CAPITULO 21
Cebada: mejoramiento

Silvina Inés Golik

Mejoramiento de la cebada a nivel mundial

La cebada cultivada (Hordeum vulgare L.) es el cuarto cultivo anual importante de los cerea-
les de la familia de las Poaceae después del trigo, el arroz, el maiz y se consume como forraje
para el ganado, como alimento humano (Gujral & Gaur, 2005) y, lo que es mas importante,
también se utiliza para elaborar maltas. La cebada es una de las primeras plantas de cultivo
domesticadas y mas importantes del mundo (Shewry, 1992). Es un diploide autopolinizante con
2X= 14 cromosomas. Ademas, tiene tipos de dos y seis hileras, segun la morfologia de las
espigas (von Bothmer, 1992). La facilidad de crecimiento en condiciones de laboratorio y los
cultivos de tejidos facilitan el desarrollo de tecnologias de transferencia y edicién de genes,
aunque la investigacion sobre el genoma de la cebada y la biologia del sistema aun se encuen-
tra en progreso.

La cebada se cultiva desde hace mas de 10.000 afios (Salamini et al., 2002). En tiempos
pasados, las culturas sumeria y babildnica utilizaban granos de cebada como moneda. Es un
grano de maduracion temprana con un alto potencial de rendimiento y se puede encontrar en
entornos muy variados, desde las margenes de desiertos y estepas a elevadas alturas en los
trépicos, recibiendo una cantidad modesta o nula de insumos (Harlan, 1976). La amplia va-
riacion genética de la cebada ha generado cultivares que son tolerantes a ambientes con
estreses como el frio, la salinidad, la sequia y el suelo alcalino (Poehiman, 1985). Esta diver-
sidad genética adaptativa contra el estrés abidtico y también contra el estrés bidtico indica el
potencial de la cebada para desarrollar cultivares resistentes a los mismos (Zhang et al.,
2001). El principal objetivo de los programas de mejoramiento de la cebada es incrementar el
rendimiento y la calidad del grano, como asimismo seguir incrementando su resistencia al
estrés biodtico (patégenos, hongos, virus y otros organismos) y abiético como los citados pre-
cedentemente (Dunwell, 1986).

La cebada es una planta de cultivo de importancia econdmica, el cuarto cereal en el mundo
en términos de area de siembra, utilizado casi el 60% como alimento para animales, alrededor
del 30% para la produccion de malta, el 7% para la produccion de semillas y solo el 3% para la
alimentacion humana (Baik & Ullrich, 2008; Dawson et al., 2015). En los ultimos afios, la malta
derivada de la cebada germinada es el material clave para el malteado de la cerveza (Bond et

al., 2015). El mejoramiento de los cultivares de cebada para el malteado puede ser el enfoque
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mas econdmico para mejorar la calidad de la malta. Como resultado, identificar y comprender la
base genética de la cebada resulta fundamental para desarrollar nuevas variedades con mejo-
res propiedades (Lan et al., 2016). También en la actualidad, la cebada tiene numerosas venta-
jas en la industria alimentaria debido a su alto contenido en compuestos bioactivos como - d -
glucano, tocoferoles, tocotrienoles y fendlicos como derivados del acido benzoico y cinamico,
proantocianidinas, quinonas, flavonoles, calconas y flavonas (Holtekjolen et al., 2008; Baba et
al., 2014). Los estudios demostraron que el B- d -glucano presenta una funcion importante en la
prevencion de diversas enfermedades como la diabetes, las enfermedades cardiovasculares, la
hipertension y otras (Ahmad et al., 2016).

La cebada es uno de los cereales con mayor diversidad genética que se clasifica como tipos
de primavera o invierno, de dos hileras o de seis hileras, con o sin cascara por la presencia o
ausencia de cascara adherida firmemente al grano, y para el malteado o como alimento por su
uso. Por lo tanto, los programas de mejoramiento cuentan con un alto nivel de diversidad gené-
tica, lo que brinda una oportunidad significativa para lograr importantes avances. Se pueden
introducir rasgos especificos en estudios de retrocruzamiento mediante hibridaciones entre
cultivares de alto rendimiento y cebada silvestre en programas de mejoramiento convenciona-
les (Nevo, 1992). Sin embargo, el mejoramiento por mutacién también es importante para
ampliar la variacion y desarrollar nuevos cultivares. Tanto la radiacién como la mutagénesis
quimica se han utilizado por separado para aumentar el nimero de cultivares de cebada con
caracteristicas deseables. La cebada maltera mas popular, fue producida por mutagénesis por
radiacion (Technical Brochure, 1970).

La mejora de la cebada se ha ido realizando a través de diferentes mecanismos, entre ellos:
mutaciones, marcadores moleculares, cultivo de tejidos, transferencias de genes, estudios ge-
noémicos, edicion de genes, transposones, estudios epigenéticos y biologia de sistemas (Gozu-
kirmizi & Karlik, 2017).

Marcadores moleculares de cebada

Los planes de mejoramiento han venido usando caracteristicas fenotipicas para la seleccion
de rasgos deseables de habitos, resistencia a enfermedades, rendimiento o calidad en el desa-
rrollo de nuevos cultivares. Se han utilizado dos estrategias principales para seleccionar rasgos
deseables que son el mejoramiento clasico y el mejoramiento molecular. El desarrollo y uso de
marcadores moleculares para la deteccion y explotacion del polimorfismo han jugado un papel
importante en los estudios de fitomejoramiento. El fitomejoramiento molecular utiliza dos enfo-
ques principales, la seleccion asistida por marcadores (MAS) y la transformacion genética,
para producir nuevas variedades con caracteristicas deseables (Moose, 2008; Raijib et al.,
2013). MAS es un proceso que utiliza marcadores moleculares para aumentar el rendimiento,
la calidad y la tolerancia de los cultivos al estrés biético o abiético (Foolad & Sharma,
2005). En las ultimas dos décadas, marcadores moleculares como el polimorfismo de longitud
de fragmento restringido (RFLP), ADN polimdrfico amplificado aleatoriamente (RAPD), polimor-
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fismos de longitud de fragmento amplificado (AFLP), repeticiones de secuencia simple (SSR),
repeticiones de secuencia interempresarial (/ISSR), etiquetas de secuencia expresada (EST) y
polimorfismos de un solo nucleétido (SNP), los marcadores basados en transposones (IRAP,
iPBS) se han utilizado como marcadores genéticos para medir las diferencias genéticas exis-
tentes en los genomas (Heun et al., 1997; Gozukirmizi et al., 2016). El desarrollo de tecnologias
de secuenciacion de proxima generacion abrié nuevas oportunidades para el desarrollo de
marcadores basados en secuencias. Hoy en dia, tenemos nuevos marcadores que no se ba-
san en fragmentos, sino en secuencias. Hay disponibles matrices de densidad media y alta
para la cebada. La eleccion de los métodos de marcadores utilizados se ha desplazado de los
marcadores de primera y segunda generacion, como RFLP, RAPD, microsatélites y AFLP, a
marcadores de tercera y cuarta generacion, incluidos DArT, TAM, RAD y CNV | PAV (Gupta et
al., 2008; Belo et al., 2010). El sistema de marcadores de polimorfismo de longitud de fragmen-
tos de restriccion (RFLP) se ha utilizado como una medida de la diversidad genética para estu-

dios de mapeo en cebada (Graner et al., 1991; Stein et al., 2007).

