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Chloroplast

* Specializovand bunkovd organela pritomnd v bunkdch rias a
rastlin

* Jedna z hlavnych funkcii choroplastov je prevod energie
slnecného ziarenia do energie v chemickej vazbe (ATP o

NADPH) za vvolhovania O, z H,O

* Energia z ATP a NADPH sa ndsledne vyuziva v Calvinovom
cykle kde dochddza k zabudovdvaniv CO, do organickych
molekul




Chloroplast
Chloroplasty obsahuji vlastnG DNA a ribozémy — ctDNA /cpDNA

Oznacuje sa ako plastém = subor vsetkych chloroplastovych génov
nachddzajicich sa v organizme

Chloroplast predstavuju pozostatok cyanobaktérie, ktord bola v
evolucnej historii pohltend eukaryotickou bunkou » » » z cyanobaktérie
sa stal endosymbiont

Ich pritomost’ v mnohych nepribuznych liniach poukazuje na niekol'ko
nezdvislych endosymbiotickych udalosti




the chloroplast
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cpDNA - vsobecne

* Plastom md jednoducht a stabilnd struktaru
* Je haploidny » » v organizme sa nachddza len jeden typ
* Nepodlieha rekombindcii (iba vel'mi ojedinele)
* Dedicnost’' cpDNA je uniparentdlnalll
* Krytosemenné rastliny — matrilinedlna

* Nahosemenné rastliny — patrilinedrna

* V oboch pripadoch existujo vynimky!
* cpDNA je rovnakd v celom organizme

* Mnoho cpDNA génov su single-copy genes




cpDNA - struktura

cpDNA ma velkost' medzi 120tis-170tis bp
Obsahuije:
* DIht jedinecnt kopiu (LSC=Long single copy region)
* Kratku jedineénu kopiv (SSC=Small single copy region)
* Dva Obrdtené repetitivne Useky (Inverted repeats copy A and copy B= IRA/IRB), odeluju LSC a SSC
Gény pritomné v LSC/SSC sU pritomné len v jednej képii » sU ,single copy genes"
IRA a IRB sU podobné a obsahuju rovnaké sekvencie no v obrdtenom poradi

komplementarnych bdz
* Obsahuju gény pre rRNA chloroplastov, NADH, tRNA

IR sU znacéne konzervativne

Plastém obsahuje priblizne 100 génov:
* 4 rRNAs

30-31 tRNAs
4 podjednotky RNA polymerdzy

* Proteiny a podjednotky enzymov fotosyntézy

28 proteinov tylakoidov




cpDNA - struktura

* Inak povedané plastom obsahuije:
* Gény koédujice proteiny
* Nekoédujice Gseky:
* Intrény

* Medzigénové medzerniky (IGS=InterGenic Spacers)

* Mutaénd rychlost’ je vyssia v LSC a SSC nez v IR

* Vyvoj cpDNA génov je velmi konzervativny
» tyka sa to vel'kosti coDNA a vyskytu vel'kych mutdcii — inzercii a delécii
) poradie génov a ich sekvencie v rdmci cpDNA je konzervativne

— Nevyhoda pri pouziti ako molekuldrneho markeru na vnitrodruhovej alebo
populacnej Grovni

+ Moznost’ vytvorit’ univerzdlne primery na amplifikdciu miest medzi
konzervativnymi Usekmi — ,,noncoding regions”
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* Vyhody pouzitia cpDNA:

* cpDNA nepodliaha génovym duplikdciam a ich delécidm

v cpDNA nedochddza ku vzniku pseudogénov

cpDNA nepodlieha ,,concerted evolution®

cpDNA je relativne krdtka » dd sa l'ahsSie studovat

cpDNA je pocetnd » nie je problém s jej izoldciou

* Informativna hodnota jednotlivych Gsekov je rozdielna medzi jednotlivymi
vyvojovymi vetvami rastlin
* Rozdiely na urovni ¢el'adi, rodov, druhoy, ...

