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Genetic diversity between soybean varieties based on morphological and molecular markers.  

Brazil stands as a global leader in soybean production, a crop of critical importance due to the increasing demand 

for food, feed, and bioenergy. In this context, the development of high-yielding and adapted cultivars depends 
heavily on a comprehensive understanding of the genetic diversity available within breeding materials. The ab-

sence of accurate information regarding divergent groups may hinder the identification of superior parental com-

binations, thereby limiting genetic gains and compromising the success of breeding programs. This study aimed 
to evaluate the genetic diversity among 20 commercial soybean cultivars by estimating genetic distances based 

on 17 morphological descriptors, 39 RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) markers, and 39 microsatel-

lite (SSR) markers. Morphological traits were assessed under field conditions throughout the crop cycle, while 
leaf samples were collected at the V3 growth stage for DNA extraction and subsequent molecular analysis. Ge-

netic relationships among cultivars were inferred using Tocher’s optimization method and hierarchical clustering 

through the UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean) algorithm. The analyses revealed 
considerable genetic variability among the cultivars, allowing for the identification of divergent groups based on 

both morphological and molecular data. Notably, cultivars M 5705 IPRO, M 7739 IPRO, and M 8210 IPRO 

exhibited the greatest genetic divergence and are potential candidates for future hybridization strategies. The use 
of morphological descriptors proved effective for distinguishing among cultivars and provides a practical basis 

for diversity analysis in field conditions. When combined with molecular markers, the precision and reliability of 

the genetic inferences were significantly enhanced, reinforcing the value of integrating phenotypic and genotypic 
tools in soybean breeding programs.  
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O Brasil se destaca como líder global na produção de soja, uma cultura de importância crítica devido à crescente 

demanda por alimentos, rações e bioenergia. Nesse contexto, o desenvolvimento de cultivares adaptadas e de alto 
rendimento depende fortemente de uma compreensão abrangente da diversidade genética disponível nos materiais 

de melhoramento. A ausência de informações precisas sobre grupos divergentes pode dificultar a identificação de 

combinações parentais superiores, limitando os ganhos genéticos e comprometendo o sucesso dos programas de 
melhoramento. Este estudo teve como objetivo avaliar a diversidade genética entre 20 cultivares comerciais de 

soja, por meio da estimativa de distâncias genéticas com base em 17 descritores morfológicos, 39 marcadores 

RAPD e 39 microssatélites. As características morfológicas foram avaliadas em condições de campo ao longo do 
ciclo da cultura, enquanto amostras de folhas foram coletadas no estádio de crescimento V3 para extração de DNA 

e posterior análise molecular. As relações genéticas entre as cultivares foram inferidas utilizando o método de 

otimização de Tocher e a análise de agrupamento hierárquico pelo algoritmo UPGMA. As análises revelaram 
considerável variabilidade genética entre as cultivares, permitindo a identificação de grupos divergentes com base 

tanto nos dados morfológicos quanto nos moleculares. Notavelmente, as cultivares M 5705 IPRO, M 7739 IPRO 

e M 8210 IPRO apresentaram a maior divergência genética, sendo potenciais candidatas para estratégias futuras 
de hibridação. O uso de descritores morfológicos mostrou-se eficaz para distinguir entre as cultivares e fornece 

uma base prática para análises de diversidade em condições de campo. Quando combinados com marcadores 

moleculares, a precisão e a confiabilidade das inferências genéticas foram significativamente ampliadas, refor-
çando o valor da integração de ferramentas fenotípicas e genotípicas em programas de melhoramento da soja. 
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INTRODUÇÃO  

