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Introducao a espécies invasoras

e “Qualquer espécie nao nativa que altera ou
perturba o ecossistema que coloniza de forma
significativa.”

» Encyclopedia Britannica (traduzido)



e Familia Asteraceae

* Forma monoculturas densas

Altera as condicoes dos solos e disponibilidade de
agua

Centaurea diffusa

* Reduz a qualidade da vegetacao para pastagem

* Economicamente relevante devido a estragos

C. diffusa range

B |[nvasive
B Native
O Present, status unknown

Sampled populations

® |nvasive C. diffusa N
A Native C. diffusa g
® Assembled reference |>




e Muito semelhante a Centaurea diffusa.
* Apresenta maior dispersao nativa.

Invadiu varios territdrios incluindo Ameérica do
Norte, Sul e Australia.

Centaurea solstitialis

* Género Centaurea possui tendéncia significativa
para ervas daninhas.
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Metodos de estudo de
especies invasoras

Transcriptomica

GWAS

ddRADseq




Transcriptomica em Microarrays (Workflow)

Sampled populations
© Invasive C. diffusa

Common garden
____ 4 Recolhade sementes 102 plantas
3 condicOes de stress
Tratamento e amostragem _ 3 réplicas
Extracado (T

Preparacao

DNA Microarray =

Hibridizacao
‘% E % Pre-processamento

Analise
Genoma de 2 individuos C. diffusa
Nativo e invasor




Transcriptomica em Microarrays (Workflow)

Marcacao de cDNA

Recolha de sementes

NimbleScan

Tratamento e amostragem V.2.6.
» K-nearest
Extragao neighbor (R)
~ Oligo R pack.
Preparacao BonP
Log2 transf.
Hibridizagéo Quantile

normalization
Pre-processamento

Analise

Proproe | anatse

REML

PCA

FDR
heatmap.2
Gene Ontology

A. thaliana
BLASTP

topGO



Genome wide association study (Workflow)
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® |Invasive C. diffusa
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= Assembled reference [N

C. diffusa range
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O Present, status unknown
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BWA
SamToFastq.jar
ALLPATHS-LG
BLAST
GapfFiller
aTRAM

DOGMA

Megahit

Blastn Alcachofra
Chromosomer
CD-HIT

Diamond

AAT

GMAP

Evidence Modeler

=

» Sementes da mesma origem

Extracao

Whole Genome shotgun
library

Montagem de genoma de
referécia

Genome wide association

study

Qiagen DNeasy
column-less protocol

3 N siocicey
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[llumina HiSeq 2000 100 bp
paired-end sequencing




Genome wide association study (Workflow)

381 individuos usados para Genome wide

criar bibliotecas de

gendtipo Pstl-Mspl association study

KAPPA HiFi Hotstart master mix
GAPIT

BIC-model
Manhattan & Q-Q plots

Identificacao de genes
rodeando os SNPs

Anotada por semelhanca a

e, ~ Arabidopsis thaliana
[llumina HiSeq 2000 100 bp
paired-end sequencing




ddRADseq (Workflow)
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Processamento de dados

Analise




ddRADseq (Workflow)

Recolha de sementes

Common Garden

Caracterizagdo Ambiental w
double digest RADseq =
Preparacao de biblioteca S @] = b
dd RADSGq Genomic DNA - - — &

Individual 2 =

poine

Processamento de dados

Sequenciacao por
[llumina HiSeq 2500

Analise




ddRADseq (Workflow)

Recolha de sementes

Common Garden

Caracterizacdo Ambiental

Preparacao de biblioteca
ddRADseq

Processamento de dados

Analise

De novo SNP
discovery

Levenes
Shapiro-Wilk
tests

Pearson’s
correlation

Glmerlme4

Tukey HSD

Linear mixed
models

Dropterm

PCA

Fviz_pca
function

Psych and stats
Pst
Baesyan

approach

Gibbs sampler

Stacks 2.2

Denovo_map
pipeline

VCFtools

Bayescan

Dirichlet
distribution

OutFlank

PCAdapt

divBasic in R

diversity

STRUCTURE
2.3.4

STRUCTURE
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CLIMPAK



Quais sao os caracteres das populacoes invasoras?




Caracteres GO associados a dinamica de Invasao

Nativos Invasores

Transducao de sinal Regulacao negativa de atividade catalitica
Morfogénese de componentes celulares Biossintese de Flavonoides

Processo metabdlico de citoquininas Biossintese do acido L-ascdérbico

Via de sinalizacdo de etileno Processo metabdlico do acido L-ascorbico
Resposta celular a etileno Processo metabdlico de carbohidratos
Transporte de nucleobases Organizacao de mitocéndrias

Biossintese de fenilpropanoides Processos metabdlicos de aminoacidos
Atividade de NAD Atividade de Peptidase

Atividade do transportador transmembranar de Atividade de dioxigenase

compostos contendo nucleobases Fotossistema Il do cloroplasto

Complexo de evolucao de oxigénio do fotossistema ll

Foco: mais biomassa e menor reacao a seca



Confirmacao por GWAS
em estudos de invasao

7 -
* Confirmacao, o GWAS encontra 2 6 - >
SNPs associados a largura de folha. e
o
* Existe associacao entre largura de S e .
folha e biomassa. S

 Nao ha associacao de invasaoa
outros tracos de dimensao
(poligénicos)

1 2 3456789101112 1314151617 18
controlo Chromosome

* bHLH30 associado a secavs

* Standing genetic variation (variantes
entre populacoes)
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ddRADseq e :
COmpa I’a(;éo 2| Seed mass : 05
fenotipica arges pi

* Variacao genética

limitada @ native

o0
ng 9.-*' Days to first | @ non-native
* |[nvasores possuem mais ; flower
capitulos e maior massa ]

de sementes

* Selecao divergente
(Pst>Fst)

* Adaptacao evolutiva de - 5

tracos fenotipicos -4 2 0 2 A
Dim1 (30.1%)

o)
Capitula ,ngmber ]




Evolucao rapida e selecao Massa de sementes e tragos
divergente reprodutivos

I ntegra QéO dOS Aumento de crescimento e Redugéo de sensibilidade a

. lomassa etileno
diversos i t
resu ltados em Shift para estratégia Maturacao atrasada e menor
relagéo a generalista resposta a stress (seca)
dinamica de
Invasao

Climas aridos e de larga

Expansao de nicho realizado S o
variagcao de precipitacao

CUIEE G2 SEkIpraD € Standing genetic variation

limites
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* O sucesso de espécies invasoras como Centa

entre a evolugcao rapida, a plasticidade fenotipica e a
selecao divergente. A mudanca para estratégias mais

generalistas permitiu-lhes ultrapassar as populacoes g

nativas através de menor inibicao do crescimento em
seca, aumento da competicao reprodutiva através da
massa de sementes e o aumento da eficiéncia
metabdlica. Estas mudancas derivam de uma
diferenciacao genética limitada, proveniente de standing

fenotipica.
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genetic variation, revelando uma elevada plasticidade §Z=S=
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