* Vyber Useku je €asto subjektivna zdlezitost

* cpDNA umoziuje stddium:
¢ fylogenetickych vzt'ahov medzi rastlinami
* Sirenia rastlin (kolonizécia, migrdcia)
° introgresie, hybridizdacie

* vnuUtrodruhovej-rodovej struktire

* Pri fylogenetickych studidch je vhodné pouzit' okrem cpDNA markrov aj
jadrové markre » porovnat’ informdcie




Najcaste|sie vyuzivané gény

* atpB = B-podjednotka ATP-syntdzy

* matK = maturdza K

* ndhA= podjednotka NADH—oxidoreduktdzy
* ndhF = podjednotka NADPH—oxidoreduktdzy
* psal = podjednotka fotosystému |

* rbcl = ribulézo-1,5-bisfosfat-karboxyldza

* rpoC1 = RNA-polymerdza

* rpl6, rps4,16 = proteiny 30S/50S-ribozomalnej podjednotky
* trnT = tRNA-Treonin

* trnL = tRNA-Leucin

* trnF = tRNA-Fenylalanin

* trnR = tRNA-Arginin
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Najcaste|sie vyuzivané gény

* rbcl (LSC)

Gén pre enzym ribulézo-1,5-bisfosat-karboxyldzu/oxygendzu (RuBisCO)

Jeden z prvych sekvenovanych génov

Prvd fylogeneticka stédia semenych rastlin zaloZzend na molekuldrnom markry, 499 taxénov (Chase et al.

1993)

* Je to vel'mi konzervativny Usek

Vhodny na $tddium vzt'ahov medzi éel'ad’ami alebo rodmi

*  matK (LSC)
* Gén kédujici maturdzu, ktord sa ziocastiuje ,splicingu” plastidovych génov
* Md maly pocet indelov

* Vodny na stédium vzt'ahov na medzidruhovej a medzirodovej Grovni

* ndhF (SSC)
* Gén kédujici podjednotku cp NADH-dehydrogendazy
* Ma priblizne 2x viacej substiticii nez rbcl

* Vyuziva sa na rodovej Urovni




Nekodujuce Useky
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* trnT-trnL spacer
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* trnl intron

—— 100 base pairs

* trnL-trnF spacer

* Taberlet et al. (1991) vytvoril univerzdlne primery na amplifikdaciu
tychto Usekov

* Jedny z najcastejsie pouzivanych Usekov cpDNA vo fylogenetickych a
fylogeografickych studidch

* trnK intron — matK gén

* atpB-rbcl intergenic spacer

* trnH-psbA intergenic spacer

* Vhodné na vytvorenie tzv. Ciarového kédu = barcode (barcoding)




Prehl'ad 445 fylogenetickych stddii
vyuzivajucich coDNA markre
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Fig. 3. Scaled map of the 21 noncoding cpDNA regions surveyed in this investigation (based on the Nicofiana chloroplast genome [Wakasugi et al., 1998].
The orientation and relative positions of the genes are identified (A-K) along the Large Single Copy (LSC) portion with specific positions denoted by offset
numbers at the beginning and end of each region. Gene names are italicized below and amplification and sequencing primer names are in roman typeface above
with directional arrows. Lengths of noncoding regions are centered below each intergenic spacer and intron.




Prehl'ad hodnét PIC (Potentionaly Informative Characters) réznych nekédujucich dsekov

cpDNA napriec¢ réznymi fylogenetickymi skupinami rastlin.
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Acorus

Aethionema

Cailycanthus

Chimonanthus

Evcalyprus

Gossypium

Nicotiana

Oenothera

Oryza

Paeonia

Angiosperm genera in which complete chloroplast genomes have been determined

in two or more species.

A americanus

A calamus

Ae, cordifalium

Ae, gramdifforcm

L. chinensis

C. floridus var. glaucus
Ch. mitens

Ch. praecox

E globulus subsp. globulus
E. grandis

G. barbadense

G. hirsutum

N. sylwestris

M. tabacum

N. tomentosiformis

Oe. argillicola

Oe, bignnis

Qe. glazioviana

Oe. parvifiora

. mivara

0. sativa subsp. indica
P. browmi

F. abovata

P. suffruticosa
P. altwa

P. mrichocarpa
5 bulbocastanum
S lpcopericum

. fubergsum

Smax Mean Stdev

Acoraceas

Brassicaceas

Calycanthaceae

Calycanthaceas

Myrtaceas

Malvaceae

Solanaceae

Onagraceae

Poaceae

Paeaniaceae

Salicaceae

Solanaceae

imum number of polymorphic sites [Seay), mean number of polymaorphic

and standard deviation of polymorphic sites is shown for each genus.
doi:10.1371/journalpone. 0303507 1.0001
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