A produção de soja no Brasil tem apresentado 
crescimento contínuo, impulsionado 
principalmente pelo desenvolvimento de 
variedades adaptadas às diferentes regiões de 
cultivo. Estas variedades, caracterizadas por altos 
rendimentos e resistência às principais ameaças 
fitossanitárias, compõem um fator crucial no 
cenário desse desenvolvimento sustentado (Bizari 
et al., 2017; Seixas et al., 2020). A relevância 
socioeconômica da soja ultrapassa as fases de 
plantio e colheita, manifestando-se em um 
complexo agroindustrial que abrange diversas 
aplicações ao longo da cadeia produtiva (Val et al., 
2014; Castro et al., 2015). Em um cenário agrícola 
tão importante para o mundo, novas cultivares são 
desenvolvidas e lançadas anualmente no mercado, 
provenientes dos programas de melhoramento de 
soja, sempre visando solucionar limitações 
pontuais, sejam elas reais ou potenciais, 
relacionadas aos fatores bióticos e abióticos, que 
trazem prejuízos à produção (MAPA, 2023). Dessa 
forma , as variedades de cultivo devem apresentar 
alta produtividade, estabilidade de produção e 
ampla adaptabilidade às diferentes condições 
edafoclimáticas existentes nas regiões para as quais 
são recomendadas (Cabral et al., 2020; Cerutti et 
al., 2020). No melhoramento genético da soja, 
assim como para outras culturas, utiliza-se de 
estratégias que visam ampliar a variabilidade 
genética por meio das hibridações (Carvalho e 
Mambrin, 2022). Diante deste princípio, ao cruzar 
genótipos com alto grau de similaridade, obtém-se 
populações segregantes com pouca variabilidade, 
levando a um menor aproveitamento da 
variabilidade genética disponível (Ferreira Júnior et 
al., 2015), enquanto o oposto é verdadeiro. No 
Brasil, estudos têm mostrado que a diversidade 
genética entre cultivares de soja é limitada, com 
grande parte delas derivadas de poucas linhagens 
ancestrais, o que aumenta a vulnerabilidade da 
planta a pragas e a estresses ambientais (Gwinner 
et al., 2017; Wysmierski e Vello, 2017). Neste 
contexto, estudos sobre a diversidade genética são 
comumente necessários para os programas de 
melhoramento, uma vez que permitem ao 
melhorista acessar informações acerca da 
divergência genética entre potenciais genitores, 
logo, possibilitando o melhor direcionamento para 
cruzamentos futuros e a sustentabilidade de ganhos 
genéticos a longo prazo. A diversidade genética da 
soja tem sido avaliada por meio das distâncias 
genéticas estimadas a partir de marcadores 

morfológicos, os quais consistem em 
características fenotípicas que podem ser coletadas 
sobre diferentes aspectos da planta em diferentes 
estádios de seu desenvolvimento. Do mesmo modo, 
marcadores moleculares tornaram-se 
indispensáveis para este fim, sendo exemplos os 
marcadores RAPD (Random Amplified 
Polymorphic DNA) e os microssatélites (Hamid et 
al., 2017; Kachare et al., 2020). É notável como os 
marcadores moleculares mostram-se relativamente 
vantajosos na distinção de cultivares sobre os 
caracteres morfológicos, por serem independentes 
das condições ambientais e por permitirem acesso 
à diversidade genética existente entre os genótipos 
em nível de DNA, não sendo necessária, portanto, 
a espera por algum estádio específico da planta, ou 
até mesmo o ciclo completo (Gwinner et al., 2017; 
Kumar et al., 2022). Em estudos sobre diversidade 
genética, sejam eles realizados por meio de 
marcadores morfológicos ou moleculares, constitui 
parte do processo a organização de grupos com 
maior divergência genética entre os grupos e menor 
divergência dentro dos grupos , os quais permitam 
uma classificação do germoplasma em pools 
genéticos, a fim de simplificar a escolha de 
genitores para futuras hibridações (Sousa et al., 
2020). É essencial que os grupos formados 
apresentem homogeneidade interna e 
heterogeneidade entre si. Diante desse contexto, no 
presente trabalho demonstrou-se a existência de 
diversidade genética entre 20 cultivares comerciais, 
organizando-as em grupos relativamente 
divergentes, o que favorece a seleção de genitores 
potenciais para programas de melhoramento 
genético com diferentes finalidades. 

MATERIAL E MÉTODOS 

Foram selecionadas 20 cultivares comerciais de 
soja, provenientes de diferentes programas de 
melhoramento (Tabela 01). O experimento foi 
conduzido em campo, no Centro de 
Desenvolvimento Científico e Tecnológico em 
Agropecuária da Universidade Federal de Lavras 
(21º12’05’’S e 44º58’51’’O), e complementado no 
Laboratório de Genética Molecular, do 
Departamento de Biologia, desta mesma 
Universidade. Para avaliação dos marcadores 
morfológicos, utilizou-se o delineamento 
experimental em blocos casualizados (DBC) com 
três repetições, sendo cada parcela formada por 4 
linhas de 5 metros e densidade de plantio de 13 
sementes por metro linear. 
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Tabela 01 - Cultivares de soja, seus obtentores e ano de lançamento. 

