Complete chloroplast genomes of Cerastium alpinum,
C. arcticum, and C. nigrescens: genome structures,
comparative and phylogenetic analysis

Sylwia Milarska, Piotr Androsiuk, tukasz Paukszto, Jan Pawet
Jastrzebski, Keith Larson, Adam Okorski, Agnieszka
Pszczétkowska, Irena Gietwanowska

(]
talhd

UNIWERSYTET
WARMINSKO-MAZURSKI
W OLSZTYNIE







Kompleks C. alpinum - C. arcticum

Ogromne zroznicowanie tego kompleksu doprowadzito do
zidentyfikowania wielu gatunkow, podgatunkow i odmian w obrebie
tej grupy roslin, w tym gatunki C. alpinum, C. arcticum i C.
nigrescens

Najnowsze analizy genetyczne i morfologiczne sugerujg, ze gatunek
powszechnie znany jako C. arcticum w rzeczywistosci sktada sie z
dwoch odrebnych taksonow: C. arcticum sensu stricto i C.
nigrescens



LSC - 80,076-80,835 bp
SSC - 16,850-16,861 bp
IR —25,507-25,513 bp

113 genow, w tym:
« 79 genow kodujgcych biatka
« 30 genow tRNA
* 4 geny rRNA
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« Wykryto 79 sekwencji powtérzonych o
dtugosci od 30 do 170 bp

* Najwiecej powtorzen zaobserwowano u
C. arcticum, a najmniej u C. glomeratum
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« Wsrod zidentyfikowanych sekwencji
dominowaty sekwencje palindromowe

& * Nie wykryto sekwencji komplementarnych
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* Wiekszosc¢ sekwencji wystepuje w regionie
LSC

« Dominujg sekwencje o dtugosci od 30 do 40
bp
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Substytucje synonimiczne i niesynonimiczne
Edycja RNA

Ks, Ka, Ka/Ks

Ka/Ks > 1 selekcja pozytywna

Ka/Ks > 1 selekcja negatywna

Wartosci Ka/Ks sg mniejsze od 1 dla wszystkich genow, z wyjgtkiem
genu ndhB u C. arvense (2.7250)

Miejsca edycji RNA: C - U (43.05-43.54%) oraz U - C (56.46-
56.95%)



Parametr 1t

W analizowanych genomach zidentyfikowano 9 wysoko
zroznicowanych rejonow (11 > 0.015): rpl32—trnL-UAG, ndhA (intron),
rps16 (intron), trnD-GUC—trnY-GUA, trnF-GAA—ndhdJ, ndhC—trn V-
UAC, petA—psbd, psbE—peftl i trnP-UGG—psaJ



Tribe

—Alsineae
—Arenarieae
—Brassicaceae
—Caryophylleae
—Paronychieae
—Sagineae
—Sileneae

— Sperguleae

Silene stewartiana
Silene chodatii
&) Silene melanantha
©) Silene atrocastanea
&) Silene lineariloba

©) Silene delavayi
Silene aprica
Silene capitata

!

&) Silene jenisseensis
Silene conoidea
Silene conica

&) Silene noctiflora

Silene viscidula

Silene asclepiadea
&) Silene tatarinowii
Silene vulgaris
Silene latifolia
Lychnis wilfordii
Silene kiusiana
&) Silene chalcedonica

I

Silene paradoxa
Silene gracilicaulis

I

&) Agrostemma githago
Dianthus longicalyx
Dianthus chinensis
Dianthus moravicus
Dianthus caryophyllus

&) Dianthus gratianopolitanus
Gypsophila huashanensis
Gypsophila oldhamiana

j

<) Gypsophila vaccaria

&) Psammosilene tunicoides

Pseudostellaria okamotoi

Pseudostellaria longipedicellata

&) Pseudostellaria setulosa

&) Pseudostellaria palibiniana
Pseudostellaria japonica
Pseudostellaria heterophylla

&) Pseudostellaria heterantha

&) Pseudostellaria davidii

|

&) Stellaria dichotoma var. lanceolata
Cerastium nigrescens
Cerastium arvense
Cerastium alpinum

@ Cerastiou arcticum

&) Cerastium glomeratum

&) Myosoton aquaticum

&) Arenaria serpyllifolia
Colobanthus pulvinatus
Colobanthus nivicola
Colobanthus apetalus
Colobanthus affinis

©) Colobanthus acicularis

Colobanthus quitensis

Colobanthus subulatus

I

&) Colobanthus lycopodioides

&) Spergula arvensis
Paronychia argentea

I

Gymnocarpos przewalskii

<) Arabidopsis thaliana



Podsumowanie

Genomy chloroplastowe Cerastium alpinum, C. arcticum i C. nigrescens
zostaty zsekwencjonowane | opisane po raz pierwszy. Kompletne
sekwencje zostaty zdeponowane w bazie NCBI

Genomy chloroplastowe analizowanych gatunkéw majg typowa
czteroczesciowg kolistg strukture oraz ten sam sktad | organizacje genow

Zidentyfikowano rowniez sekwencje powtarzalne | mikrosatelitarne oraz
rejony o najwiekszej zmiennosci, ktore mogtyby znalez¢ zastosowanie
jako barkody

Analizy filogenetyczne potwierdzity wczesniej opisywane systematyczne
pokrewienstwo w obrebie rodziny Caryophyllaceae
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