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Génus reguléjoso sekvencu izpéte
priedes genoma

LVMI Silava pétniece Angelika Voronova 2017. gada septembri uzsaka pécdoktorantiras pétijumu “Transponéjamo elementu
variaciju izpéte parastas priedes (Pinus sylvestris L.) génu rajonos”. Par pétijuma iegltajiem pirmajiem rezultatiem un
turpmak planoto stasta ANGELIKA VORONOVA.

SIS pétijums ir turpindjums iepriek$&jam
darbam par transponéjamiem elementiem
(TE) priedes genoma. leprieks izzinajam So
elementu aktivésanos, atbildot uz dazadiem
stresu izraisosiem faktoriem, to izplatibu
priedes gints sugas, ka ari citos kailsék|os.
Paaugstinata So sekvencu frekvence ir
novérota dazados limenos: gan vietéjai
priezu populacijai, kas aug atskirigos Gdens

reZima apstak|os, gan priezu sugam, kuras ir
adaptéjusas ekstrémiem vides apstakliem.

TE ir sekvences, kas kadreiz spéjusas parvietoties genoma vai parvietojas
paslaik; parvietosanas biezak notiek meristémas audos vai ari atbildot uz
stresa faktoriem. Proporcionali TE aiznem daudz lielaku genoma dalu neka
géni, unsissekvencesir|oti daudzveidigas. Priedes genomsvar saturét vairak
neka 100 tukstosu viena tipa atkartojumu, kas ir izplatiti visas hromosomas.
Spéju aktivéties stresa apstak|os tiem pieskir specifiskie signali vai DNS
sekvenéu motivi. Paslaik zinatnieki uzskata, ka TE ir nozimigs riks jauno
genétisko izmainu veidoSanai nelabvéligos vai mainigos apstak|os.
Pétijuma pirmais posms bija veltits bioinformatiskai priezu references
genomu (Pinus taeda un Pinus lambertiana) analizei. Lai operétu ar
apjomigo genoma datu daudzumu, izmantoju augstas veiktspéjas
skaitjosanas klasteri, kas bija pieejams Zviedrija. Upsalas Biocentra macijos
pielietot dazadus skaitloSanas algoritmus, pielagojot tos sava pétijuma
mérkiem. Izoléju 36 730 génu sekvences un analizéju, kuri géni satur TE
sekvences, to lokalizaciju, TE tipus un tml. Salidzindju iegltos datus starp
dazadiem genomiem un genomu versijam. Zviedrija bija pieejama arl
P. sylvestris nepublicéta genoma sakuma versija, tacu analizes paradija,
ka Sis sekvences nesatur pilna izméra génus, ka ari atkartojumus.
AtgrieZoties Latvija, datus nacas vairakkartigi parbaudit un atkartoti
analizét, ka ari rast jaunas datu analizé$anas pieejas. Sim nolikam sakam
sadarboties ar Rigas Tehniskas universitates HPC skaitosanas centru, kur
ieglita pieredze |ava veikt visu specifisko programmu instalésanu un sekmigi

darboties. Pieméram, ideju par TE sekvencu izplatibas analizi, atkariba no
attaluma Iidz géna sekvencei, realizéju jau patstavigi. Atradu TE sekvences,
kas biezak ir sastopamas génam tuvakos rajonos (p-vértiba <0,0001),
kas liecina par selektiva spiediena darbibu uz Sim sekvencém. Vél viens
izaicinajums bija izveidot un pielagot visu génu funkcionalo anotaciju, lai
varétu veikt génu tiklu analizi (skat. att.). Funkcionala atrasto génu kopu
analize Jauj saprast, kados procesos ir iesaistiti génu veidotie produkti
un vai kads no TE varétu veidot efektivu saistibu. Tapat tika analizéti
atrasto TE DNS motivi, F 1 k T esaaun
mekléjot ’
nozimigus signalus,
kas varétu ierosinat
blakus
esosSo génu darbibu. l
Atrasti |oti interesanti
motivi, kuru piedali-
$anas pieradita stresa
atbilzu regulacija citos
augos. leguto datu ap-
joms ir Joti liels, bet ceru drizuma visus apkopot. Viena auga genoma
sekvence neatklaj visu populacija esoso genétisko daudzveidibu. Tapat,
genoma dati joprojam nelauj precizi noteikt pilna izméra vai daléju TE
lokalizaciju. Tadé] pétijuma turpindjuma no datora monitora bis jaatgriezas
pie darba laboratorija.
Izvélésos dazus no
génu
tikliem, lai praktiski
parbauditu, vai atklatas
izmainas populacija ir
stabilas, polimorfismu
variaciju, vai saistibas ir
atrodamas ari parastas
priedes géniem.

1 Loy

augiem |, v

vai blokét

Parastas priedes séjenu inokuldcijas
eksperiments ar H. annosum, kas tika
izmantots TE ekspresijas pétijumam.

atklatiem

Génu saistibu tikls, kuru varétu ietekmét
identisks TE (attaluma koordinates
no 0 lidz 1000 bp).