Nº Cultivar Obtentor Ano Nº Cultivar Obtentor Ano 

1 6160 RSF IPRO GDM 2012 11 M 6410 IPRO D&PL 2011 

2 8473 RSF RR GDM 2011 12 M 7739 IPRO D&PL 2012 

3 AS 3590 IPRO D&PL 2016 13 M 8210 IPRO D&PL 2011 

4 AS 3680 IPRO D&PL 2014 14 NS 7300 IPRO SYNGENTA 2012 

5 BMX Potência RR GDM 2007 15 P95R51 RR PIONEER 2011 

6 BRS 1003 IPRO EMBRAPA 2014 16 P97R73 RR PIONEER 2013 

7 BRS 1074 IPRO EMBRAPA 2015 17 ST 721 IPRO BASF S/A 2018 

8 INT 7100 IPRO CEI LTDA 2017 18 SYN 15640 IPRO SYNGENTA 2015 

9 M 5705 IPRO D&PL 2014 19 TMG 7067 IPRO TMG S/A 2016 

10 M 6210 IPRO D&PL 2011 20 TMG 7262 RR TMG S/A 2011 

BASF S/A = Badische Anilin- und Soda-Fabrik S/A; CEI LTDA = Centro Educacional Integrado LTDA; 
D&PL = Delta and Pine Land Company Brasil LTDA; EMBRAPA = Empresa Brasileira de Pesquisa 
Agropecuária; GDM = Grupo Don Mario Genética do Brasil S.A.; PIONEER = Dupont do Brasil S/A – Divisão 
Pioneer Sementes; SYNGENTA = Syngenta Seeds LTDA; TMG S/A = Tropical Melhoramento e Genética 
S/A. 

 
Os descritores morfológicos analisados são reco-

mendados pela International Union for the Protec-
tion of New Varieties of Plants (UPOV) e pelo Ser-
viço Nacional de Proteção de cultivares (SNPC) do 
Ministério da Agricultura, Pecuária e Abasteci-
mento do Brasil. Ao todo, foram utilizadas 17 ca-
racterísticas. No estádio de plântula (considerando 
o estádio VC), foi avaliada a presença de antocia-
nina no hipocótilo (presente/ausente) e, quando 
presente, sua intensidade de pigmentação. Em nível 
de planta, foram analisados, nos estádios R3 e R8, 
o tipo de crescimento (determinado, semi-determi-
nado ou indeterminado) o hábito de crescimento 
(ereto, ereto para semi-ereto, semi-ereto, semi-
ereto para horizontal ou horizontal), a cor da pubes-
cência no terço médio da haste principal (cinza, 
marrom clara ou marrom média), a intensidade da 
pubescência (baixa, média ou alta) e a altura desde 
a base até o ápice utilizando uma fita métrica gra-
duada em centímetros. Referente à folha, foram 
avaliadas, no estádio R2, a rugosidade (ausente ou 
muito fraca, fraca, média, forte ou muito forte), 
forma do folíolo lateral (lanceolada estreita, lance-
olada, triangular, oval-pontiaguda ou oval-arredon-
dada), tamanho do folíolo lateral (pequena, média 
ou grande) e intensidade da cor verde (clara, média 
ou escura). Quanto à flor, avaliou-se a cor (branca 
ou roxa) no estádio R2, e quanto aos legumes, ava-
liou-se a cor da pubescência (cinza clara, cinza es-
cura, marrom clara, marrom média ou marrom es-
cura) e sua intensidade (clara, média ou escura) no 

estádio R8. Em referência à duração do ciclo vege-
tativo, avaliou-se o tempo de maturação (precoce, 
semi-precoce, médio, semi-tardio ou tardio). Em 
relação à semente (avaliação na pós-colheita), utili-
zou-se o Groundeye® System para capturar e anali-
sar os valores médios das variáveis cor e geometria. 

