméra TE sekvencém, gan ar to dalam. Rezultata ieguva piecas sekvencu
bibliotekas katram analiz€tajam genomam, katra bibliot€ka satur vairakus simtus TE,
kas sakrit ar noteikto g€nu introniem vai génu flank&josam sekvencém. Izplatitako TE
salidzinajums starp P.taeda un P.lambertiana genomiem paradija, ka §Tm sugam
visizplatitakas TE gimenes atSkiras. T.n. izplatitakie P.taeda génos TE nav
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visizplatitakie ari P.lambertiana génos un otradi. Bet tika identificéti ar tadi TE, kas
ir izplatiti abu genomu géniem. Génu kopas, kas satur vienas gimenes TE, abam
sugam ir iesaistiti [idzigos funkcionalos procesos, tomér géni nav homologi. Tika
identific@ti ar1 niecigs skaits (1-3 no 400 géniem) homologo génu, tacu tie nav anotéti
un tadél nav zinama $o génu funkcija. So atikiribu var skaidrot nemot véra, ka
P.taeda un P.lambertiana parstav dazadas priezu apak$gintis, kas nodalijas viena no
otras aptuveni pirms 17 mlj gadiem, bet TE transpozicijas laika mediana §Tm sugam ir
jaunaka, tatad parsvara transpozicijas ir notikusas jau péc nodaliSanas. No literatiiras
ir zinams, ka TE iesp&jams ir iesaistiti sugu specifikacija, kas tiek pedgja laika
pielauts pamatojoties uz citu organismu genomu izpéti. Ieprieks tika salidzinats egles
un priedes gintis genomi, kas satur vél vairak atskiribu nekod&josos génu rajonos un
ar1 TE kompozicija, kamer génu kodgjosas dalas ir konservativas. Miisu ieprieksgjais
pétijums analizéja TE izplatibu visa genoma un jaunie rezultati apstiprina lidzigu
tendenci arT génu rajoniem.

Liela nozime rezultatu interpretacija ir art genomu atskiriga kvalitate. Petijuma
gaita atklajas, ka P.taeda genoma versijai 2.0. ir atrodams ievérojami mazaks pilno
TE skaits génu intronos, neka P.taeda genoma pirmajai versijai. Tomér $o pasu TE
struktiirdalu izplatiba starp abam genomu versijam ir salidzinama. Lidzigi rezultati ir
iegti ari salidzinot ar P.lambertiana v.1.0. Tas skaidri norada uz to, ka rezultatu
atskiribu izcelsme ir P.taeda genoma versiju atskirigas salikSanas metodes. Tomér, $is
klidas ievérojami samazinas, ja analizei izmanto nevis pilna izméra TE, bet to
strukturalas dalas- garos terminalos atkartojumus, jeb LTR. ST pieeja nav ieprieks
plasi izmantota, bet ir perspektiva priedes genoma datiem, jo tiesi $is strukttirdalas
satur nozimigus funkcionalus signalus (cis-elementus, alternativos promoterus,
transkripcijas faktorus, transkripcijas terminacjas signalus), turklat, tie ir 1saki un tadel
ir vieglak un precizak identific€jami esoSajos datos. Sakotngjie rezultati pasvitro Saja
projekta planoto turpmako uzdevumu lietderigumu, kaur atrastie polimorfismi tiks
parbauditi ar precizakam sekven&Sanas metodém, jo jaunas paaudzes sekvenéSanas
dati pagaidam nevar sniegt parliecinoSu atbildi par pilna vai dal€ja TE atraSanos géna
rajona vienam individam, nerunajot par vairaku individu atskirtbam.

Lai saprast, vai atrastie gé€ni, kas satur vienadu TE, ir saistiti funkcionali,
izmantoja génu tiklu analizi. Priedém génu funkcionala analize pamatojas uz
homologiju ar vairak izp&titiem augu géniem, un vairak ka puse no priezu géniem nav
anotéta un to funkcija nav zinama. lesp&jams, ka tieSi Sie sugai specifiskie géni ir
iesaistiti pielagosanas un rezistences procesos. Tapat jaunakajai P.taeda genoma
versijai génu anotacija pagaidam nav pieejama un nacas optimizet pieejamas iespejas
konkréta meérka sasniegSanai. Tomér ari pieejamas informacijas analize rezultgjas ar
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interesanto gé€nu tiklu identificéSanu. Sakotn&jas vispargjas bioinformatiskas analizes
rezultati tika apkopoti un prezenéti Latvijas Universitates 76. Konferencé Molekularas
biologijas sekcija 2018.gada 2.februari. Referata nosaukums: "Mobilo genétisko
elementu izplatiba priezu génu rajonos" (autori: Angelika Voronova (LVMI Silava),
Martha Rendon (Zviedrijas Lauksaimniecibas Zinatnu universitate), Par Ingvarsson
(Zviedrijas Lauksaimniecibas Zinatnu universitate) un Dainis Rungis (LVMI Silava)).
Referata tezes tika iesniegtas public€$anai brivi pieejama zurnala Environmental and
Experimental Biology (http://eeb.lu.lv/about.shtml). Tika sagatavots un publicéts
popularzinatniskais raksts par $o petijumu avizei “Zinatnes véstnesis” 2018. gada 26.
Marta numuram 6 (548), ISSN 1407-6748. "TRANSPONEJAMO ELEMENTU
VARIACIJU IZPETE PARASTAS PRIEDES (PINUS SYLVESTRIS L.) GENU
RAJONOS".

Bioinformatiska datu analize turpinas. Lai identificét, vai ir atrodamas tadas
TE gimenes, kas biezak ir sastopamas génu tuvuma, tika izstradata darbpliisma, ka
rezultata sadaliju génu flankejosas sekvences posmos un analiz€u S$os posmus
atseviski ar TE LTR kopu. P.taeda v.2. genomam (36730 génu) atrasta biitiska astonu
TE gimenu paaugstinata frekvence génu flank&josajas sekvencés, kas atrodas 1-2 kB
attaluma no géna (atseviski tika analizéti ari dazadi posmi- géna 5’ un 3’ dala).
Turklat, tika atrasta viena TE gimene (PtRXX_4619), kas preferenciali atrodas génu 3’
dala. Attalakajos génu flank&josas sekvences posmos (3, 4 un 5kB attaluma) vairs nav
sadas tendences, t.n. aptuveni vienads skaits TE atrodas dazados génos. Sie rezultati
pierada, ka atsevisku TE gimenu izplatiba génu flankgjosas sekvenc€s nav neitrala.
Turpinajuma izmantojot iztradato metodi, tiks veikta ari P.taeda v.1.0. un
P.lambertiana genomu analize.

Sagatavoja: Angelika VVoronova.
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