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Espécies em estudo

Phaius australis Phaius flavus Cypripedium forrestii




Phaius australis

Espécies em estudo
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Espécies em estudo

Cypripedium forrestii
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Workflow
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Workflow
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Workflow

Transcriptomica

Recolha de Extragdo de RNA _ Andlise de SNP’s
amostras de 52 individuos por RNA-seq

® ZZ(6) Q .(.: ripedium forrestii
ZZ: Zhuzhang i
NR: Niru
HB: Haba Mountains
1 Ra) ¢ (01-05)
ir YLXS:
d Yulong Mountains
@ C. bardolphianum
B C. lichiangense
Attitucle{m) N

Sh i-l 6365
acr:?; 2 f_ 50 A
) | o 10 20k " . .
o Cbare) e Clllumma H|Seq>




Recolha de
amostras

000000000

Workflow

Extracdo de RNA

Transcriptomica

. Analise de SNP's
por RNA-seq

Trimmomatic
Aferir qualidade
das reads

DecontaMiner

; Remover rRNA e RNA
de microrganismos

°
ooooooooooo

............. > . .,
de 52 individuos
GCGATK e :
|dentificar SNP’s :

VCFtools

Calcular medidas geneticas
(freq. alélicas, Ho, He, Fst...)

PLINK .................. y
Obter PCA 5
. v
' ADMIXTURE
°°°°°°°°°°°°° Anadlise de estrutura

populacional



P. australis
Resultados OO(

Tabela 1 - Diversidade genética de P. australis nas 33 populagdes agrupadas por regido geografica. n
- n° de amostras; P - percentagem de alelos polimorficos; A - n® médio de alelos por locus, Ap - n°
meédio de alelos por locus polimorfico; Ae - n® médio de alelos efetivos; He - heterozigotia esperada

Region Population n P A Ap Ae He
Region Population n P A Ap Ae He N
orth
North FNQ3 1 29 3077 1227 1455 1340 0.156
AT 2% 7692 LS00 2000 1667 0.349
AT2 28 69235 1500 2000 1555 0.320 Mean 50.00 1.42 1.422 0.222
AT3 27 6154 LS5 2091 1339 0.179 Mid
AT4 S 3077 1182 1364 1291 0.154 05
CAS 43077 LIs2 1364 1327 0.172 2
[iean = S0 FTRET v 022] Mean 38.46 1.25 1.51 1.33 0.174 ®
Mid BY26 3 5385 1364 1727 1466 0253 CA)
Fl6 34 5385 1364 1727 1339 0.193 South 04 r ® 00 %
I 2 2308 1091 1273 1273 0.136 Al
FI8 4 A077 1227 1455 1410 0.185 Mean 27.35 1.18 1.36 1.27 o g ) o
TCR32 29 5385 1364 1727 1313 0.186 03 F "
PBI3 4 2308 1136 1273 1262 0.134 Inland 00 ® ® o
EUL4 4 2308 LIS2 1364 1333 0.148
LT15 31 84S 1273 1545 1405 0.194 g L
s19 B 4615 19713 1sas 1358 0.193 Total/mean 626 37.50 1.264 1.506 1.328 0.171 o A | @ 5
s110 31 4615 1318 1636 1258 0.154 * * % & - L]
s111 30 3846 1273 1545 1357 0.192 H 7.899 9.209 6.994 13.489 12.862 s 0.1 ® O L A"
s12 31 4615 1273 1545 1287 0.167 o Q B o
S129 323077 1.227 1.455 1323 0.149 (&) .‘O e} ® @
PRIG 33 3846 1227 1455 1293 0.159 00F © @
Mean 38.46 1.25 L51 1.33 0.1741 8 g @ ® ® O
South KC33 4 2308 1136 1273 1273 0.136 L 0 o
CNR17 12 2308 1182 1364 1289 0.140 T o v 0o
BA20 6 2308 1136 1273 1268 0.135 0.1 - o] ® o)
WH28 31 346 1273 1545 1290 0.157 O @ Ce Q
ANZ1 37 /46 1227 1455 1294 0.157 . . .. 7 ©y
va2 4 2308 1136 1273 1273 0.136 -0.2 -
S B Diversidade genetica
CH24 302308 1136 1273 1273 0.136
SW25 9 2_3.08 1.182 1.364 1.:20 0.127 _0 3 1 1 1 1 1 1 |
L e e e il 0.3 -0.2 -0.1 0.0 0.1 0.2 0.3 0.4 0.5
Inland BTI8 30 4615 1318 1636 1263 0.150
CG19 Coord. 1
® North
7899%  9209% 6994 13489 12862 o Mid
¥ South
~
Sem formacgdo de i

Clusters distintos E|g..1 - Analise de~coorde’n.c1dos principais <3|e todos os |nd|v!duos,
indicando a relacdo genética das populacdes de P. australis por
regides. Os dois eixos combinados compreendem 38.14% dos dados.