Cultivos de tejido de cebada y sistemas de transferencia de genes

El cultivo de tejidos vegetales, que proporciona comodidad para la propagacion y manipula-
cion de las plantas, se basa en el cultivo de células, tejidos u érganos vegetales aislados de la
planta madre, en medios artificiales (George, 2008). Se requiere para regenerar in vitro plantas
transgénicas completas mediante el uso de células, tejidos o una sola célula cultivada en un
medio nutritivo en un ambiente estéril (Cardoza, 2008). La capacidad de regeneracion de la
cebada depende del material vegetal donante, el genotipo, el medio y el medio ambiente (Dah-
leen, 1999; Sharma et al., 2005). Una limitacion importante de la transformacion de la cebada
sigue siendo el escaso potencial de regeneracién de los cultivares modernos. Sin embargo, se
han realizado varios estudios para mejorar las técnicas de cultivo de tejidos y aumentar las
tasas de regeneracion (Temel & Gozikirmizi, 2011). Desde el pasado hasta la actualidad, se
han desarrollado varios protocolos de cultivo de tejidos utilizando embriones inmaduros (Brei-
man, 1985; Rikiishi, 2008), embriones maduros (Gozukirmizi et al.; 1990; Temel et al., 2008),
meristemas apicales (Cheng & Smith, 1975; Weigel, 1985; Ganeshan et al., 2003), anteras
(Huang & Sunderland, 1982; Bednarek & Orlowska, 2007), microesporas (Kohler & Wenzel,
1985; Obert, 2008), ovarios (Castillo & Cistue, 1993; Holme, 2008), suspensiones celulares
(Kott & Kasha, 1984; Luhrs & Nielsen, 1992), protoplastos (Lazzeri, 1991), tejido coledptilo
(Sahrawat & Chand, 2004) y segmentos de la base de la hoja (Li et al., 2009).

El uso de embriones maduros tiene una gran ventaja en comparacién con otros sistemas
como protoplastos y suspensiones celulares. Para el cultivo de tejido de cebada, los embriones
maduros representan el sistema ideal debido a las mayores tasas de germinacién y regenera-
cién por embriogénesis somatica de embriones maduros cultivados de cebada (Gozukirmizi,
1990). Las fitohormonas también son cruciales para establecer las condiciones 6ptimas de

cultivo de tejidos para producir tejido de callo indiferenciado a partir de tejidos diferenciados,
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como un embrién (Jiang et al., 1998). La formacioén de callos, que es una desdiferenciacion de
células individuales o explantes de tejido, ofrece gran oportunidad para la investigacion de in
vitroproduccion de seleccion de variaciones genéticas (Espinasse & Lay, 1989; Nasircilara et
al., 2006). La regeneracion de plantas a partir de callos de cebada tiene un gran potencial para
producir nuevas lineas en el mejoramiento de cultivares de cebada mejorados (Ward & Jordan,
2001; Fahmy & EI-Shihy, 2006). El tipo de auxina, acido 2,4-diclorofenoxiacético (2,4-D), es el
regulador de crecimiento mas utilizado para la induccién de callos (Ozawa & Komamine, 1989;
Denchev; Conger, 1994). Sin embargo, la calidad del callo depende de los genotipos de la ce-
bada (Ward & Jordan, 2001; Hanzel et al., 1985).

Los embriones inmaduros tienen un gran potencial para producir embriones somaticos a
través de callos embriogénicos (von Arnold et al., 2002). La embriogénesis somatica, que se
define como un proceso por el cual las células somaticas haploides o diploides se desarrollan
en una estructura que se asemeja al embrion cigotico, es una herramienta importante para la
propagacion vegetativa a gran escala. Los embriones somaticos son estructuras bipolares sin
ninguna conexién vascular con el tejido parental y estas estructuras pueden diferenciarse direc-
tamente de los explantes sin una fase de callo intermedio o indirectamente después de una
fase de callo.

Desde la década de 1990, la ingenieria genética de plantas es una poderosa herramienta de
investigacion para el descubrimiento de genes con el objetivo de introducir rasgos agronémi-
camente Utiles. El primer informe sobre la transformacion estable de cebada mediante métodos
de transferencia directa de ADN ha sido elaborado por Lazzeri et al. (1991). Desde entonces,
se han desarrollado numerosos protocolos para la transformacién de la cebada con el aporte
de mejoras técnicas basadas en embriones inmaduros o cultivos de polen androgenético u
Ovulos aislados como dianas de transferencia génica (Matthews et al., 2001; Kumlehn et al,
2006; Holme et al., 2008).

Estudios gendmicos sobre cebada

La revolucién genética de la ultima década ha mejorado enormemente la comprension de
las relaciones entre la diversidad genética y fenotipica con una detallada resoluciéon. El desarro-
llo de tecnologias de secuenciacion de proxima generacion (NGS) ha aumentado la precisién y
reducido los costos. La secuenciacion o re-secuenciacion de genomas de referencia y también
nuevas variedades permiten la identificacion de numerosos marcadores, diversidades alélicas y
han cambiado la percepcion de la organizaciéon y evolucion del genoma. La secuenciacion de
los genomas de los cultivos proporcioné evidencias del origen y la evolucion de las plan-
tas, duplicaciones, reordenamientos del genoma, adaptaciones y modulaciones funcionales
(Barabaschi et al, 2011). La secuencia completa del genoma es esencial para proporcionar
conocimientos para comprender las variaciones genéticas naturales y el desarrollo de los pro-

gramas de reproduccion.
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Recientemente, nuevas estrategias de secuenciacion de alto rendimiento han revelado la
estructura del genoma de la cebada (Mayer et al., 2011; Mayer et al., 2012). La existencia de
26159 genes de cebada fue confirmada por un analisis de sintenia sistematica con especies
modelo de la familia Poaceae (arroz, maiz, sorgo) que ya han tenido anotacion de sus geno-
mas. Ademas, hasta el 80% del genoma de 5,1 Gb de la cebada contiene ADN repetitivo, lo
que complica la secuenciacion completa (The International Barley Genome Sequencing Con-
sortium, 2012). El genoma mitocondrial de la cebada consta de 33 genes que codifican protei-
nas, tres ARN ribosomales, 16 ARN de transferencia, 188 nuevos ORF, seis secuencias repeti-
das principales y varios tipos de elementos transponibles. Se ha descubierto que los genomas
mitocondriales de estas lineas de cebada silvestre y cultivada son casi idénticos en términos de
secuencia de nucledtidos y estructura del genoma, so6lo se han detectado tres SNP entre los
haplotipos (Hisano et al., 2016).