A extração do DNA de folhas jovens foi reali-
zada por meio da adaptação do protocolo proposto 
por Dellaporta et al. (1983). No que se refere às 
PCRs com os 39 marcadores RAPD (Tabela 02), 
foram utilizados termocicladores programados a 94 
ºC por 3 minutos, para a desnaturação inicial do 
DNA, seguida de 40 ciclos de 94 ºC por 45 segun-
dos, 35 ºC por 50 segundos, e 72 ºC por 1 minuto e 
30 segundos. Por fim, uma etapa adicional a 72 ºC 
por dez minutos para a extensão final das cadeias, 
seguida pela sua manutenção a 4ºC até a aplicação 
em gel de eletroforese 1 %, quando os produtos da 
amplificação foram analisados. Para os 39 marca-
dores microssatélites a programação do termocicla-
dor consistiu em uma etapa inicial de desnaturação 
a 95ºC por 3 minutos, seguida por 35 ciclos de 94 
ºC por 45 segundos, 50 segundos sob temperatura 
adequada para cada primer (Tabela 02), e 72ºC por 
1 minuto para o alongamento dos produtos da PCR. 
Por fim, uma etapa adicional, a 72 ºC por dez mi-
nutos para a extensão final, e sua manutenção a 4 
ºC até a sua aplicação em gel de eletroforese 2%, 
quando os produtos da amplificação foram analisa-
dos.

 
 
 
 
 

https://doi.org/10.20873/jbb.uft.cemaf.v13n3.20499


Rodrigues et al. / Journal of Biotechnology and Biodiversity / v.13 n.3 (2025) 

 

© 2025 Journal of Biotechnology and Biodiversity 
ISSN: 2179-4804 

DOI: https://doi.org/10.20873/jbb.uft.cemaf.v13n3.20499 

4 

Tabela 02 – Marcadores moleculares dos tipos microssatélites e RAPDs, suas sequências Forward e Reverse, 
e suas respectivas temperaturas de anelamento na reação (Tm). Os primers que resultaram em polimorfismo 
estão marcados com asterisco (*). 

