Populacni studie

Chiang T.Y. & Schaal B.A. (1999): Phylogeography of
North American populations of the moss species
Hylocomium splendens based on the nucleotide
sequence of internal transcribed spacer 2 of nuclear
ribosomal DNA. Molecular Ecology 8:1037-1042
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Proc to studovali ?

e rekonstruovat fylogenezi severoamerickych
populaci

e otestovat hypotézu molekularnich hodin

e zjistit, zda v ramci druhu mohou existovat
kryptické druhy



Studovany druh

velmi stary druh — nalezeny i fosilie
zadna intraspecificka morfologicka variabilita

Appalachian Mountaines — 4 populace
Pacific Northwest — 3 populace
Pennsylvanie, Michigan, Newfoundland

Hylocomiastrum pyrenaicum, Neodolichomitra
yunnanensis - outgroup



Metodika

PCR ampilifikace ITS2 (ITS2-3, ITS2-4)
sekvenovani z obou stran — prekryv cca 50 bp
alignment — CLUSTAL V
maximalni parsimonie — PAUP
distancni analyza (NJ) — MEGA

e Kimura’'s 2-parameter distance

minimum spanning network — MINSPNET

relative rate test — rozdily v substituci nukleotid(
mezi sekvencemi



Vysledky

délka ITS2 —382-386 bp

e 384 — Neodolichomitra yunnanensis
e 392 — Hylocomiastrum pyrenaicum

predevsim variabilita v substitucich
delkova variabilita — 4 baze delece, 3 baze inserce

841 substitucnich udalosti — 434 transzici, 407
transverzi

18.7% variabilnich pozic

3.6% pozic fylogeneticky informativnich
(ostatni jen v jedné populaci — autapomorfie)



Fylogeneticka rekonstrukce

13 stejné dlouhych maximalné parsimonickych
stromu

monofylie H. splendens — bootstrap 91%
identicka topologie NJ jako parsimonie
neni jasné biogeografické pattern
unrooted network — hierarchické vztahy



Diskuse

e rozdily mezi jednotlivymi populacemi
mnohem vétsi nez u jinych druht — diky
dlouhé evolucni historii

e ale zadna signifikantni podpora speciace

e vyssi geneticka diferenciace na
subpopulace (F;=0.197-0.390) — omezeny
genovy tok

e rychlost evoluce sekvenci — heterogenita
mezi skupinami — neni konzistentni s
hypotézou molekularnich hodin



Systematicka studie

Martins L., Oberprieler C. & Hellwig F.H. (2003): A
phylogenetic analysis of Primulaceae s.l. based on
internal transcribed spacer (ITS) DNA sequence
data. Plant Systematics and Evolution 237: 75-85
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Proc to studovali ?

e objasnit fylogenezi hlavnich skupin v ramci
Primulaceae v tradicnim pojeti

e zhodnotit monofylii velkych rodu — Androsace,
Lysimachia, Primula

e ...kreseni pouzit sekvenci ITS



Studované druhy

e nejméne jeden druh z kazdého rodu
e 6ze 7 podrodu Primula
e outgroup — Theophrastaceae (sister family)



Metody

amplifikace — bud kompletni region ITS, nebo ITS1 a
ITS2 zvlast

cyklickeé sekvenovani —IRD-labelling (LI-COR)
alignment — ClustalW

analyza — 1.kompletni sekvence, 2. vyrazeni vysoce
variabilnich oblasti — viceznacny alignment?

gaps — missing data, indely — binarni kodovani
NJ (TreeCon) — Kimura’s distance
parsimonie (PAUP), bootstrap



Vysledky

ITS1 — 208-256, ITS2 —198-223

celkem 564 pozic
e 369 parsimonicky informativnich
e 107 konstantnich

6 maximalné parsimonickych stromu
bootstrap tree (Fig.2)

e 6 bazalnich clades

e dalsi skupina bootstrap pouze 62% — v ramci ni
dalsi podporované skupiny



Diskuse

hlavni oddéeleni Myrsinaceae a Lysimachieae od ostatnich
Primulaceae s.l.

pribuznost Myrsinaceae a Lysimachieae podporena i
morfologickymi daty

pozice r. Ardisiandra nejasna
malé rozliSeni v ramci Lysimachieae

r. Lysimachia neni monofyleticky — L. azorica je zvlast —
20 bp synapomorficka delece (spolu s Anagallis ad.)

pochybné infragenericke clenéni v r. Lysimachia —
vyclenéni subgen. Naumburgia je neopodstatnéné

Centuncullus a Anagallis — nesouvisi spolu



Diskuse II.

e Androsace
e monofylie na zakladé NJ, coDNA a morfologie
e neni podporena parsimonickou analyzou
e A. lanuginosa — nema 21 bp deleci v ITS1

* pribuznost Samolus a Cyclamen je sporna

e slaby bootstrap support
e konfliktni s coDNA daty
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Zaver

udélana prvni analyza jaderné DNA
castecne konfliktni fylogenie v porovnani s coDNA
...novy vhled do fylogeneze Celedi

ale ... neuplné vysveéetleni mezirodovych vztahu v
ramci Primulaceae



