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Focus on improving drought 
 tolerance in cassava

• Cassava is rather tolerant to water stress

• Little known of molecular basis of 
 tolerance

• Genome‐wide SNP marker development 
 for QTL mapping and breeding 



• Construct and fingerprint a cassava AM560‐2 BAC library 
 (~10X)

• BAC‐end sequencing and re‐sequence 10 genotypes to 
 identify SNPs (TMS30572, CM2177‐1, TME3, MTAI1, MNG19, 

 MCOL22, MGUA76, MBRA12, MVEN309, and MMEX17)

• Genotype the MCol1734 x MVen77 mapping population (235 
 individuals will be phenotyped in Brazil and Colombia for 

 drought tolerance)

• Linkage map and QTL mapping, and anchoring linkage and 
 physical maps

• Making all data public through a project website 

• Training National Programs in SNP genotyping

Objectives



Synergism with the Cassava Genome 
 Sequencing Consortium

• U. of Arizona, Roche, DOE‐JGI sequenced the 
 AM560‐2 genome with 454 

• Assembly & annotation expected later this year

• Coming project to add transcriptome, genome, 
 and reduced‐representation sequencing of 

 additional genotypes

• Sources for additional SNPs



Fingerprinted AM560‐2 BAC library 

• 72,000 BAC clones, ~10X coverage
• 115Kb average BAC insert size, 7% empty clones

• 58,244 BACs assembled

• 2,104 contigs and 5,054 singletons
• Longest contig ~4.8 Mb with 357 clones

• Average contig: 25 BAC clones
and 0.41 Mbp

• MTP: 6,868 clones, 710 Mbp

• Sequenced all BAC‐ends in MTP
and ~2,000 singletons

Library available from CUGI



SNP development

ATAACGGCTACGGACGGCCACGGCATCGTCACGGCCG

PCR

Re-sequence
10 selected genotypes

CGCTACGCTGCAGCATCCGCTG

|||||||||| |||||||||||

CGCTACGCTGTAGCATCCGCTG

Sequence BAC ends

• 1,536 primer pairs 
synthesized (separated by 
at least 200 kb) 

• 384 PCRs done in 10 
genotypes

• Several SNPs per locus 
in preliminary results 



SNP Discovery



Accessing the data: http://cassava.igs.umaryland.edu



Cassava BLAST server

Cassava ESTs
Assembled cassava  ESTs
JGI’s

 

WGS sequences
BAC‐ends

Cassava ESTs
Assembled cassava  ESTs
JGI’s

 

WGS sequences
BAC‐ends





Illumina
 

BeadExpress
 

Genotyping
• Already installed at Zander

 
Myburg’s

 
lab, University of Pretoria 

 (UP), African Centre for Gene Technologies (ACGT)

• DNAs

 
from progeny of mapping populations kindly provided by 

 CIAT. 

• Ready to test SNP 

 platform with SNP 

 data kindly 

 provided by Morag 

 Ferguson

• Cost‐recovery SNP 

genotyping service at UP (48‐, 96‐

 
and 384‐plex assays)



• A SNP genotyping workshop scheduled for 
 November 9‐13, 2009 at the University of 

 Pretoria, South Africa
• Participants will bring DNA from ~200 cassava 

 genotypes
• The workshop will assess SNP diversity in 

 cassava   

• Participants from 
– EMBRPA, Brazil 

– CSIR, Ghana
– National Root Crop Research Institute, Nigeria
– NaCRRI, Uganda
– ACCI, South Africa

Capacity building
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