Marcadores Microssatélites 

Primer Foward (5'-3') Reverse (5'-3') ºC 

Sat085* GGTTTTAGATCCTTAAATTTGT GGGGAAGCAAGTAGCT 53 

Sct034 AATTCTCACTCTCACAACTTC CCATGGAATAGTTGGGT 53 

Stt009* TGGTAAAGGAGGAACTT AGAATGTGCTGATGACA 53 

Stt012* GCAATTAGTTTTAAAATGTTTC AGAATAGAGCCTACATATAATCATA 53 

Stt052* GAATAAAATTAGGATAAGTGATAAG ACAGAAAAAAGAAAATGTCA 53 

Stt076 TAATCGAGATTTAATAGAAAACA TGGATGGACATTTTCAG 53 

Stt137 TAACCAAAGAGTTCCCAATAAA CCTCAAATTAACCTTGTCTCAC 55 

Stt146* AAGGGATCCCTCAACTGACTG GTGGTGGTGGTGAAAACTATTAGAA 55 

Stt150* AAGCTTGAGGTTATTCGAAAATGAC TGCCATCAGGTTGTGTAAGTGT 55 

Stt162* GGGAAGAAGTATATGCTACATCAA GGGAAGAAGTATATGCTACATCAA 53 

Stt168* CGCTTGCCCAAAAATTAATAGTA CCATTCTCCAACCTCAATCTTATAT 55 

Stt200* GCGATAAATGGTTAATGTAGATAA GCGAAAGGACAGATAGAAAGAGA 53 

Stt222 GCGTGTTTTGTGAA(AAT)3TAAAGATG GCGCCACAAGTAACTAATGTAATAGGTGTT 55 

Stt225 AAAAATGTGTTAGAGCTTGTGTTGTTA GCCACACTATTCCAGCCACTAC 55 

Stt239* GCGCCAAAAAATGAATCACAAT GCGAACACAATCAACATCCTTGAAC 55 

Stt241* GCGCTTGGTCTAAGAAAACTTTTGGT GGGGGTTTTATCTCTTAAATGTG 55 

Stt251 CCTCCACCCCCTTCCCACCCAAAA GGTGATATCGCGCTAAAATTA 52 

Stt270* TGTGATGCCCCTTTTCT GCGCAGTGCATGGTTTTCTCA 52 

Stt277* GGTGGTGGCGGGTTACTATTACT CCACGCTTCAGTTGATTCTTACA 55 

Stt280* GCGGAATCTGCTTATTCATTGTGTG GCGCCATGCTGTAACACGTCAAT 55 

Stt302* GCGAACTGTAGTTTACT(A)5TAAGTG GCGGACTGAATTAATATTGGTGTTGAATT 55 

Stt338* GCGCCCAAGTATTATGAGATATTTGAT GCGATAATTTTAAAACTGGACCA 55 

Stt339 TAATATGCTTTAAGTGGTGTGGTTATG GTTAAGCAGTTCCTCTCATCACG 55 

Stt342 GGTGCAAGGGAAAATGGAAATAA GATACAACGTCGTGCTACTATCCAAATA 55 

Stt345* CCCCTATTTCAAGAGAATAAGGAA CCATGCTCTACATCTTCATCATC 55 

Stt358* GCGGCGCTTTATGTAACAATACGATTT GCGAGTAAAAGCAGAGTGCGGAGTA 55 

Stt369* AACATCCAAAGAAATGTGTTCACAA GCGAGTTCGAATTTCTTTTCAAGT 55 

Stt384* TGGGGGTCAATTTTAATTTGTGC ATTTCCCTTTCACCCACCTCTGTTT 55 

Stt386* GCGGATGATTTTTATAGAATAGATAAT CTTCGTTGATACCTCAGTAGAGTACAAA 53 

Stt390 AGTGGCTGATAAAAAAAATACTCA ATAATCGCGGCACAATAATTC 52 

Stt471 GCGCCCAAAACTATCTAGTAATTCTT GGGCTATCAAATTGACTAAAGCCAAA 55 

Stt475 AAATGCAACTTACACAACTTTAT TGCTTGCTTCAATTTGGATGAGTG 53 

Stt476* TTTGCTGATTAAAAAAACAAAAACTG TTGTTAGAATGGGGACTACTTCACTA 53 

Stt509* GCGCTACCGTGTGGTGGTGTGCTACCT GCGCAAGTGGCCAGCTCATCTATT 53 

Stt513* GCGCATCACAAGTTTTATAGATGCTGA GAGGTCTAGTGCTTTGGTAAGGTT 55 

Stt520 GCGGTGTGCAAGAGTGACA GCGCATTTGGACTTTCTA 53 

Stt542 CACCAGCACAGAACAATCATTT CACGGTCTAACCTTTCCTTCTA 55 

Stt553 GCGCCTTCTGTTCCATCACAGAT GCGGCTTGTGAAACTGGCTGATTAT 55 

Stt567 GGCTAACCCGCTCTATGT GGGCCATGCACCTGCTACT 55 

Marcadores RAPD 

OPA-01* CAGGCCCTTC 35 OPA-15 TTCCGAACCC 35 OPB-17 AGGGAACGAG 35 

OPA-02 TGCCGAGCTG 35 OPA-17* GACCGCTTGT 35 OPB-18* CCACAGCAGT 35 

OPA-03 AGTCAGCCAC 35 OPA-18 AGGTGACCGT 35 OPB-19* ACCCCCGAAG 35 

OPA-04* AATCGGGCTG 35 OPA-19 CAAACGTCGG 35 OPB-20 GGACCCTTAC 35 

OPA-05* AGGGGTCTTG 35 OPA-20 GTTGCGATCC 35 OPC-01 TTCGAGCCAG 35 

OPA-06* GGTCCCTGAC 35 OPAL-13 GAATGGCACC 35 OPC-02* GTGAGGCGTC 35 

OPA-08 GTGACGTAGG 35 OPB-02* TGATCCCTGG 35 OPC-03* GGGGGTCTTT 35 

OPA-09 GGGTAACGCC 35 OPB-03* CATCCCCCTG 35 OPC-07* GTCCCGACGA 35 

OPA-10 GTGATCGCAG 35 OPB-04* GGACTGGAGT 35 OPC-10* TGTCTGGGTG 35 

OPA-11 CAATCGCCGT 35 OPB-09* TGGGGGACTC 35 OPC-11 AAAGCTGCGG 35 

OPA-12* TCGGCGATAG 35 OPB-10* CTGCTGGGAC 35 OPC-14 TGCGTGCTTG 35 

OPA-13 CAGCACCCAC 35 OPB-11* GTAGACCCGT 35 OPC-15* GACGGATCAG 35 

OPA-14* TCTGTGCTGG 35 OPB-16* TTTGCCCGGA 35 OPC-16* CACACTCCAG 35 

Fonte: Gwinner et al., 2017 e Coleção de Marcadores RAPD do Laboratório de Genetica Molecular da Universidade 

Federal de Lavras (UFLA). 

