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

Pusgada popularzinatnisks parskats (1.03.2018.-31.08.2018.) par projekta
istenoSanas gaitu “Transponéjamo elementu variaciju izpéte parastas priedes
(Pinus sylvestris L.) génu rajonos”

Turpinajas priezu referencu genomu bioinformatiska analize péc ieprieks
izstradatas darba pliismas, un proti, veikta génu flank&joSo sekvencu analize P.taeda
v.1.0. un P.lambertiana genomiem. Izveidota apkopojosa tabula ar flank&joSo rajonu
kopigo skaitu un atrasto LTR lidzibu attiecibu, kas paradija, ka pirmas versijas
genomiem mobilo elementu sadalijums flank&josas génu sekvenc@s atSkiras no
P.taeda v.2.0. genoma. Atskiriba no otras versijas genoma rezultatiem, kur mobilo
elementu sadalfjums ir vienmérigs visos rajonos, kas atrodas talak par 2 kB no
géniem, pirmajas versijas mobilo elementu skaits graduali samazinas katra rajona Iidz
ar attdluma samazinasanos lidz gé€nam. Turklat, pirmajam genoma versijam génu
kopas ir sadalitas augstas kvalitates un zemas kvalitates génos, un augstas kvalitates
géniem mobilo elementu skaits flank&josas géna dalas ir niecigs. Sie rezultati un
zinasanas par citu augu genomu struktiiru, norada uz to, ka mobilie elementi ar augstu
iespgjamibu tika izdzesti no augstas kvalitates génu sekvencém. Sada prakse ir
normala NGS (jaunas paaudzes sekvenésanas tehnologijas) veidotu genomu salik$ana.
Mobilie elementi atkartojas priezu genoma tiikstoSiem reizu un to sekvences ir loti
lidzigas sava starpa, tapeéc So atkartojumu precizas vietas noteikSana biezi vien nav
iespgjama. Otras versijas genoma salikSana tiek izmantotas garaki sekvengSanas
produkti (vid€ji 5 kB), kas lauj zinatniekiem noteikt vietu mobila elementa dalai, tacu
elementa pilna izméra vai himériska elementa (tada, kas sastav no dazadu elementu
dalam), paliek nezinama, jo mobilo elementu garums vidgji sasniedz 15 kB un vairak.
Tas izskaidro ari to, kadél P.taeda v.2.01. genomam geénu nekodgjosas dalas ir
daudzas reizes garakas, ka tas bija genoma pirmaja versija. Projekta planoSanas laika
publiski bija pieejama tikai mazak preciza pirma genoma versija, datubazes joprojam
satur génu 1sas versijas, kas lautu bez grutibam analizet $adas sekvences. Tadél otras
genoma Vversijas analizes rezultata var secinat, ka turpmak ir iesp&jams saskarties ar
sarezgljumiem un planu izmainam, jo loti garas génu intronu sekvences nebis
iespejams analiz€t ar ieplanoto metozu kopu.

Lai turpmak saprast atrasto génu kopu nozimi, radas nepiecieSamiba péc
genoma funkcionalas anotacijas. Génu ontologijas (saisinati GO) analize ir génu
sekvences veidota proteina vai RNS produkta apraksts, kas var ietvert informaciju par
molekulas zinamu dalibu biologiska procesa, molekularas funkcijas izpilde, ka ari
atraSanas vietu. Dazi géni satur aprakstu visas trijas grupas, citiem ir pieejama
informacija par dalibu viena no grupam, daudzu citu augu génu produktu funkcijas
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joprojam nav zinamas. Katra grupa ir vairakas apakSgrupas ar unikalu numuru (GO-
kategorija), kas raksturo géna produkta dalibu noteiktaja procesa ar noteiktu
precizitates Itmeni no vispariga apraksta (piem. daliba biologiskaja regulacija vai
proteinu sintézg), lidz visparigai géna produkta funkcijai (lignina biosintéze, Kalcija
jonu transports utml). Izmantojot Sos numurus ir iesp&jams saskirot génus péc to
produktu iesaistes procesos un saprast, vai viniem varétu bt kopiga darbiba. Lali
pieskirtu kadu no funkcionalam GO-kategorijam, tiek izmantoti génu transkripti, jo tie
nesatur nekod€josas géna dalas. Priedes genoma pirmajam versijam ir pieejama génu
funkcionala analize, kas tika balstita uz izpétito augu geénu zinasanam. Tomér §1
anotacija misu gadijuma nevarétu tikt izmantota bez ieprieks€jas apstrades, jo génu
numeracija abam versijam atSkiras. Lai izveidot jaunu génu anotaciju ir pieejamas
maksas programmas, kas darbojas loti ilgi, bet rezultati nav izmantojami, jo arT priezu
genoma transkripti tomer var saturét mobilo elementu dalas, kas liek programmai
automatiski pieskirt visam ge€nam citu funkciju. Lai var€tu §is klidas noveérst,
izmantoju pieejamu precizaku génu anotaciju un ar dazadam manipulacijam izveidoju
P.taeda v.2.01. un P.lambertiana v.1.0. genomiem pilnigu genoma anotaciju.
Rezultatus var€tu iespaidot ari tas, ka pusei no visu priezu géniem nav pieejama
anotacija, jo Sie géni neuzrada lidzibu kadam zinamam produktam. Tacu, iesp&jams,
tiesi Sie géni ir iesaistiti procesos, kas nosaka priedes sugu specifiskas pielagoSanas
sp&jas. Turpmak tika izstradata darba plusma génu kopu analizei ar Cytoscape programmas
BINGO lietotni. BINGO lietotne lauj pasizgatavoto datu ievadi, kas lauj izmantot visjaunako
funkcionalo génu anotaciju. Tapat, $T lietotne paaugstina analizes precizitati, jo ir iespgjams
izmantot visa genoma génu grupu anotESanas analizi. Tomér datu format€jums nelava
iedarbinat lietotni uzreiz un nacas sazinaties ar lietotnes veidotaju. Rezultata ieguvu iespgju
analizeét iepriekS atrasto génu kopu funkcionalu saistibu ar génu tiklu palidzibu. Turklat,
funkcionalo génu grupu reprezentacija kopa tiek statistiski novertéta péc esosas visa genoma
génu grupu anotacijas, kas ir loti svarigi nepilnigas anotacijas gadijuma. Tika atrasti saistiti
genu tikli, kas piedalas auga aizsardzibas mehanismu noteikSana dazados apstaklos, Stinu
lidzsvara uzturésana, Siinapvalka sint€z€, hormonu sintézg, proteinu transporta nodrosinasana
u.c. Sis funkcijas tika apkopotas tabula, kas lauj izvértét katra génu tikla iespgjamu atskiribu
un nozimi.