Varias técnicas, incluido el mapeo de ligamiento (o mapeo QTL), mapeo de asociacion
(GWAS) y técnicas omicas de alto rendimiento, como transcriptomica, ionémica, pro-
teédmica y andlisis metabolomico, se han utilizado para identificar un solo gen o multiples
genes correspondientes al gen redes de regulacion del desarrollo, floracién, vernalizacion y
condiciones de estrés biotico y abidtico (Urano et al., 2010). Los enfoques de secuenciacion de
préxima generacion (por ejemplo, RNA-Seq) se llevaron a cabo en cinco afos y ampliaron el
conocimiento sobre las redes de regulacion genética de las condiciones de estrés. Durante los
Ultimos afios, se ha caracterizado un nimero creciente de estos genes y su funcién en condi-
ciones de sequia se ha demostrado mediante el analisis de mutantes con pérdida de funcién o
lineas de sobreexpresion.

El perfil del transcriptoma de la cebada en condiciones de bajo contenido de nitrégeno
(LN) se ha determinado mediante el método RNA-seq. Se identificaron 1469 genes expresados
diferencialmente entre variedades de cebada tolerante y sensible bajo LN. Las diferencias entre
genotipos tolerantes y sensibles involucraban transportadores, factores de transcripcién, quina-
sas, estrés antioxidante y genes relacionados con la senalizacion hormonal. Sin embargo, los
DEG se clasificaron en metabolismo de aminoacidos, metabolismo de almidén y sacarosa,
metabolismo secundario (Quan et al., 2016). Se han realizado numerosos estudios para com-
prender los mecanismos de tolerancia al estrés bidtico y abiético. Ademas, los andlisis fisio-
légicos y bioquimicos han proporcionado informacién valiosa sobre un mecanismo molecular
integrado novedoso de los mecanismos de tolerancia al estrés en la cebada. Se realizé un ana-
lisis del transcriptoma de todo el genoma para identificar los mecanismos de tolerancia al cad-
mio (Cd) en dos genotipos de cebada con distinta tolerancia al Cd mediante el uso de un enfo-
que de microarrays. El perfil de expresion de microarrays revelé que los genes nuevos pueden
desempefar funciones importantes en la tolerancia al Cd. Otro estudio para comprender el
estrés abidtico fue la secuenciacion de ARN de hojas jévenes de cebada silvestre tratadas con
sal (NaCl 500 mM) en cuatro intervalos de tiempo diferentes. La cebada sin cascara, también
llamada cebada desnuda, a menudo sufria estrés por sequia durante el crecimiento y desarro-
llo. Por tanto, Zeng et al. (2016) han investigado los patrones de expresiéon de ARNm co-

regulados bajo agua de pozo temprano, luego bajo déficit de agua y finalmente los tratamientos
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de recuperacién de agua, y para identificar ARNm especificos para las condiciones limitantes
del agua. Los resultados mostraron que se determinaron 853 DEG y se categorizaron en nueve
grupos. Sin embargo, el andlisis del transcriptoma revel6 que los genes mas afectados estaban
relacionados con la unién de tetrapirrol, el fotosistema y la membrana fotosintética en condicio-
nes de estrés por sequia.

El enfoque protedmico también juega un papel importante para comprender las alteracio-
nes en el contexto de las respuestas fisiolégicas y morfolégicas al estrés biotico y abidtico en la
cebada. Rollins et al. (2013) han investigado las proteinas reguladas diferencialmente en res-
puesta a la sequia, las altas temperaturas o una combinaciéon de ambos tratamientos mediante
el uso de electroforesis diferencial en gel y espectrometria de masas. El estudio mostro
que el tratamiento de sequia indujo fuertes reducciones de biomasa y rendimiento, pero no
provoco alteraciones significativas en el rendimiento fotosintético y el proteoma. Por el contra-
rio, el tratamiento térmico y la combinacion de calor y sequia provocaron la reduccion del ren-
dimiento fotosintético y cambios del proteoma de la hoja. Se identificaron 14 proteinas entre 99
manchas de proteina como una forma especifica de genotipo en respuesta al tratamiento tér-
mico. El analisis indicé que las proteinas reguladas diferencialmente estaban relacionadas con

la fotosintesis, la desintoxicacion, el metabolismo energético y la biosintesis de proteinas.

Ediciéon del genoma

La edicion del genoma ha surgido recientemente como un nuevo método transgénico
para mejorar las plantas de cultivo que tiene grandes oportunidades sobre las técnicas
convencionales dirigidas a genes. La ventaja mas importante de la edicién de genes es la
modificacién de los genes especificos dirigidos en el lugar. La edicién del genoma utiliza
nucleasas programables como las nucleasas con dedos de zinc (ZFN), nucleasas efecto-
ras de TAL (TALEN) o endonucleasas asociadas con repeticion palindromica corta espa-
ciadas regularmente (CRISPR) agrupadas, también se puede utilizar para introducir inser-
ciones de genes, reemplazos de genes (Sprink et al., 2015). La edicion del genoma es una
herramienta clave para avanzar en el conocimiento de la funciéon de los genes, asi como
para permitir la mutagénesis dirigida con alta eficiencia en plantas, incluida la cebada
(Wendt et al., 2013; Gurushidze et al., 2014).

Transposones, estudios epigenéticos

Los transposones, son segmentos de ADN que se mueven a una nueva ubicaciéon en un
cromosoma o a otro cromosoma o célula. Fueron identificados por primera vez en el maiz por
McClintock (1984). Varios estudios han revelado que los transposones afectan la estructura
geneética, las regulaciones epigenéticas y la dinamica del genoma de casi todos los organismos

vivos (Gozukirmizi et al., 2016). Los transposones alteran la estructura del genoma existente
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que puede conducir a cambios significativos como pérdidas y/o inserciones. Los porcentajes y
tipos de transposones pueden variar entre las especies (Feschotte & Pritham, 2007). Los ge-
nomas procarioticos contienen entre un 1% y un 3% de transposones, en cambio, su porcenta-
je puede alcanzar el 85% o0 mas en genomas eucariotas, especialmente en plantas (Feschotte
& Pritham, 2009). La cebada, debido a que tiene un genoma grande, tiene un mayor contenido
de ADN derivado de hasta un 85% de transposones (Wicker et al., 2015).