 

Análise de dados 

A matriz de dissimilaridade para os descritores 

morfológicos foi obtida a partir da média entre as 
matrizes de dissimilaridade dos dados quantitativos 
e qualitativos multicategóricos. Para os descritores 
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quantitativos, a matriz foi gerada com base na dis-
tância de Mahalanobis (Mahalanobis, 1936). Já 
para os descritores qualitativos, as diferentes cate-
gorias foram convertidas em valores numéricos, 
permitindo a construção de uma matriz de dissimi-
laridade. Esta matriz foi criada utilizando um índice 
que considera a concordância e discordância entre 
categorias, refletindo a porcentagem de coincidên-
cia de dissimilaridade ao avaliar os diversos parâ-
metros morfológicos. 

Os fragmentos amplificados pelos marcadores 
do tipo RAPD foram codificados em um sistema bi-
nário, utilizando 1 para presença e 0 para ausência. 
Estas informações foram submetidas à estimativa 
de dissimilaridade entre cada par de genótipos por 
meio do complemento aritmético do coeficiente de 
Jaccard. Os fragmentos amplificados pelos marca-
dores do tipo microssatélites foram codificados por 
uma representação genotípica em função do nú-
mero de alelos por loco, estimando-se a dissimila-
ridade em função do número de alelos comuns por 
loco, por meio do complemento aritmético do ín-
dice de similaridade ponderado. 

As matrizes de distância foram utilizadas para 
realizar as análises multivariadas pelos métodos de 
agrupamento de otimização (Tocher) e hierárquico 

(UPGMA). Realizou-se ainda a análise da quali-
dade da representação gráfica das matrizes de dis-
similaridade nos dendrogramas, por meio do teste 
de Mantel (1967), com base em 1000 replicações. 
Além disso, foi realizada uma análise de bootstrap 
com 1000 reamostragens, com a finalidade de ava-
liar a robustez e a estabilidade dos agrupamentos 
gerados nos dendrogramas obtidos pelo método 
UPGMA. As análises foram realizadas com o auxí-
lio do software estatístico GENES (Cruz, 2016). 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 

Para as medidas de dissimilaridade obtidas a par-
tir dos 17 descritores morfológicos, observou-se 
amplitude de 1,03 a 9,91 (Figura 01), indicando va-
riabilidade genética entre as 20 cultivares de soja. 
Em comparação, Vieira et al. (2009) obtiveram am-
plitude de 0,30 a 0,73 nas medidas de dissimilari-
dade de 10 cultivares de soja por meio de descrito-
res morfológicos. Essa comparação destaca a capa-
cidade que os descritores morfológicos têm em es-
timar a diversidade genética, e ressalta as diferen-
ças na variabilidade entre as cultivares de soja ava-
liadas em estudos distintos (Martin et al., 2022).

 

Figura 01 - Matrizes de dissimilaridade entre 20 cultivares de soja de acordo com os descritores morfológicos, 
marcadores RAPD e marcadores microssatélites. Os valores encontram-se associados a diferentes cores que 
variam do azul (valores menores) ao vermelho (valores maiores). 
 

Os menores valores de dissimilaridade foram ob-
servados entre os pares de cultivares BMX Potência 
e ST 721, M 6210 e M 6410, BRS 1003 e INT 7100, 
INT 7100 e M 6410, e AS 3590 e BMX Potência 
(Figura 01). Estes dados indicam que estas são cul-
tivares menos dissimilares quanto aos descritores 
morfológicos. É plausível assumir que genótipos 
que exibem distâncias genéticas próximas tendem 
a possuir uma quantidade significativa de alelos em 
comum (Singh et al., 2022). Portanto, caso sejam 
intercruzados, apresentam potencial limitado em 
oferecer complementariedade, o que resulta em 
uma probabilidade maior de gerar uma população 

segregante com menor variabilidade (Cruz et al., 
2020). Por outro lado, foram obtidas maiores dis-
tâncias genéticas entre os seguintes pares de culti-
vares: AS 3680 e M7739, AS 3680 e SYN 15640, 
AS 3680 e TMG 7067, e M 5705 e M 7739. Maio-
res valores indicam divergência genética e expecta-
tiva de maior variabilidade genética (Rigon et al., 
2012). Ao cruzar genitores de características con-
trastantes, espera-se que a população segregante 
apresente maior variabilidade. Isso decorre da 
maior probabilidade de combinações mais diver-
gentes em função do maior número de alelos dife-
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rentes e, assim, tornar provável a rearranjo dos ale-
los de maneira favorável (Cox et al., 1985; Kachare 
et al., 2020). 

