El 19° taller ITMI 2009 (19th International Triticeae Mapping Initiative Workshop 2009) fue organizado por INRA-UBP Joint Research Unit Genetics, Diversity and Ecophysiology of Cereals en la ciudad de Clermont Ferrand (Francia) entre el 31 de agosto y 4 de setiembre 2009.

El programa incluyó 82 presentaciones orales y 124 presentaciones modalidad poster. Es importante destacar que las presentaciones involucraron grupos de investigaciones en genómica de tritíceas de todos los continentes aunque mayoritariamente europeos. La presentación del PAE 37108 fue el único representante de América del Sur y esto fue posible gracias a una invitación especial por parte de la Dra Catherine Feuillet, presidente del comité organizador del evento, dentro del marco de actividades gemelas (twinning) priorizadas entre proyectos de Argentina (PAE 37108) y la Unión Europea (Triticeae genome) y co-financiadas por MINCYT de Argentina. 

Tanto las presentaciones orales como los posters fueron organizados en seis sesiones con temáticas relevantes que se detallan a continuación: 

(1) Análisis estructural y funcional del genoma de tritíceas. Se destacan los análisis de cromosomas 3A y 3B de trigo pan y genomas enteros de centeno y cebada. 

(2) Exploración y explotación de la diversidad genética de tritíceas. Se destacan estudios de mapeo de asociación para caracteres de interés agronómico, por ejemplo pulgón ruso y un trabajo de caracterización del germoplasma del CIMMYT utilizando marcadores diagnósticos para genes de interés agronómico (adaptación, calidad, enfermedades).

(3) "traitgene": descifrando la base genética de fenotipos y caracteres agronómicos en las tritíceas. Se destacan estudios de clonado posicional de QTL para: eficiencia de uso de nitrógeno en trigo pan, tamaño de grano, tolerancia a estrés en ambientes de bajo rendimiento, tolerancia a helada en floración en cebada, contenido de micronutrientes (Zn), expresión de genes asociados al patosistema del gen Lr1 y la modificación de la composición de proteínas y almidón del grano a través de la inactivación de genes vías metabólicas. 

(4) estructura del genoma y su evolución. Se destacan estudios referidos a la estructura y evolución de regiones centroméricas y subteloméricas, estructura y organización de genes en 17Mb de secuencia del cromosoma 3B, expresión génica y dosaje, dinámica de transposones, etc.

(5) bioinformática, manejo e integración de datos. Se destacan presentaciones de banco de datos como GRAINGENES y URGI en la cual está accesible el mapa físico del cromosoma 3B de trigo.

(6) mejoramiento molecular. Se destacan estudios de aplicación de marcadores moleculares en el mejoramiento genético en el CIMMYT y en Europa.

Los resumenes de todas las presentaciones y algunos ppt de presentaciones orales y posters están accesibles vía internet en http://www1.clermont.inra.fr/umr1095/itmi2009/downloads.php .

