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Kukurūzas (Zea mays) 2S hromosomas fragmenta salīdzinošā shēma starp divām kukurūzas 

inbrīdām līnijām Mo17 un B73 (modificēts no Brunner et al. 2005).  
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Pētījuma mērķis ir identificēt parastās priedes  

(Pinus sylvestris L.) gēnus sasitītus ar transponējamo 

elementu izraisītajām strukturālajām izmaiņām 

 

Pirmais pētījuma posms- bioinformātiskā pieejamo 

priežu genomu analīze 

 

 



Pinus taeda/ P. lambertiana/ P.sylvestris 

• Pinus taeda v.2.01 (6,58 GB; 36 730 gēnu) 

• Pinus lambertiana v.1.0.(HQ-8 779;LQ- 71 167) 

• Pinus sylvestris unannotated scaff (474 gēnu- P.taeda homologu, 12 737 eksonu , no 

tiem 2021 aizņēma visu kontingu) 

• TE atkārtojamība 

• NGS sekvences kvalitāte 

• Transponējamo elementu datubāzes kvalitāte, automātiskā anotēšana 

• Genomu versiju atsķirības 

• GO anotācija jaunākai genoma versijai vēl nav pieejama 
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Pinus taeda NPR1 gēna homologa 2.introna struktūra 



PIER v.2.0 skujkoku transponējamo elementu datubāze 
Transponējamo elementu datubāze (19 700-- 15 622 garumā no 257 -35042 bp) Total CPU time 

126419.09 

Garo terminālo atkārtojumu (LTR) datubāze (24 591-- 9 659) Total CPU time 1515.90 

 



Mobilo elementu izplatība gēnu rajonos, % 

TE class/superfamily 
Pilna izmēra 

TE gēnos 
LTR gēnos 

pilns RE gēna 

UTR 

RE ≥50% 

from UTR 
LTR in UTR 

DNS transpozoni 17 4 37 4 4 

Retrotranspozoni (RE) 66 89 34 95 90 

Bez klasifikācijas 14 6 29 1 6 

LTR Retrotranspozoni 84 57  - 90 56 

Copia 13 24  - 28 20 

Gypsy 17 16  - 23 16 

bez-LTR RE 8 7 43 10 7 

Nezināmi LTR RE 54 - 43 40 36 

Nezināmi RE 8 37 14 2 38 









Gēnu ontoloģijas (GO) analīze 

• No 36 730 gēniem 15534 varēja piesķirt GO kategoriju- 46663 ierakstu, no 

kuriem 46589 ir jaunākajā Gene Ontology Consortium anotācijā, 1845 

unikālo GO 

• P.lambertiana 22 282 gēnu, 1368 unikālo GO 
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Gēnu tīklu salīdzinājums 

MF compare RLC760 BP compare RLC760 



Comparison of gene networks 



P.Sylvestris pieejamā transkriptoma analīze 

118 transkripti sakrita ar iepriekš atrastā ‘Appalachian’ RE 



GO-ID p-value Nb. Description 

43161 3.3707E-3 1 proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process 

44085 3.3216E-6 3 cellular component biogenesis 

10410 6.1139E-5 2 hemicellulose metabolic process 

10411 6.1139E-5 2 xyloglucan metabolic process 

10383 7.5280E-5 2 cell wall polysaccharide metabolic process 

42546 1.1889E-4 2 cell wall biogenesis 

6468 3.4344E-1 1 protein phosphorylation 

6807 8.7545E-1 2 nitrogen compound metabolic process 

71704 2.8531E-1 4 organic substance metabolic process 

43170 1.8012E-1 4 macromolecule metabolic process 

8270 5.3706E-1 1 zinc ion binding 

P.Sylvestris eksonu homologu analīze 

11 sakritības ar ‘4671’ LTR 



P.Sylvestris eksonu homologu analīze 

9 sakritības ar ‘3935’ LTR 



GO-ID p-value Nb Description Genes in test set 

15833 1.0243E-3 2 peptide transport PITA_00121|PITA_00505 

90114 9.8404E-4 1 COPII-coated vesicle budding PITA_00505 

48194 9.8404E-4 1 Golgi vesicle budding PITA_00505 

6900 9.8404E-4 1 vesicle budding from membrane PITA_00505 

6278 2.3641E-2 2 RNA-dependent DNA biosynthetic process PITA_05238|PITA_07231 

90304 4.9446E-1 4 nucleic acid metabolic process PITA_05238|PITA_07231|PITA_20665|PITA_04562 

90305 2.0163E-2 2 nucleic acid phosphodiester bond hydrolysis PITA_07231|PITA_04562 

4672 6.1019E-1 1 protein kinase activity PITA_01401 

16773 6.1841E-1 1 
phosphotransferase activity, alcohol group as 
acceptor PITA_01401 

6468 5.2115E-1 1 protein phosphorylation PITA_01401 

P.Sylvestris eksonu homologu analīze 
17 sakritības ar ‘PtRLC285’ 



NPR-1 gēns 
(NONEXPRESSOR OF PATHOGENESIS-RELATED PROTEINS1)  
defense response to fungus Source: EnsemblPlants 

induced systemic resistance Source: EnsemblPlants 

negative regulation of defense response Source: EnsemblPlants 

positive regulation of transcription, DNA-templated Source: EnsemblPlants 

regulation of jasmonic acid mediated signaling pathway Source: EnsemblPlants 

regulation of salicylic acid mediated signaling pathway Source: EnsemblPlants 

regulation of systemic acquired resistance Source: EnsemblPlants 

response to heat Source: EnsemblPlants 

response to hypoxia Source: EnsemblPlants 

response to insect Source: EnsemblPlants 

response to wounding Source: EnsemblPlants 

systemic acquired resistance, salicylic acid mediated signaling pathway Source: EnsemblPlants 

*Nozīmīgu augu rezistencē iesaistīto gēnu struktūras analīze un citu gēnu analīze, 

kas satur līdzīgus pārkārtojumus. 

https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0050832
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0009682
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0031348
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0045893
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0045893
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0045893
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:2000022
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:2000031
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0010112
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0009408
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0001666
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0009625
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0009611
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0009862


Genes significantly overrepresented in the network (p-value≤0.05) are indicated 



Secinājumi 
• P.taeda un P.lambertiana references genoma sekvence nesniedz vienozīmīgu 

informāciju par pilna izmēra transponējamo elementu esamību gēnu rajonos šo 
sekvenču atkārtojamības un homoloģijas dēļ.  

• Gēnos biežāk sastopamo TE ģimeņu profils starp abām sugām ir daļēji līdzīgs pēc 
sastāva, taču izplatības proporcijas variē.  

• Lielāko identificēto gēnu tīklu bioinformātiskā analīze, kura pamatojās uz homologo 
gēnu salīdzīnāšanu starp P.taeda un P.lambertiana, neatrada konservatīvus gēnus ar 
vienādu TE sastāvu. Taču tīkla dalībnieki tiek kategorizēti un iespējams ņem dalību 
līdzīgajos stresa inducētos metabolītiskajos ceļos.  

• Tā kā P.sylvestris genoma labas kvalitātes sekvence nav pieejama, tiks identificēti gēnu 
tīkli, kas ir biežāk atrodami abām sugam un izvēti kandidātgēni turpmākiem 
pētījumiem. 



Paldies! 