A matriz de dissimilaridade dos descritores mor-
fológicos foi utilizada para realizar a análise de 
agrupamento pelo método de otimização de To-
cher, a qual resultou na formação de 7 grupos, as-
sim distribuídos: 12 cultivares (60 %) no grupo 1; 
2 cultivares (10 %) no grupo 2; 2 cultivares (10 %) 

no grupo 3; e 1 cultivar (5 %) nos grupos 4, 5, 6 e 
7 (Tabela 03). Estes resultados mostram que as dis-
tâncias genéticas estimadas a partir dos descritores 
morfológicos foram capazes de distinguir as culti-
vares, uma vez que houve formação de grupos. Vil-
lela et al. (2014) obteve a formação de 7 grupos 
para as 74 cultivares de soja RR estudados pelo mé-
todo de Tocher ao estudar a diversidade por meio 
de caracteres agronômicos.

 
Tabela 03 - Agrupamento de 20 cultivares de soja pelo método de otimização de Tocher com base em 17 
descritores morfológicos, 22 marcadores RAPD e 24 marcadores microssatélites. 

Grupos Cultivares 

M
o

rf
o

ló
g
ic

o
s 

1 
BMX Potência, ST 721, AS 3590, NS 7300, M 6410, M 6210, 
BRS 1003, INT 7100, BRS 1074, TMG 7067, P97R73 e 8473 RSF 

2 6160 RSF e P95R51 
3 AS 3680 e M 8210 
4 M 5705 

5 TMG 7262 
6 M 7739 
7 SYN 15640 

R
A

P
D

 

1 
M 5705, M 6210, P97R73, BRS 1003, BRS 1074, INT 7100, 
BMX Potência, SYN 15640 e ST 721 

2 
M 8210, NS 7300, AS 3680, 8473 RSF, 6160 RSF, M 6410 e 
AS 3590 

3 M 7739 

4 P95R51 
5 TMG 7067 
6 TMG 7262 

M
ic

ro
ss

a
té

li
te

s 

1 BRS 1074, TMG 7067, P95R51 e ST 721 
2 INT 7100, M 6410, BRS 1003, P97R73 e M 6210 
3 AS 3590 e NS 7300 

4 6160 RSF e AS 3680 
5 BMX Potência e SYN 15640 
6 M 7739 e M 8210 
7 8473 RSF 
8 TMG 7262 
9 M 5705 

 
O dendrograma obtido a partir da análise de 

agrupamento hierárquico (UPGMA), cujo corte 
significativo foi realizado em 50,31 % de dissimi-
laridade, formou quatro grupos (Figura 02). Os gru-
pos 1 e 2 foram compostos por 2 cultivares cada, 
enquanto os grupos 3 e 4 foram constituídos por 1 
e 15 cultivares, respectivamente. A correlação co-

fenética foi de 0,80, significativo a 1 % de probabi-
lidade pelo teste de Mantel, enquanto o grau de dis-
torção foi de 4,28 %. Machado et al. (2017) avalia-
ram 24 genótipos de soja para características agro-
nômicas e obtiveram quatro grupos adotando o 
ponto de corte de 40 % de dissimilaridade e coefi-
ciente de correlação de 0,80.
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Figura 02 - Dendrogramas gerados pelo método UPGMA e valores da análise de bootstrap para avaliação de 
20 cultivares de soja, utilizando descritores morfológicos e marcadores RAPD e microssatélites. 

 
A correlação cofenética consiste na correlação 

da matriz de distâncias originais com a matriz de 
distâncias geradas graficamente a partir do dendro-
grama, e fornece informações sobre a consistência 
do agrupamento (Cargnelutti Filho et al., 2010). Se-
gundo Cruz et al. (2012), coeficientes de correlação 
cofenética de 0,70 são considerados indicadores su-
ficientes, de bom ajuste entre a representação grá-
fica e sua matriz original. Quanto maior o valor da 
correlação, menor será a distorção provocada pelo 
agrupamento. De acordo com Cruz et al. (2020), 
valores de distorção inferiores a 20 % são satisfató-
rios para a representação gráfica do dendrograma. 

