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O ~20 especies de distribucion mundial: 3 anuales,17 perennes

O Usos: plantas modelo, revegetacion de suelos erosionados,
acolchado suelos de cultivos lefiosos.
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O Especies modelos para alopoloploidia y perennidad 1 Triticeae

Bromeae

O Caracteristicas gendémicas
O El genoma mas pequeiio de las monocotileddneas (Bd21)

O Caracterizado por contener mayoritariamente DNA de copia
simple o poco repetitivo

Phaenospermateae 12

Lygeae

O Ciclo de vida muy corto ( 6 semanas de semilla a semilla) E;Jﬁjrlfjﬁ'#jl ean ... .

O Autofecundacion y fecundacion cruzada

O Posicion evolutiva cercana a especies de interés agronoémico.
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Consensus N WA A AA TT T A EATTAE TTE T CGATTACTTECATATEAA ATTA A€ TT AT ATATEA EECAA TATTAATAAC € AGETT Al
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1.ABR114 AEETA A AA TT T A EATTAE TTE T EATTAETTEEATAGEAA ATTA EAE [T AT ATATEA CECAA TATTAATAAE € AGETT Al
2.ABR113 A A AA TT T A GATTAE TTE T GATTARTTEGATAGEAA ATTA HAE TT AT ATATEA EEGAA TATTAATAAE E AGETT Al
3. Bboi3_contig1 MDec EEmA A AA IT T A EATTAE TOE T BATTAETIEEATAEBEAA ATTA HEAE OO AT ATATEA EBESAA TATTAATAAE E AEBETT Al
. Bd21 A A AA IT T A EATTAE TTE T CATTAETTEEATAGEAA ATTA EAE TT AT ATATEA CECAA TATTAATAAE E ACETT Al
5. Bhyb2e A A A C I GE CR CEARAE T EATTACTTEEATAGEAA ATTA GAE TT AT ATATEA BOCAA TATTAATAAE € AGETT Al
6. Bmex647-2.0ption1.MDec WA A AA TT T A CATTAG TTE T GAT AGTTOOATAGEAA ATTA GAE T7T AT ATATEA OOGAA TATTAATAAC €@ AGETT Al
7. Barb502 EETA A AA IE T A DANTAR T EATTAETTECATAGEAA ATTA EAE TT AT ATATEA COCAA TATTAATAAE € AGETT Al
8. Barb502.Contig2.MDec oA A AA TT T A GATTAE TTE T EATTAETTEEATASEAA ATTA EAE TT AT ATATEA BEEAA TATTAATAAE E ABETT Al
9. Bphoe554-1_Opcion2_MAFFT IEmA A AA TT T A CATTAE TTE T CEATTAETTECATAGCAA ATTA EAE 1TT AT ATATEA ECCAA TATTAATAAE € AGCTT Al
10. Bphoe6-1R_Option2_copyBuena TCTA A AA T W A SATEAE T CATTACTTECATACCAA ATTA CAC T7 AT ATATEA CCCAA TATTAATAAL € ACCTT A
11. Bret400.0ption1.MDec TETA A AA TT T A GATTAE TTE T GATTAGTTEEATAGEAA ATTA EAE T7T AT ATATEA GOEAA TATTAATAAE E AGETT Al
12. Bpin520_Opcion3, “’RH‘[ TETA A AA IE ¥ A BANTAE TNE W BATE TT ATACEAA ATTA CAE TT AT ATATEA COCAA TATTAATAAC € ACCTT Al
13. Bpin505_Opcion1_M, EEWA A AA If T A EATTAE TNE ¥ SATTAETTEEATAEEAA ATTA EAE O ANl AFATEA BEEAA TATITAATAAE E ABETE Al
14. Bphoeb00-3_Opcion1_copy TETA A AA TT T A EATTAE TIE T EATTAETITEEATAEEAA ATTA HAE TT AT ATATEA EEEAA TATTAATAAE H AEBETT Al
15. Bsyl_Ain1 HETA A AA IT T A GATTAE TTE T GATTAGTTEEATAGEAA ATTA BAE TT AT ATATEA EOUAA TATTAATAAE E AGETT Al
16, Bsyl54-1_Opcion10_copy IETA A AA TT T A CATTAE TTE T GATTAGTTOEATABEAA ATTA GAE II AT ATATEA DEEAA TATTAATAAED E ASETT Al
17. BruFB_DD(mn)_mpy A A NA IE ¥ A DAREAE - EA TTIOEATAGEAA ATTA GAE TT AT ATATEA GOGAA TATTAATAAE 6§ AGETT Al
18. Bsyl_Sin1 WETA -A AA TT T A EATTAE TTE T EATTAETTEEATAGEAA ATTA EAE TT AT ATATEA GBEEAA TATTAATAAE E AGETT Al
19. Bsyl466-6_Option2. MAFFT.MDec TCTA A AA TT T A CATTAC TTC€ T CATTACTTCCATACCAA ATTA CAC 77T AT ATATEA COCAA TATTAATAAC © ACCTT A

O Secuenciacion gendmica a baja cobertura (genome
skimming)

O

Analisis evolutivos y gendmicos

Metodologias

O

Analisis morfoanatdmico y citogenético de las especies para
identificar caracteres discriminantes que separen a los
citotipos y ecotipos.