La modificacion epigenética de la cromatina se define como cambios hereditarios en la
expresion génica que no se producen por alteraciones en las secuencias de nucledtidos del
ADN. La metilacion del ADN vy las modificaciones de la cola N-terminal de la histona covalen-
te se consideran principalmente modificaciones de la cromatina que pueden cambiarse en las
plantas durante el ciclo celular (Jasencakova et al., 2001; Jasencakova et al., 2003), el desa-
rrollo de la planta (Santamaria et al., 2009; Meijon et al., 2010) o en la respuesta al estrés
(Luo et al., 2012). Los mecanismos epigenéticos mantienen un gen o genes activos o en es-
tados represivos (Finnegan et al., 1998; Cheung & Lau, 2005). Braszewska-Zalewska & Has-
terok (2013) investigaron las diferencias de modificacion epigenética entre los tejidos meris-
tematicos de la raiz de la cebada. El estudio indicé que los niveles de modificaciones epige-
néticas variaban entre los tejidos RAM. Los estudios sobre el estrés ambiental mostraron que
tanto la metilaciéon del ADN como las modificaciones de histonas estan involucradas en la

respuesta al dafio del ADN.

Mejoramiento de la cebada en Argentina

Del total de cebada que se cosecha en la Argentina, a excepcidn de las variedades forra-
jeras que tienen como objetivo la exportacion, el principal destino lo constituye la industria
cervecera. En cambio, a nivel mundial solo el 25% tiene como destino la fabricaciéon de cer-
veza, siendo el principal destino del grano de cebada, el forrajero y en un lugar secundario la
industria alimenticia. La producciéon en nuestro pais alcanzada durante la campafa
2018/2019 fue superior a los 5 millones de t., siendo el segundo mejor volumen en lo que va
de este siglo, ademas de ser un 35% superior si se lo compara con los valores del afio pre-
cedente. No cabe duda, que, a nivel local, el aumento de la demanda de malta fue lo que
impulso6 la produccion de cebada cervecera en los ultimos afios, estimulando a los producto-
res para que los cultivares evolucionen (De Bernardi, 2019). Independientemente de las nue-
vas semillas inscriptas, tanto las variedades Andreia como Shakira son las que predominan
actualmente en Argentina. Anteriormente fue la variedad Scarlett, cultivar que llegdé a cubrir
mas del 90% de la superficie del pais.

En base a la sostenida demanda, la cebada ha ido evolucionando, ganando zonas de mayor
aptitud agricola. Y tanto los avances de la ciencia como de la tecnologia estan contribuyendo a
dicha expansion. El incremento de los rendimientos del cultivo de cebada cervecera se debe a
las mejoras en las ganancias genéticas de los cultivares desarrollados, a las mejoras en las

técnicas de manejo y a la mayor aplicacion de insumos como fertilizantes y agroquimicos, que
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permiten un control relativamente eficiente de malezas, plagas y enfermedades (Slafer et al.,
1994). Conocer el efecto del mejoramiento genético sobre la sanidad, el rendimiento y sus prin-
cipales componentes y la calidad comercial e industrial del grano permitira valorar y aumentar
la eficiencia de los programas de desarrollo de cultivares. La obtencidon de nuevos cultivares
con alta calidad maltera, con parametros estables de calidad comercial (tamafio de granos y
porcentaje de proteinas) y rendimientos altos y estables aseguran la competitividad y la susten-
tabilidad de la cadena agroindustrial.

Desde el punto de vista forrajero, la cebada forrajera presenta algunas ventajas respecto al
resto de los cereales invernales, como el de tener un mayor nivel de energia, utilizandose habi-
tualmente como verdeo invernal y ensilajes de planta entera. Como verdeo de invierno, presen-
ta un destacado volumen de pasto de calidad superior que alcanza aproximadamente un 15%
mas de forraje, en comparacién con la mayoria de los cultivares cerveceros.

A pesar de que los beneficios para la salud son numerosos, su uso en Argentina esta prime-
ramente focalizado en la elaboracion de cerveza. Esto lo demuestra el hecho de que en la
campafa 2018/19 se destinaron al mercado interno 1.050.000 t que terminan representando
840.000 t/malta, unas 400.000 t. para alimentos y aproximadamente 120.000 t se reservaron
para semillas. Del total de lo que Argentina produce aproximadamente entre el 50% al 60% es
destinado a la exportacién. El volumen de exportaciones alcanzé los 2,7 millones de t., de ello
el total exportado como cebada forrajera alcanz6 unas 1.534.100 toneladas, el resto fue como
grano para cerveza y malta. Argentina es el principal proveedor de malta de América del Sur,
siendo Brasil el principal lugar de destino (De Bernardi, 2019). Durante el afio 2018 se exporta-
ron 469 mil t. La demanda de malta esta en aumento por un mayor consumo mundial de cerve-
za, impulsando el crecimiento de la superficie sembrada en Argentina, aun a areas donde no se
dispone de informacion del comportamiento de este cultivo. En este contexto, el desafio de los
programas de mejoramiento es desarrollar cebadas cerveceras con buena sanidad, de alto y
estable rendimiento, con calidad diferenciada, que mejoren la competitividad y contribuyan a la
diversificacion y sustentabilidad de los sistemas productivos, generando asimismo informacién
de los materiales existentes y novedosos con el fin de que las nuevas tecnologias se difundan
correctamente. Para ello, es fundamental obtener lineas experimentales de cebada cervecera
tratando de acortar al maximo los tiempos necesarios para su generacion. El INTA, con sede
en la EEA Bordenave (Pcia. de Buenos Aires, Argentina), es el Unico ente estatal que lleva
adelante programas de mejoramiento genético de cebada cervecera. La metodologia tradicio-
nal de mejoramiento llevada a cabo por el INTA Bordenave comienza con la generacion de
variabilidad genética a través de cruzamientos dirigidos entre padres selectos, que dan origen a
plantas F1, las cuales contintian su ciclo como material de cria F2 a F6 mediante los métodos:
masal modificado, genealdgico y SSD, segun las caracteristicas y objetivo de la poblacion.
Posteriormente a la evaluacion y seleccion de las lineas puras obtenidas en F6, se inicia una
etapa de ensayos comparativos de rendimiento, en parcelas experimentales comparadas con
testigos comerciales, paralelamente se procede con la multiplicacion de la semilla a diferentes
escalas, para ir incrementando la cantidad de semilla disponible de cada material selecto. Estos

ensayos se inician con una repeticion en un ambiente y van aumentando el niumero de repeti-
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ciones y ambientes progresivamente de generacidon en generacién. La presion de selecciéon
aplicada durante todo el proceso depende de los caracteres de interés evaluados en cada eta-
pa (Conti et al., 2012). Todo programa de mejoramiento tiene tres objetivos fundamentales:
mejora de la calidad, sanidad y rendimiento.