Mobilie elementi var saturét dazadus signalus, kas spgj piesaistit molekulas, kas
veidojas atbildot uz apkartgjas vides izmainam, un tada veida regulét génu darbibu. No
literatliras ir zinams, ka pieméram, metiléSanas signali géna nekodgjosas sekvences spgj
inaktivet visa géna sekvenci. Ja sekvence satur papildus signalus, kas aktivé géna darbibu, tad
Sadas sekvences var pozitivi ietekm@t produkta daudzumu noteiktajos apstaklos. Tada veida,
transpong&jamie elementi (TE), izplatot $adus signalus génu rajonos, varétu palidzet augam atri
parslégt savu metabolismu no ierastas darbibas uz arkartas situacijas reZimu. Tas varétu
izskaidrot So elementu daudzveidibu, jo dazados apstaklos vai patogénu ietekmé laika gaita
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var rasties nepiecieSamiba pé&c dazadiem aizsardzibas mehanismiem; TE skaitu un
nevienmérigo izplatibu génu rajonos, jo tikai noderigi parkartojumi tiks saglabati dabiskas
izlases procesa; TE korelaciju ar sugas izcelsmi, jo katra suga ir pielagojusies noteiktiem
augSanas apstakliem; auga sp&ju dinamiski mainities, ieslédzot vai izslédzot nepiecieSamos
génus no atbildes tikla, izmainot mazak vértigas nekodgjosas sekvences. Tadel, identificétas
batiski palielinatas TE sekvences tika analizétas izmantojot bioinformatiskus rikus
augu transkripcijas faktoru piesaistes vietu noteikSanai un citu funkcionalo motivu
analizei, Iidzibas noteikSanai ar citiem mobiliem elementiem. Dati tika apkopoti
tabula. Identificgju interesantu signalu-(AGNN)3(AG)3(NNAG).- kurs ir loti lidzigs
labi izpétitam citu augu gaismas-responsivam elementam, tomé&r priezu mobilais
elements satur garaku atkartojumu.

Tapat, otraja pusgada ir uzsakts darbs pie publikacijas, tika apkopoti dati par
atrastajiem mobiliem elementiem, izveidoti atteli. Publikacijas melnraksts tika
nositits zinatniskajam darba konsultantam Dr.Biol. Dainim Rungim. Turpinas darbs
ar1 pie datu parbaudes, lai izslégtu iesp&jamas kludas public€tos datos. Ir japarbauda
atrasto mobilo elementu sekvences, vai tie nepieder viena atkartojuma dazadam
dalam.

Si pusgada laika ari piedalijos zinatnes popularizésanas un tikloSanas
pasakumos. Sagatavots stenda referats “Distribution of predicted Retrotransposon LTRs in
gene flanking regions of the Pinus taeda genome v.2.0.” (lidzautori: Angelika Voronova,
Martha Rendon, Par Ingvarsson, Dainis Rungis). No 4/07/2018 lidz 8/07/2018 esmu
piedalijusies starptautiskaja konferencé “Evolticija. Genétiskie jaunumi/ Genoma variacija
caur RNS tikliem un virusiem” (Evolution. Genetic Novelty/ Genomic Variations by RNA
Networks and Viruses), kas notika Salzburga (Austrija). Komand&uma atskaite un
informacija par dalibu tika publicéta www.silava.lv mana projekta sadala. Sagatavota
popularzinatniska prezentacija “Non-coding genome dynamics in stress conditions”, ar kuru
uzstajos Latvijas un Lietuvas Jauno zinatnieku apvienibu rikotaja pasakuma “International
smithy of ideas 2018, kas notika Lietuva 24.-26.08.2018.

Parskatu sagatavoja: Angelika VVoronova
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