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Resumen

Este trabajo se centra en la caracterizacién molecular mediante microsatélites y el estudio de la
diversidad genética de las entradas de seis carreras de la coleccion nuclear espafola de cebada.

Veintinueve microsatélites, distribuidos por los siete cromosomas, han sido empleados para
analizar 183 genotipos de cebada: 152 entradas de la coleccién nuclear, lineas puras procedentes de
variedades locales, y 31 entradas de otros origenes como testigos: 28 cultivares de otros paises
europeos (que constituyen el conjunto de referencia), y 3 entradas de materiales procedentes de los
programas de CIMMYT-ICARDA.

El conjunto de microsatélites empleado detectd un alto grado de polimorfismo general. Asimismo,
se identificaron bastantes alelos especificos de grupos de germoplasma, especialmente en las entradas
espafiolas.

Los anélisis de grupos (cluster) y de coordenadas principales llevados a cabo sobre la matriz de
similitudes genéticas, para el conjunto de las entradas, revelaron la singularidad de la mayoria de las
entradas espafiolas, comparadas con el conjunto de referencia. Ambos andlisis sugirieron ademads la
existencia de dos grupos principales de entradas espafiolas. Estos dos grupos mostraron diferencias en
distribucién geogréfica y en frecuencias alélicas para varios marcadores, incluyendo un STS ligado al
gen vrs] que determina el cardcter dos-seis carreras.

Un andlisis molecular de varianza mostré diferencias genéticas importantes entre la coleccién
nuclear y el conjunto de referencia y también entre los dos grupos principales de entradas espaﬁolas.r

La distribucién geografica de muchos microsatélites parece estar influenciada por la latitud, altitud
o regién agroecoldgica del lugar de recoleccién. Este hecho sugiere que los patrones de diversidad
observados pueden haber sido causados en parte por fuerzas adaptativas.

Se aprecié un desequilibrio de ligamiento importante entre los loci estudiados. Este fue
aparentemente mayor en las entradas de la coleccién nuclear que en el conjunto de referencia. Para las
entradas espafiolas, el elevado desequilibrio de ligamiento se mantiene sélo en uno de los dos grupos
principales.

Los patrones de diversidad genética encontrados son de uso directo para los mejoradores, pues
permiten tomar decisiones informadas sobre la seleccién de parentales y de estrategias de cruzamiento

para las entradas locales espafiolas.
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Résumé

L’étude est basée essentiellement sur la caractérisation moléculaire et I’analyse de la diversité
génétique des orges a six rangs de la collection nucléaire espagnole.

Vingt neuf microsatellites réparties sur I’ensemble des chromosomes, ont été choisis afin de
caractériser 183 génotypes. Parmi ces derniers nous comptons 152 génotypes espagnols de la
collection nucléaire (lignées pures provenant de variétés locales), et 31 génotypes d’autres origines
comme témoins: 28 variétés commerciales européennes et 3 cultivars sélectionnés a partir d‘;un
matériel CIMMYT-ICARDA.

Les microsatellites élus pour cette analyse ont permis la détection d’un polymorphisme élevé
dans le matériel analysé. Nous avons noté aussi la présence d’alléles spécifiques dans chacun des
groupes de génotypes cités ci dessus et particuliérement dans le matériel de la collection nucléaire.

Les analyses des groupes (cluster) et de coordonnées principales réalisées a partir de la matrice
de similarité, pour I’ensemble des génotypes, ont révélé la singularité de la majorité des accessions
espagnoles par rapport aux variétés du reste de I’Europe. En plus ces deux analyses ont suggéré
’existence de deux groupes principaux dans le matériel espagnol. Ces deux derniers se différencient
quant a leur distribution géographique et par la fréquence allélique de divers marqueurs, incluant un
STS lié au geéne vrsl, qui déterminent le type d’épi, 2 ou 6 rangs.

L’analyse moléculaire de variance a révélé I'existence d’une variabilité génétique importante
entre les orges espagnoles et européennes ainsi qu’entre les deux principaux groupes espagnols. -

La distribution allélique n’est pas aléatoire, elle est conditionnée par certaines variables eco-
géographiques. Certains alléles ont montré de fortes associations avec la latitude, I'altitude et la région
agro-écologique, ce qui suggére un rdle important des facteurs adaptatifs dans la distribution de la
diversité.

D’autre part, I’évaluation du déséquilibre de linkage, dans chacun des groupes cités ci dessus, a
montré que celui-ci est beaucoup plus important dans le groupe espagnol qu’au niveau des vari€tés de
référence. De méme, nous avons noté que ce taux de déséquilibre de linkage important dans le
germplasme espagnol est pafficuliérement concentré dans I’un des deux sous-groupes. Les patrons de
diversité trouvés peuvent étre d’une utilit¢ directe pour 1’améliorateur, dans la mesure qu'ils

permettent un choix judicieux de parents et de stratégies de croisement pour les variétés traditionnelles

espagnoles.
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Summary

This study focuses on the characterization with microsatellites of the six-row accessions of the
Spanish barley core collection (SBCC), and the analysis of the genetic diversity found.

Twenty-nine microsatellites, more or less equally distributed along the seven chromosomes,
were selected to analyse 183 barley genotypes: 152 accessions from the SBCC (inbred lines derived
from local landraces), and 31 accessions from other origins as checks: 28 cultivars from other
European countries (reference set), and 3 accessions from the CIMMYT-ICARDA pool. |

A high level of polymorphism was detected by the microsatellites. There was a number of
private alleles in all groups of genotypes, notably among the Spanish accessions.

Cluster and principal coordinates analyses on the similarity matrix for the entire set of
genotypes confirmed the distinctiveness of a majority of Spanish accessions, compared to other
European origins. Both analyses separated most of the SBCC materials from the checks, but also
suggested the presence of two rather distinct main groups in the SBCC accessions. These two groups
differed in geographic distribution, and in allelic frequencies for several markers, among them an STS
linked to the vrsl locus (which determines spike type).

A molecular analysis of variance revealed important genetic differences both between Spanish
and other European genotypes, and also between the two main SBCC groups.

The geographic distribution of many microsatellites seemed influenced by latitude, altitude, and
agroecological region, suggesting adaptation as one of the driving forces that shaped the patterns of
genetic diversity observed.

The analysis of linkage desequilibrium (LD) showed apparent larger LD among Spanish
accessions than among the reference set. Also, this remarkable LD was mostly evident in only one of
the main Spanish groups.

The patterns of genetic diversity found can be of direct use to breeders, as they will allow a

judicious choice of parents and crossing strategies for Spanish landraces.
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