P. australis
Resultados OO(

Tabela 2 - Variagdo genética nos 13 STR's das 33 populagdes
de P. australis.

F-Statistics Value P Tabela 3 - Correlagdo de Spearman para P. australis. Lat - latitude; N - tamanho populacional;
D - Densidade; pNN - distancia a populagdo mais proxima; IR - ranking de isolamento; P -
Frr 0.001 percentagem de alelos polimérficos; A - n® médio de alelos por locus, Ap - n® médio de alelos
Fe 0.278 0.001 por locus polimorfico; Ae - n® médio de alelos efetivos; He - heterozigotia esperada
Fy 0.001 Lat D N pNN IR
Fg —0.039 0.997 rho P rho p rho p rho p rho p
Fir 0303 0.001 P 0806 00007 —0169 0355 0.644 0000% —0202 0268 (0407) 0.021%
Nm 0.509 A 0.928 0.000%* —0.117 0.523  0.691 0.000%* - 0.176 0.336 0417 0.018*
Phi-statistic Value P Ap 0928 0.000%*  —0.139 0449 0.686 0.000%* —0.174 0340 10413, 0.019*
Ae 0402 0.123 -0220 0230 0297 0.099 —-0.192 0.292 0.091 0.576
PhiRT 0.110 0.000 He 0584 0001* —0294 0102 0342 0055 ~0.246 0.174 0212 0.249
PhiPR 0.444 0.000 PA 0295 0.267 0.116 0.527 0.116 0.528 0.006 0976 0.277 0.124
PhiPT 0.506 0.000
AMOVA Est. var. %
Among regions 0.528 11 .
Among pops 1.899 40 isolamento
Within pops 2.374 49
Total 4.801 100

variagdo entre populagdes variabilidade genética

variacdo regional




Resultados

Tabela 4 - Diversidade genética de P. flavus. N - tamanho da amostra; Pi - variacdo nucleotidica; Ho -
heterozigotia observada; He - heterozigotia esperada; Fi - coeficiente de inbreeding

Population Numbers N Pi Ho He Fi

Beikengding Mount 34 1.439 x 1074 0.788 0.707 0.224
Patch A 20 1.429 x 104 0.824 0.714 0.373
Patch B 14 2.794 x 104 0.754 0.700 0.47

Variabilidade genetica

intermedia

Inbreeding presente em
cada pop.

Pops. independentes mas
com gene flow
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Fig. 2 - Andlise de componentes principais
das populagdes A e B de P. flavus.

Group




Resultados
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Fig. 3 - Estrutura populacional de P. flavus para K=2. O eixo do x mostra os individuos de cada
populacdo; eixo do y mostra a propor¢do da variagdo genética de cada individuo.
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C. forrestii
Resultados OO<
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Fig. 4 - Andlise de componentes principais
(PCA) de todos os individuos de C. forrestii, N
indicando a relacdo genética das populagdes. FOI’mGQGO de 3 Clusters
distintos



C. forrestii
Resultados OO(

Maior diferenca entre as
pops. mais distantes

Tabela 5 - Paiwirse Fst dos 8 locais de amostragem de C. forrestii.

HBA-03 HBA-01 HBA-02 HBB-04 HBB-05 YLXS
NR 0.122 .
HBA-03 0.172 0.171 -
HBA-01 0.157 0.142 0.145 PO PS. centrais
HBA-02 0.137 0.124 0.115 f d
HBB-04 0.122 0.118 0.116 ; rag mentadas
HBB-05 0.110 0.105 0.097 - s
YLXS 0.173 0.120 0.103 -

Tabela 6 - Informacdo genética dos 3 clusters de C. forrestii.

Number

Number | aiitude of

Ne No
of

(HE) (CO)

Genetic  Sampling TajimaD Ho

T
groups locations (m) samples X 1074

ramets

Vantagem de (NGS)

h eteroz |g (')-t Telo) Sf) Northern 13 1.80 0.77 041 | 037 43 122 3.8
ZZ 50 3526 6 1.91 0,58 048 | 041 | -017 | 278 49 53
NR 50 3465 7 191 067 048 | 040 | -0.8 3.1 46 4.5
Central 31 172 0,86 037 | 033 155 108 5.7
YLXS 50 2997 5 2.03 0.69 056 | 044  -028 | Infinite | 28 44
HBA-01 200 3401 7 1.89 0.66 050 | 040  -026 | 22 31 20
HBA-02 50 3576 6 202 0.73 050 | 042 -0.20 1.8 36 34
HBB-04 200 3664 7 1.90 0.48 045 | 038 017 | Infinite | 47 4.
P 0SS ive | b ott I enec k HBB-05 200 3792 6 1.93 0.40 044 | 039 -012 | Infinite | 7.2 42
HBA-03 HBA-03 200 3835 8 1.89 0.79 053 | 040  ((-0.32 L1 25 24
Overall 1000 - 52 171 1.05 035 | 032 -008 | 165 78 25
(Fit)
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