Evaluacion de la diversidad de Manihot esculenta mediante huellas geneéeticas para
reducir la redundancia en las colecciones de germoplasma
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INTRODUCCION

El analisis de las huellas genéticas es una poderosa herramienta para comprender la diversidad genetica de las poblaciones, ya que cada
individuo tiene fragmentos unicos de secuencias de ADN que lo identifican. Una adecuada comprension de la diversidad de las poblaciones
de yuca proporciona informacion relevante para la toma de decisiones en el cultivo, su conservacion 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 permitira reducir la redundancia en los bancos de germoplasma y asi 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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Figura 2. Composicion de la base de datos de referencia para genotipos de
Manihot esculenta.
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Conclusiones

La base de datos de referencia para Manihot esculenta contiene la
coleccion entera del banco de germoplasma de CIAT y una representacion
importante de bancos de germoplasma de Peru. Los genotipos uUnicos de
las muestras de FECONAYA muestran la alta diversidad biologica en esta
region de Peru y la importancia de la conservacion de dichos genotipos.

El set de muestras de Australia presentd una alta redundancia, este
analisis permitio identificar los duplicados, siendo una herramienta util
para ayudar en la toma de decisiones para la reduccion de las colecciones
de germoplasma