O Filtrado de genes ortélogos copia simple y de copias
génicas/alélicas de los posibles genomas.

Brachypodium sylvaticum
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O Objetivo: identificar los subgenomas presentes en los poliploides a partir de un pool de
1700 genes copia simple

O Meétodologia:
O Desarrollo de una herramienta informatica personalizada

O Mapeo y alineamiento de los reads de los distintos diploides y poliploides contra los genomas de
las especies diploides de referencia (B.distachyon, B.stacei, B.sylvaticum, B.arbuscula,

B.pinnatum)

O Anadlisis flogendmico multigénico
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Estudio filogeografico de B. sylvaticum, especie perenne y diploide.




Resultados

Cladograma contruido a partir de
la reconstruccion del Plastoma de
39 muestras de Brachypodium
perennes.
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Resultados

Cladograma contruido a partir de
la reconstruccion del cistron
nuclear ribosomal de 35 muestras
de Brachypodium perennes.

ML IQTREE DEL CISTRON. PERENNIAL

SPECIES

100
100
N
100 —
L
Y
19
&7
32
-
o Lo —
4
74
70
32
"
w1
5
24
2
%
2
15

3.0

rOMA_cistron_Brachy_AD
Brachypodium_distachyon

Bphoenicoidesd s
Bboissieri:
Bboissieri10
Barbusculas0z2
Bretusum&a7
Bretusumdbb
Bretusumd03
Bretusumbhh
Bretusum400
Bretusumd0y
Bretusumbhi
Bretusum&04
Bretusumd b4
Brupestre7
Bphoenicoidesd s
BEphoenicoidesdb
Bretusumdb2
Bpinnatumb05&
Bpinnatumb14
Bpinnatum&12
Brupestred42
Bretusum4d0a
Bphosnicoideshh2
Brupestred43
Brupestred41
Brupestred 39
Epinnatum!ﬁED
Ephoenicoidesed_1R
Bsylvaticum_54 _1
Bphc u:m::ﬂe:aﬁﬂ i
Brupestred

E| hoenicoidesd 22
Bphoer ese6l
Bsylvaticum_. 41‘31‘3

3
2



“The Brachypodium pangenome Bdhn architectures
reveals differently evolved
drought responsive dehydrin
genes within its species”
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O Proteinas pertenecientes a las LEA |l

O

Presente en todo el reino Planta = — : | pr——
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O Relacionadas con la respuesta a la

deshidratacion y diferentes tipos de
estrés, tanto abidticos como bidticos
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O Caracterizadas por la falta de estructura B : : m
terciariay la presencia de un segmento == =t

tipo 0-hélice (segmento K)

O Brachypodium presenta 10 genes DHN
(salvo duplicaciones)




Filogenia de
genes Dehidrina

Las BDHN se clasifican en 6
familias con 3 arquitecturas
caracteristicas.

B. distachyon y B. sylvaticum
presentan duplicaciones.

La topologia de cada
familia muestra dos
variantes, una recobra las
relaciones esperadas en
estudios previos y la
segunda recobra otras
relaciones
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DOCENCIA: IMPARTICION DE CLASES PRACTICAS EPS
O BIOLOGIA (1° ICCAA)
O BIOLOGIA (1° 1AA)
O ESTANCIAS
O 1AS-CSIC: NOVIEMBRE 2018 (CORDOBA), 2 SEMANAS
O ETSI : Julio 2019 (MALAGA), 1 MES
O MIT: JuLio- SEPTIEMBRE 2020 (BOSTON), 3 MESES
O  SEMINARIOS
O REUNIONES DEL GRUPO DE INVESTIGACION BIOFLORA
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O PRESENTACION DE 2 POSTERS EN 42 CONGRESO
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INTERNACIONAL BRACHYPODIUM: 25-28 DE JUNIO. HUESCA 4% International el i
(2019). ¢ _~ Brachypodium
Conference

O COMUNICACION ORAL EN VII| CONGRESO NACIONAL SESBE
2020. 5-7 DE FEBRERO. SEVILLA (2020)

O ASISTENCIA AL | SIMPOSIO ANUAL DE BOTANICA ESPANOLA. (AN
SEBOT. 7-8 DE FEBRERO. SEVILLA (2020) EGREHESE GETHE SBANISH SHCIETY

FOR EVOLUTIONARY BIOLOGY

SEVILLE, 5-7 FEBRUARY 2020

* Huesca Convention Centre
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