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INTRODUCCIÓN

El análisis de las huellas genéticas es una poderosa herramienta para comprender la diversidad genética de las poblaciones, ya que cada

individuo tiene fragmentos únicos de secuencias de ADN que lo identifican. Una adecuada comprensión de la diversidad de las poblaciones

de yuca proporciona información relevante para la toma de decisiones en el cultivo, su conservación y mejoramiento. Evaluamos la

diversidad genética de la yuca utilizando el ensayo tipo SNP-Chip de Fluidigm con el objetivo de explorar las relaciones genéticas entre

individuos. Esto permitirá reducir la redundancia en los bancos de germoplasma y así mismo el tiempo y costo de mantenimiento de las

colecciones.
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Figura 1. Flujo de trabajo para el test de duplicados de Manihot 
esculenta. 
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BASE DE DATOS DE REFERENCIA

Figura 2. Composición de la base de datos de referencia para genotipos de  
Manihot esculenta.

❑ Alrededor de 14000 muestras

❑ Variedades locales de Asia,

África, Latinoamérica y

materiales de mejoramiento

❑ Contiene la colección entera del

banco de genes del CIAT

CASO DE ESTUDIO

GENOTIPOS PERUANOS GENOTIPOS AUSTRALIANOS

45 genotipos únicos 
que coincidieron solo 

con su réplica(90 
muestras)

34 genotipos (61 
muestras) en 9 grupos 
solo con muestras de 

FECONAYA

29 genotipos (52  
muestras) agrupadas 

en 17 grupos 
coincidieron con otras 

muestras de la base de 
datos 

3 muestras únicas no 
son duplicados de sus 

replicas

48 genotipos únicos
9 genotipos 

potencialmente únicos 
17 genotipos no únicos

o 208 muestras 

o 2 Replicas por genotipo

o 2 No pasaron el QC

COMUNIDADES NATIVAS 

YANESHA - FECONAYA 

15 muestras en  4
grupos con muestras 
australianas solo de 

este estudio

14 muestras en 4
grupos con otros 

genotipos de la base 
de datos

4 genotipos 
potencialmente 

únicos

4 genotipos no únicos 
que coincidieron con 

genotipos de 14 países 
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2do Grado
11 Genotipos 
Australianos
53 Genotipos 

Peruanos

3er Grado
9 Genotipos 
Australianos
42 Genotipos 

Peruanos

1er Grado
9 Genotipos 
Australianos
23 Genotipos 

Peruanos

1

2do y 3er grado con 
genotipos de FECONAYA
1er grado no encontrado

2

2do grado con genotipos 
Australianos

3er grado con genotipos de 
FECONAYA

1er grado no encontrado

3

1er y 2do grado con genotipos 
Australianos

2do y 3er grado con genotipos 
de FECONAYA

4

1er y 2do grado con genotipos 
Australianos

1er , 2do y 3er grado con 
genotipos de FECONAYA

Parentesco → genotipos Australianos únicos + Peruanos Parentesco → genotipos Australianos + Peruanos

Conclusiones

La base de datos de referencia para Manihot esculenta contiene la
colección entera del banco de germoplasma de CIAT y una representación
importante de bancos de germoplasma de Perú. Los genotipos únicos de
las muestras de FECONAYA muestran la alta diversidad biológica en esta
región de Perú y la importancia de la conservación de dichos genotipos.

El set de muestras de Australia presentó una alta redundancia, este
análisis permitió identificar los duplicados, siendo una herramienta útil
para ayudar en la toma de decisiones para la reducción de las colecciones
de germoplasma
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