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Introducción

20 000 plantas superiores

6 800 forestales

3 000 forestales
de gran porte

600 debidamente
clasificadas

80 aprovechadas

Los bosques de Perú se encuentran entre las áreas más
importantes de biodiversidad y endemismo de la Tierra.



Fragmentación de poblaciones
naturales. disminución de la

variabilidad genética.

Falta de estudios genéticos en
especies forestales de la amazonia

peruana.



El objetivo de este estudio fue optimizar un
protocolo de aislamiento de ADN

genómico para identificar genéticamente
especies forestales mediante marcadores

ISSR.



Materiales y Métodos

Figura 1. Mapa de distribución de las muestras biológicas



Flujograma de aislamiento de ADN
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Evaluación de 13 primers ISSR, los cuales
fueron amplificados por PCR.

Análisis de presencia – ausencia de
productos amplificados. Programa ImageJ.

El tamaño de las bandas se estimó por
métodos estadísticos.

Elaboración del dendrograma UPGMA y
realización el AMOVA.



Resultados

Figura 2. Aislamiento de ADNg de doce especies forestales



Tabla 2. Ratios de Absorbancia de ADNg obtenidos a partir de diez especies forestales

Nombre científico Ratio
A260/A280

Ratio
A260/A230

Concentración
ADN (ng/µl)

Cedrela odorata 1.89 1.73 394

Aniba rosaeodora 1.86 1.96 506.7

Swietenia macrophylla 1.85 1.65 238.1

Calycophyllum spruceanum 2.01 1.68 367.1

Dipteryx odorata 2.02 1.81 347.4

Amburana caerensis 1.96 1.62 257.5

Cedrelinga cateniformis 1.98 1.79 547.6

Carapa guianensis 1.89 1.45 308.5

Calophyllum brasiliense 2.05 1.65 289.5

Brosimum rubescens 1.44 1.12 304.6

Virola pavonis 2.02 1.51 206.9

Simarouba amara 1.93 1.34 402.1

Promedio 1.91 1.61 347.5

Desviación estándar 0.16 0.23 103.3

Tabla 1. Ratios de absorbancia de ADNg de especies forestales



Figura 3. Amplificación de marcadores ISSR en especies forestales



Figura 4. Dendrograma UPGMA de los primers 1-2-3-4molecular de 98.12% (Tabla 3).

Tabla 3. AMOVA de diez especies forestales con los primers ISSR1-2-3-4 y ISSR1-3-4

Primers Fuente de
variación

Grados de
libertad

Suma de
cuadrados

Variación de
componentes

% de
variación

ISSR 1-2-3-4

Entre especies 9 37.15 0.07361 1.88

Dentro de la
especie (entre

primers)
39 115 3.83333 98.12

Tabla 2. AMOVA de diez especies forestales con los primers ISSR 1-2-3-4



Cedrela odorata: 00000011011110000101000011000010010000000000011000110000000

Aniba rosaeodora: 00000101000011010000100001100001000100010000000000001001000

Swietenia macrophylla: 00000001001000101000000010000010000000001000000010000000000

Calycophyllum spruceanum: 10000101000001110001000100011000010000110000001000000010100

Dipteryx odorata: 00011001101000100001110000011010000010100010000000000000000

Amburana caerensis:             10000010110010000100010100010101001010100011000000101000000

Cedrelinga cateniformis: 00010010001000000000010010000010100001000001000000000000000

Carapa guianensis: 01001110100001100000001110000011000000100100000101010000000

Calophyllum brasiliense: 00100110001001101000101001101000000101000000110000000100011

Virola pavonis: 00100101010001101010000111001001000000000101000001001000000

Código de identificación genética de especies forestales



Conclusión

La presente investigación desarrolló un óptimo
protocolo para aislamiento de ADNg para la
identificación genética de especies forestales

mediante marcadores ISSR.



Problemas en el sector maderero



Trazabilidad de la madera

Origen de la madera Transporte

TransformaciónExportación



SISTEMA DE IDENTIFICACION GENETICA Y
CONTROL DE ESPECIES FORESTALES



Identificación genética

Datos de inventario

Creación del código de barra

Origen de la madera

EMPRESARIO
MADERERO



Muchas gracias