La seleccion en las filiales tempanas se basa en caracteres cuali y cuantitativos de facil ob-
servacion y rasgos de aptitud agronémica, por ejemplo: produccién de forraje, rendimiento en
granos, altura, porte, respuesta al vuelco, ciclo de crecimiento y comportamiento sanitario en
general. A medida que se va avanzando en las generaciones el nimero de materiales selectos
se va reduciendo y la cantidad de semilla de cada uno se va incrementando, con lo cual es
posible realizar otras evaluaciones, como caracteres de calidad comercial e industrial del grano
y calidad de forraje. Ademas, se contintia con las mediciones de las caracteristicas antes men-
cionadas para filiales tempranas, pero se aumenta el grado de precision de las observaciones y el
numero de repeticiones y tamafio de las muestras. En las etapas finales de los ensayos compara-
tivos se realizan analisis de adaptabilidad y estabilidad mediante el estudio de la interaccion
genotipo-ambiente. Las lineas que superan todas las instancias de seleccién y poseen un
comportamiento destacado son inscriptas como cultivares, debiéndose realizar los incrementos
de semilla pura y mantenimiento de nucleos de pureza de la nueva variedad. Tanto los ensayos
como las multiplicaciones donde participan las lineas avanzadas del programa son declarados
ante el INASE, cumpliendo con los requisitos necesarios para la confeccion del legajo de ins-
cripcion y posterior resguardo de la propiedad intelectual del material genético. Todo este pro-
ceso completo implica aproximadamente 10 afios, lo que resulta excesivamente prolongado.
Por esto, en la actualidad la biotecnologia constituye una herramienta fundamental para com-
plementar las metodologias convencionales, acortando los tiempos requeridos para la obten-
cion de las variedades y maximizando la eficiencia de uso de los recursos (Conti ef al., 2012).
En el INTA se ha logrado, a través de sus programas de mejoramiento:

a) el adelanto de generaciones de autofecundacién: como ya se dijo, el tiempo requerido
para estabilizar el material segregante es una de las limitantes mas importantes, previo a su
inclusién en ensayos comparativos. Y si bien con cultivos a campo en contraestacion en am-
bientes que lo permiten, o en invernaculo, este periodo puede acortarse, la capacidad de este
tipo de técnicas es limitada y sélo permite ahorrar una generacién por afo. El adelanto de ge-
neraciones mediante rescate de embriones inmaduros y su posterior cultivo in vitro posibi-
lita realizar tres generaciones en el afo. Esta técnica se aplica sobre poblaciones segregantes
F2 selectas y priorizadas por su performance y su perfil molecular. Se inicia con la obtencion de
plantas donantes de embriones en macetas en condiciones de invernaculo. Cuando los em-
briones llegan a un determinado estado (1,5 a 2 mm, embriones inmaduros), se realiza su ex-
traccion para ser cultivados in vitro. Las plantulas regeneradas son posteriormente rusticadas y
mantenidas en condiciones de invernaculo hasta la cosecha. Las semillas obtenidas contintan
sus procesos de seleccion, evaluacion y multiplicacion.

b) debido a la falta de informacion de las enfermedades mas comunes de la cebada en
nuestro pais, se planted la identificacion, aislamiento y estudio de la variabilidad del

agente causal de mancha en red (Dreschlera teres) y escaldadura (Rynchosporium secalis).
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Las muestras de patdégenos recolectadas en diferentes ambientes del pais son identificadas
en laboratorio. Una vez identificados se procede a realizar cultivos monospéricos, con el pro-
posito de separar las distintas razas, si es que existen con el objetivo de contar con cultivos
puros del patégeno, que podran ser utilizados para la inoculacion de materiales y posterior
evaluacion de la enfermedad. También se prueban diferentes protocolos de inoculacién a
campo e invernaculo para determinar el mas adecuado a ser utilizado en cada caso. También
es posible realizar una evaluaciéon molecular del patégeno aplicando marcadores mole-
culares tipo SSR o AFLP,

c) en los ultimos afos se han liberado nuevas variedades que intentan abastecer nuevos
mercados en el ambito nacional e internacional, lo que trajo aparejado la necesidad de un sis-
tema de identificaciéon varietal que permita discriminarlas y asi asegurar la identidad del
grano cosechado, imprescindible para la industria maltera y las exportaciones de cebada cer-
vecera (Conti et al., 2012). En el INTA Bordenave la identificacion varietal en cebada se reali-
zaba usando isoenzimas y el patréon de expresion de proteinas de reserva del grano (hordei-
nas). Sin embargo, estos marcadores bioquimicos no son ideales, ya que suelen presentar
patrones de dificil interpretacion y la presencia de mezclas no sélo puede pasar desapercibida,
sino que es casi imposible cuantificar el porcentaje de pureza genética. Para intentar resolver
este problema se desarrollé un sistema de identificacion varietal utilizando marcadores molecu-
lares tipo microsatélites (SSRs). De esta manera se analizaron las variedades comerciales mas
difundidas de cebada de origen certificado y se seleccionaron los marcadores Bmag120,
HvMb54, HYM03 y Bmag223 por tener patrones claros de amplificacién y alto polimorfismo entre
las variedades. Con este procedimiento se pudo obtener el perfil genético de las variedades
comerciales en Argentina y también podria usarse para la identificacién varietal de muestras
incognitas. Esta técnica, ademas de ser fundamental en el mantenimiento de la pureza varietal
en toda la cadena agroindustiral de la cebada, constituye un mecanismo muy importante en el
seguimiento de la genealogia de las poblaciones, principalmente para identificar falsos cruza-
mientos por autofecundacion (Conti et al., 2012),

d) seleccion asistida por marcadores moleculares. La seleccion de nuevas lineas mejo-
radas, en los programas tradicionales de mejoramiento, se basa en evaluaciones y mediciones
directas de las caracteristicas agronémicas de interés. Estas mediciones pueden ser simples
en algunos caracteres, como la altura, por ejemplo, pero en la mayoria de los caracteres aso-
ciados a la calidad y sanidad la selecciéon requiere de analisis de laboratorio y ensayos que
demoran y encarecen el lanzamiento de nuevas variedades. La seleccién asistida por marcado-
res moleculares es una herramienta de gran utilidad puesto que la seleccion se independiza del
ambiente, las determinaciones se llevar a cabo en etapas muy tempranas del cultivo y las téc-
nicas utilizadas son faciles de aplicar, con resultados rapidos y objetivos. No obstante, en culti-
vos que no han sido objeto de una minuciosa investigacién al respecto, existen pocos marcado-
res disponibles para aplicarlos directamente y, por lo tanto, en la mayoria de los casos es ne-
cesario validar los marcadores moleculares existentes en la bibliografia para poder usarlos en
un programa de mejoramiento. Una herramienta de gran valor para esta etapa son los recursos

genéticos conservados en los bancos de germoplasma (Conti et al., 2012).
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Los caracteres de interés en los que se vienen trabajando en el INTA Bordenave son:

* Resistencia a roya de la hoja (Puccinia hordei) en cebada: que es una enfermedad de
gran relevancia en el mundo entero y también en Argentina. En la literatura se han descripto
por lo menos 16 genes mayores de resistencia a esta enfermedad (Rph), no obstante, sdlo
unos pocos han sido mapeados correctamente. El Gen Rph7 fue uno de los primeros caracteri-
zados a partir del cultivar “Cebada Capa” y provee efectiva resistencia a esta enfermedad tanto
en Europa como en Sud-América. Asociado al gen Rph7 existe un marcador codominante
CAPS (cleaved amplified polimorphic sequence), que permite identificar los alelos de resisten-
cia o susceptibilidad en diferentes variedades de Cebada (Conti et al., 2012). En el laboratorio
de Biotecnologia de INTA Bordenave, se emplea este marcador para la caracterizacion de dis-
tintos cultivares en cuanto a la presencia o ausencia de alelos de resistencia para el gen Rph7.
Hasta el momento, se realizé una caracterizacién molecular de las variedades comerciales en
Argentina, donde se utilizaron como control 10 materiales de la coleccién de cebada de la EEA
Bordenave del INTA, que poseian alelos favorables para los genes de interés. Las variedades
comerciales analizadas no presentaron alelos favorables para los genes Rph7. Pero si presen-
taron alelos de resistencia a roya de la hoja los materiales Hendly, Heris, Henrike y Delta de la
coleccion. En este marco, se realizaron cruzamientos entre materiales dadores de dicho gen y
genotipos elite, obteniéndose poblaciones segregantes para este caracter que son selecciona-
das mediante esta herramienta.

* Resistencia a mancha en red (Dreschlera teres) en cebada: tanto la mancha en red como
la escaldadura son dos de las enfermedades mas importantes en el cultivo de cebada en nues-
tro pais y en otras partes del mundo. En los ultimos afios estas enfermedades se han expandi-
do debido a varios motivos, entre ellos la amplia distribucion del cultivo, la incorrecta rotacion
dentro de los lotes de produccion y la inclusién de nuevos cultivares susceptibles. La mancha
en red presenta dos tipos de sintomas asociados: la forma en red (net-form) provocada por P.
teres f. teres y la forma de mancha (spot-form) causada por P. teres f. maculata K (Khan &
Tekauz, 1982). Se ha desarrollado un QTL para la resistencia a mancha en red (QRpt6), este
fragmento tiene asociado un marcador molecular microsatélite (HvM74). Asimismo, existe un
QTL para la resistencia a la forma de mancha de esta enfermedad (QRpts4) y el microsatélite
asociado (HvMO03). Estos marcadores fueron validados en diferentes poblaciones de cebada
generadas sobre genotipos elite en Canada. Los resultados obtenidos en esta investigacion
sugieren que estos marcadores pueden utilizarse en la seleccion asistida para el caracter resis-
tencia a mancha en red en sus dos formas (Tajinder et al., 2010), aunque estos marcadores no
fueron validados en los materiales argentinos. Teniendo en cuenta la dependencia del ambien-
te de los QTLs, se propuso validar los marcadores HvM74 y HvMO03 en materiales argentinos
de alto potencial agronémico como las variedades Andreia y Shakira. Para tal fin se comenzé a
desarrollar una poblacién de 200 individuos RILs en la Estacién Experimental Agropecuaria
Bordenave, que sera caracterizada fenotipicamente en al menos tres ambientes y genotipica-
mente con estos microsatélites. De esta manera se busca la asociacion entre la enfermedad y
la presencia de los alelos especificos. Ademas de validar estos marcadores en genotipos adap-

tados a las condiciones de cultivo de Argentina, estos resultados serviran para utilizarlos en
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seleccion asistida dentro del programa de mejoramiento de INTA Bordenave, con el fin de in-
trogresar estos QTLs en nuevos fondos genéticos de alto potencial agricola/industrial.

* Resistencia a escaldadura (Rinchosporium secalis) en cebada: existen varios genes de re-
sistencia para esta enfermedad (Rrs) y también, existen marcadores tipo CAPS asociados a los
genes de resistencia Rrs2 y Rrs15. En una primera instancia se caracterizaron molecularmente
las variedades comerciales en Argentina, de este modo las variedades Shakira y Traveler presen-
taron alelos de resistencia para el gen Rrs2. Con estos materiales se generaron poblaciones se-

gregantes, las cuales son seleccionadas mediante este marcador (Conti et al., 2012).

Calidad

El primer objetivo de calidad de la malta es una adecuada disoluciéon enzimatica de la es-
tructura fisica de los granos a la cual se denomina modificacidon del endosperma. Se produce
por la accion conjunta de enzimas citoliticas (que disuelven las paredes celulares) y proteoliti-
cas (que disuelven fundamentalmente la matriz proteica). Para cuantificar el grado de degrada-
cion del endosperma se usa el parametro denominado friabilidad. La friabilidad es la medida
de la intensidad de desagregacion, expresada en porcentaje (Gimenez, 2017). Se determina
por la accién fisica de molienda con rodillos de goma y la posterior separacién de la fraccion
friable (harina) de la no friable (particulas del endosperma que permanecen cohesionadas). Se
considera que los granos de cebada tienen una buena friabilidad cuando presentan valores
mayores del 80%. La mayoria de las determinaciones para determinar la calidad industrial de la
malta relacionada con su comportamiento en las cervecerias, se realizan sobre el mosto. Se
denomina mosto cervecero a la suspension obtenida de malta molida en agua, a través de una
maceracion con tiempos y temperaturas controladas, durante la cual las enzimas degradan los
polimeros formados en el grano a compuestos mas simples y solubles (Gimenez, 2017). El
extracto y el indice de Hartong (VZ 45) son dos parametros importantes que se miden a partir
del mosto. El extracto es el principal caracter de tipo econémico, puesto que esta intimamente
relacionado con la cantidad de cerveza que es posible elaborar a partir de una malta. Se ex-
presa en porcentaje y se determina a partir de una maceracién en un tiempo y temperatura
determinados. El extracto esta formado por hidratos de carbono, compuestos nitrogenados,
vitaminas y sales, que fueron solubilizados durante la maceracién y se encuentra inversamente
relacionado con el contenido proteinas de los granos (Cattivelli et al., 1994). El indice de Har-
tong (Vz 45°C) es un parametro que indica la intensidad potencial de accién de las enzimas
proteoliticas desarrolladas durante el proceso de malteo. Se realiza una maceracion a 45°C,
que es la temperatura 6ptima para las enzimas proteoliticas, durante 1 hora (mosto Hartong). El
extracto generado en tales condiciones (en porcentaje) esta compuesto fundamentalmente por
sustancias nitrogenadas como producto de la disolucidon de proteinas complejas (Gimenez,
2017). En el INTA Bordenave se analiza la Termoestabilidad de B-Amilasa (enzima de de-
gradacion del almidén durante el macerado de la malta) en cebada: La (3-amilasa es una enzi-

