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Pétniecibas pieteikuma vienosanas Nr. 1.1.1.2/VIAA/1/16/094

Pusgada popularzinatnisks parskats (1.03.2019.-30.08.2019.) par projekta istenoSanas gaitu
“Transponéjamo elementu variaciju izpéte parastas priedes (Pinus sylvestris L.) génu rajonos”

Ceturta pusgada laika iepriek$ izveidotie molekularie markieri tika parbauditi uz parastas
priedes DNS paraugiem. DNS paraugi tika ievakti pluskoku priezu séklu plantacija (96 paraugu) un
ieprieks pétitaja populacija (150 paraugu), kur mezs atjaunojas dabigi. Selekcija izmantotas priedes ar
zinamu izcelsmi no dazadam Latvijas vietam tika atlasitas pamatojoties uz miisu institiita ieprieks
veiktajiem pétfjumiem par izturibu pret skujbiri (Jansons et al. 2008). Dabigi atjaunojusies audze tika
iepriek§ pétita saistiba ar abiotisko faktoru (fidens reZima) ietekmi uz retrotranspozonu izplatibu
priedes genoma (Voronova&Rungis, 2014; Voronova et al. 2017). Tapat, iepriekS tika atrasta
somaklonala variacija retrotranspozonu sekvencés vegetativi pavairotiem pluskokiem augo$ajiem
dazadas plantacijas. Tada veida bis iesp&ams salidzinat transpongjamo elementu atrastos
polimorfismu frekvenci grup&jot paraugus dazados veidos: dabigi atjaunojusies audze/ selekcija
izmantoti augi; augi ar paaugstinatu/samazinatu rezistenci pret skujbiri; pielagoSanas
mikroklimatiskiem apstakliem.

DNS paraugi tika izdaliti ar misu laboratorija iepriek§ optimiz€tam metodém, paraugi tika
kvantitéti un atSkaiditi. Katram praimeru parim tika veikta gradienta PCR, kas palidz optimizet
reakciju ta, lai amplific€jas pec iespgjas specifiskaki fragmenti sagaidama garuma. Kopuma parbaudija
40 potencialus markierus génu tiklam, kas iesp&jams satur atrasto retrotranspozonu génu 5’ un 3’
flank&josa sekvencé attaluma lidz 1kB. Papildus, parbaudija otru atrasto NPR génu tiklu, kur
transpon€jams elements atrodas génu intronos (ap 24 markieriem), jo bioinformatiski atrastas
atskiribas starp divam references genoma versijam ir ievérojamas. Gradienta PCR rezultatus analizgja
ar elektroforézi agarozes géla. Reakcijas, kuras bija nespecifiskas tika atkartotas izméginot reagentu
optimizacijas iesp&jas. Transpongjama elementa praimera nespecifiskas amplifikacijas novérsanai tika
piemekl&ta praimeru paru attieciba, kur géna esoss praimeris doming. Tacu tika izmantota arT papildus
kontrole, kas palidz parliecinaties par amplificéto produktu neesamibu analiz&jamos paraugos, vai arl
garmu atskiribu gadijumos, kad nespecifisku amplifikaciju nevar novérst.

Markieri, kuru produkti bija specifiski, tika izmantoti priezu populaciju analiz€ém (246
paraugiem). Priezu populacijas paraugus analizgja ar kapilaro gélelektroforézi izmantojot LabChip GX
iekartu (PerkinElmer), kas ir sensitivaka un paatrina liela paraugu skaita analizes. Analizé tika
ieklautas dazadas kontroles: Pinus taeda references genoma DNS paraugs; 4 reakcijas tikai ar
transpon€jama elementa noenkurotu praimeri (kas var amplificét nespecifiskus produktus izplatibas
un dazadu virzienu poziciju rezultata); ka arT 2 negativas kontroles bez DNS parauga un 2 negativas
kontroles bez PCR produkta kapilaras gélelektroforézes Cipa tiribas kontrolei. Priedes genoms atskiras
ka ar transpong&jamo elementu izplatibu, ta arT ar gé€nu kopiju variaciju un skaitu un génu intronu
garmu. Tapeéc vairakos gadijumos ari loti specifiski apstakli nenovérsa vairaku fragmentu
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amplifikaciju. Informacija par identificétiem fragmenti tika apkopota tabula un to frekvences tika
aprékinatas. Rezultata identificgja fragmentus, kuru izplatiba statistiski bitiski atSkiras analizéjamas
paraugu kopas. Darba turpinajuma tiks noskaidrota $o fragmentu DNS sekvence.

Sagatavota, iesniegta un apstiprinata projekta vidusposma atskaite. SagatavoSanas procesa
veikta projekta izpildes risku apzinaSana, pétnieciska projekta parplano$ana, metodiku pielago$anas
iespgjas. Literatliras izp&te saistiba ar alternativo metozu mekl&jumiem. Piedalijos jaunas aparatiras
apgiSanas treninos misu laboratorija, jo $1 aparatlira ir alternativa projekta sakuma planotajam
metodém. Daliba Eiropas dienas akcija “Atpakal uz skolu 2019”. Sagatavots radosi reprezentativi
izdales materiali. Uzstajos ar referatu par pétnieces profesiju un manu pétijumu skolas aktu zalé.
Pasakuma piedalijas 10. -12. klasu skolnieki.

No 2019. gada 12. maija lidz 15. maijam piedalijjos zinatniskajas debatés par tému
“Transpozonu un génu regulacijas krustpunkti” (Crossroads between transposons and gene
regulation), kas notika Londona (Lielbritanija). 13. maija piedalijos posteru sesija un prezent&ju $1
petijuma rezultatus: “Investigation of TE enrichment of gene introns and flanking regions in the conifer
reference genomes”. Autori: Angelika Voronova, Martha Rendon, Par Ingvarsson, Dainis Rungis.
Sagatavota komand&juma atskaite.

29.04.2019. Publicéts zinatnisks raksts: Voronova, A., 2019. Retrotransposon expression in
response to in vitro inoculation with two fungal pathogens of Scots pine (Pinus sylvestris L.). BMC
Research Notes 12: 243.
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Parskatu sagatavoja: 4. ////% /Dr.Biol. Angelika Voronova/
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