ma esencial en el proceso de malteado, ya que esta involucrada en la degradacion del almidon.
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En cebada existen cuatro formas alélicas distintas para esta enzima, cada una de las cuales
presenta diferente tasa de inactivacién térmica o termoestabilidad. El nivel de termoestabilidad
influye en la degradacién del almiddn, el cual determina el rendimiento de los azucares fermen-
tables para la produccion de alcohol durante el macerado. De estos cuatro alelos, dos codifican
para enzimas de baja termoestabilidad mientras que los otros dos codifican para enzimas de
alta termoestabilidad (alelos favorables) (Conti et al., 2012). Paris et al. (2002) identificaron un
SNP (single nucleotide polimorphism) entre los alelos de alta y baja termoestabilidad de la B-
amilasa . Ademas, desarrollaron un marcador tipo CAPS que permite diferenciar los alelos fa-
vorables (alta termoestabilidad) de los no favorables. Este tipo de marcadores tiene la ventaja
de ser codominantes y relativamente faciles de aplicar en selecciéon asistida. Esta técnica ha
permitido, en el laboratorio de Biotecnologia de la EEA Bordenave, seleccionar materiales por-
tando alelos favorables para la B-amilasa. Estos materiales se seleccionaron sobre poblaciones
segregantes F2 provenientes de cruzamientos entre materiales que portan alelos termoestables
(como las variedades: Ayuna Nijo, Delta y Rika) y materiales que portan caracteristicas agro-
némicas de interés y alto potencial de produccion (Scarlett, Shakira y Andreia). Con los mate-
riales identificados se realizaron retrocruzas y nuevos cruzamientos con el fin de incorporar los
alelos termoestables de la B-amilasa en fondos genéticos de alto potencial, tratando de mejorar
la calidad industrial de estas variedades (Conti et al., 2012).

Ganancia Genética para el rendimiento: es posible separar la contribucion relativa del me-
joramiento genético y del manejo (tecnologias de manejo, aplicacion de insumos y mejora en la
magquinaria) a la mejora de un cultivo a través del tiempo (Slafer et al., 1994; Duvick & Cass-
man, 1999). La ganancia genética puede ser estimada comparando un conjunto de cultivares
liberados en diferentes afnos en condiciones y manejo homogéneo o bien a través de la compa-
racion de datos de redes de evaluacion de cultivares o datos de los mismos programas de me-
joramiento (Bell et al., 1995). La primera opcién puede tener como inconveniente que las prac-
ticas agronémicas y la incidencia de plagas y enfermedades a través del tiempo incidan en el
rendimiento de los cultivares mas antiguos, ya que las actuales condiciones son diferentes a las
condiciones en que estos cultivares tuvieron su maximo uso. Otro inconveniente es que en
Argentina no se tienen documentados los datos de ensayos de las viejas redes de evaluacién
en el cultivo de cebada cervecera. La evaluacién del impacto del mejoramiento genético sobre
los caracteres que determinan el rendimiento en granos de cebada puede ayudar a identificar
caracteristicas, ya sea potenciales o limitantes, para el futuro mejoramiento genético de este
cultivo (Abeledo, et al., 2003a; Sadras & Lawson, 2011). La tasa de la ganancia genética del
rendimiento depende de los cultivares, del ambiente y del intervalo de tiempo bajo estudio, y
usualmente es baja en ambientes de menor potencial (Austin et al. 1989; Slafer et al. 1994).
Especificamente, en la cebada, los estudios relacionados con la ganancia genética son pocos y
en su mayoria se han realizado en América del Norte y Europa (Riggs, et al., 1981; Wych &
Rasmusson, 1983; Martiniello et al., 1987; Boukerrou & Rasmusson, 1990; Bulman et al., 1993;
Jedel & Helm, 1994; Muioz et al., 1998; Ortiz et al., 2002; Pstota, et al., 2009). La mayoria de
dichos autores coinciden en que el mejoramiento genético aumentd el rendimiento a través de

un incremento en el nimero de granos.unidad de superficie' y en el indice de cosecha. En
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trigo el mejoramiento genético ha elevado los rendimientos en ambientes de alto y bajo poten-
cial de rendimiento (Reynnolds & Borlaug, 2006), con y sin la aplicacidon de fungicidas en culti-
vares de diferentes ciclos (Bainotti et al., 2005). Similarmente, en cebada cervecera, el mejo-
ramiento genético aumenté el rendimiento de los cultivares modernos a través de un amplio
rango de dosis de fertilizaciéon nitrogenada (Albeledo et al., 2003b). En Argentina, se dispone
de un sélo trabajo que estudid la ganancia genética para el rendimiento en el cultivo de cebada
cervecera. En dicho trabajo, Albeledo et al. (2003a) evaluaron el rendimiento potencial de ocho
cultivares liberados entre 1944 y 1998 en un solo ambiente, concluyendo que el rendimiento
potencial de la cebada se mantuvo constante hasta el afo 1970 y luego crecié a una tasa de 41
kg ha' afio! hasta el afio 1998. Ademas, encontraron que el periodo de crecimiento de la espi-
ga se incrementd con el afio de inscripcion del cultivar, sin embargo, la duracion total del ciclo
del cultivo no fue modificado. La biomasa total y la biomasa vegetativa a madurez también au-
mentaron con el afio de liberacidon del cultivar a una tasa de 45 y 19 kg ha'' afo!, respectiva-
mente. El indice de cosecha y la altura de los tallos no fueron modificados. Por otro lado, de-
terminaron que un tercio del aumento logrado por los agricultores en ese periodo es por el
aporte del mejoramiento genético al rendimiento potencial. Si bien, la informacion generada en
este trabajo resulta importante, es incompleta, debido a que se estudié un escaso niumero de
cultivares en un solo ambiente ubicado fuera de las regiones de produccion. A su vez, debe
tenerse en cuenta que después del afio 1998 hubo un fuerte recambio de cultivares que conti-
nua aun en el presente. Por lo que resulta necesario generar mas informacién acerca de la
ganancia genética de cultivares de cebada cervecera en Argentina, evaluados en varios am-
bientes en las regiones de produccion de cebada.

Respecto a la ganancia genética de |la calidad maltera y cervecera en cebada existen muy
pocos estudios a nivel mundial debido a que han sido consideradas variables secundarias res-
pecto del rendimiento (Bulman et al., 1993). El contenido de proteinas (o nitrégeno) de los gra-
nos de cebada fue uno de los caracteres de calidad del grano mas evaluados en estudios de
ganancia genética (Wych & Rasmusson, 1983; Bulman et al., 1993; Passarella et al., 2003;
Abeledo et al., 2008). Wych & Rasmusson (1983) en Estados Unidos y Bulman et al. (1993) en
Canada indicaron que los cultivares modernos de cebada muestran mayor cantidad de nitré-
geno en los granos que sus predecesores, sin variar el indice de cosecha de nitrégeno. A su
vez, Albeledo et al. (2008), en Argentina, hallaron que los cultivares modernos tienen mayor
cantidad de nitrégeno en grano por hectarea, mayor respuesta a la fertilizaciéon nitrogenada y
un mayor indice de cosecha del nitrégeno. Hay pocos estudios a nivel mundial que evaluen el
efecto del mejoramiento genético sobre estos caracteres de calidad en el grano de cebada y en
la malta. Pstota et al. (2009) determinaron el progreso de la calidad maltera de cebadas culti-
vadas en la Republica Checa, el aumento del rendimiento en 53 kg ha' afio™', y del peso de los
granos, en 0,177 gramos afio™!, una disminucién en el contenido de proteinas y un aumento del
4% en el contenido de extracto comparando las variedades liberadas a principio del siglo 21
con las liberadas a mediados de la década de 1950. También detectaron un incremento en los
valores de VZ 45 de 0,0645 % para el periodo analizado.
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En Argentina, Passarella et al. (2003) determinaron la ganancia genética en parametros de
calidad para cultivares liberados entre los afos 1944 y 1988, sembrados durante dos afios en
una sola localidad, hallando que la concentracion de proteinas decrecié en los cultivares mas
modernos, debido a la disminucién de la fraccién C de hordeinas y el aumento de la fraccién B
y un incremento en el nivel de extracto de 0,054% afio-'. A su vez, no hallaron relacién entre el
peso de los granos, el tamafio de los granos y la friabilidad con el afio de liberaciéon de los culti-
vares. Desde el afio 2000 hubo un importante recambio de cultivares, donde el cultivar introdu-
cido Scarlett, llegd a ocupar mas del 80% de la superficie del cultivo, debido a su alto potencial
de rendimiento como a su excelente calidad, reconocida a nivel internacional. Esto provocé que
los cultivares de origen nacional se dejaran de lado, por lo que actualmente la mayor parte de
la superficie sembrada corresponde a cultivares introducidos.

Gimenez (2017) evalud en 25 cultivares de cebada, en la region de produccion de Argentina
entre los afos 1931 y 2007, la ganancia genética del caracter rendimiento y calidad de los gra-
nos, y sus respectivos componentes. Gimenez (2017) concluyé que el mejoramiento genético
aumento el rendimiento en grano del cultivo de cebada cervecera en Argentina con una ganan-
cia de 27,5 kilogramos de grano ha! afio-!. Esta ganancia no fue constante a través del tiempo,
puesto que en los primeros 35 afos fue similar al promedio de la serie total de afos, en los
siguientes 19 afios no hubo ganancia genética significativa y si aumenté considerablemente en
los ultimos 17 afios. Los cultivares de ciclo largo presentaron mayor ganancia genética para el
rendimiento en grano que los cultivares de ciclo corto. Comprobé ademas que el mejoramiento
genético aumentd el rendimiento a través de un incremento en el numero de granos, mientras
que el peso de los granos se mantuvo constante. Este incremento se debié principalmente a
una mejora en el numero de espigas por unidad de superficie. No obstante, debido a la variabi-
lidad genética en todos los componentes del rendimiento analizados, se puede decir que el
mejoramiento genético en cebada tiene margen para seguir aumentando el rendimiento en
grano (Gimenez, 2017). Hasta el presente, es importante considerar que el mejoramiento gené-
tico ha sido capaz de incrementar el rendimiento en grano en el cultivo de cebada cervecera sin
perjuicios sobre la calidad y ademas ha logrado aumentar simultdneamente ambas variables en
los cultivares de ciclo largo. En trigo pan en cambio el mejoramiento genético aumentd el nu-
mero de granos, pero bajo el peso de los mismos y en general disminuyé la calidad de los gra-
nos. La calidad industrial de la malta de cebada cervecera en Argentina fue aumentada a tra-
vés del tiempo. El mejoramiento genético ha incrementado el contenido de extracto de malta lo
que produjo una mejora en la competitividad de la malta generada, aumentando la eficiencia de
los procesos de industrializacion, ya que este caracter se encuentra relacionado directamente
con la cantidad de cerveza que produce una malta. También ha aumentado la actividad enzi-
matica de la malta (indice de Hartong) y la friabilidad de la misma. De igual manera que para el
rendimiento Gimenez (2017), hallé6 una amplia variabilidad en los caracteres de la calidad in-
dustrial de la malta evaluada, por lo cual el mejoramiento genético también presenta una beta
en este sentido para avanzar en la obtenciéon de mejores combinaciones de estos parametros
(Gimenez, 2017).
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A futuro se espera que las herramientas biotecnoldgicas logren una piramidalizaciéon de los
genes de interés agrondmico, aportando por un lado resistencia a las principales enfermedades
presentes en la cebada, ademas de contribuir a aumentar la durabilidad de la misma y por otro
la inclusion de genes que aporten una mejora en la calidad. Desde el punto de vista ambiental,
la inclusion de resistencia genética en los nuevos cultivares resulta en un gran aporte a la sus-
tentabilidad del sistema, por la reduccion del uso de agroquimicos utilizados para controlar

enfermedades, ademas de reducir los costos para el productor.
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