Os descritores morfológicos são uma ferramenta 
valiosa na avaliação da diversidade genética, forne-
cendo uma abordagem fenotípica e prática para en-
tender as características das plantas. Sua importân-
cia reside na capacidade de traduzir informações 
genéticas em características visíveis e, assim, con-
tribuir significativamente para o desenvolvimento 
de cultivares mais adaptadas e produtivas. Estas 
contribuições podem ser observadas em diversos 
estudos envolvendo diferentes culturas, como o fei-
jão e a fava (Kloster et al., 2011; Souza et al., 2024), 
o que também contribui para a conservação e ma-
nejo de recursos genéticos. 

Dos 39 marcadores RAPD utilizados, todos re-
sultaram em fragmentos amplificados, sendo 22 
(56,41 %) polimórficos. Para a análise foram con-
sideradas apenas as marcas de melhor qualidade e 

visualização dos produtos de amplificação. As me-
didas de dissimilaridade para os marcadores RAPD 
se apresentaram no intervalo de 0,04 a 0,22 (Figura 
01), permitindo a formação de grupos pelos méto-
dos de agrupamento utilizados. Os menores valores 
de dissimilaridade foram identificados entre as cul-
tivares M 5705 e M 6210, M 8210 e NS 7300, e M 
6210 e P97R73. Já os maiores valores de dissimila-
ridade foram entre as cultivares: 8473 RSF e TMG 
7262, M 7739 e P95R51, AS 3590 e TMG 7262, e 
INT 7100 e M 7739. 

De acordo com os marcadores RAPD considera-
dos para análise, seis grupos foram formados pelo 
método de otimização de Tocher. O primeiro foi 
formado por 9 cultivares (45 %), o segundo por 7 
cultivares (35 %) e os grupos 3, 4, 5 e 6 foram for-
mados por uma cultivar cada (5 %) (Tabela 03). 
Pelo método UPGMA, três grupos foram formados, 
adotando um corte significativo em 14,42 % de dis-
similaridade (Figura 02). 

O primeiro grupo constituiu-se de 13 cultivares, 
enquanto o segundo e terceiro grupos foram com-
postos por 1 e 6 cultivares, respectivamente. O co-
eficiente de correlação cofenética, significativo a 1 
% de probabilidade pelo teste de Mantel foi de 
65,43 %. Mesmo com a formação de grupos com-
postos por diferentes cultivares, pode-se observar 
que a cultivar M 7739 apresentou-se isolada das de-
mais cultivares, tanto pelo método de Tocher como 
pelo método UPGMA. 
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Dos 39 marcadores microssatélites utilizados, 39 
resultaram em fragmentos amplificados e, destes, 
24 (61,54 %) foram polimórficos. Para estes mar-
cadores, a dissimilaridade ente os pares de cultiva-
res foi estimada pelo complemento aritmético do 
índice de similaridade ponderado. As medidas de 
dissimilaridade variaram de 0,16 a 0,63 (Figura 01), 
demonstrando que há variabilidade genética entre 
as cultivares de soja para os marcadores microssa-
télites avaliados. As menores medidas de dissimila-
ridade foram observadas entre os pares de cultiva-
res BRS 1074 IPRO e TMG 7067 IPRO, e INT 
7100 IPRO e M 6410 IPRO. A maior medida de 
dissimilaridade foi detectada para as cultivares M 
5705 IPRO e M 8210 IPRO. 

A análise de agrupamento pelo método de otimi-
zação de Tocher formou 9 grupos, distribuídos em: 
4 cultivares (20 %) no grupo 1, 5 cultivares (25 %) 
no grupo 2, 2 cultivares (10 %) nos grupos 3, 4, 5 e 
6 e 1 cultivar (5 %) nos grupos 7, 8 e 9 (Tabela 03). 

O método de agrupamento UPGMA gerou um 
dendrograma com um corte significativo em 37,78 
% de dissimilaridade (Figura 02), formando três 
grupos, formados por 7, 9 e 4 cultivares, respecti-
vamente. O coeficiente de correlação cofenética foi 
de 63,38 %, significativo a 1 % de probabilidade 
pelo teste de Mantel. Como uma deliberação a par-
tir dos resultados, o cruzamento entre as cultivares 
dos grupos 1 e 3 poderiam ser sugeridos. Certa-
mente, a definição exata dos pares dependeria de 
outros fatores, tais como considerações sobre ca-
racterísticas desejáveis para um objetivo especí-
fico. 

Após as análises de agrupamento utilizando os 
descritores morfológicos e moleculares, foi possí-
vel constatar que as cultivares M 5705 IPRO, M 
7739 IPRO e M 8210 IPRO são as mais divergentes 
geneticamente em relação às demais. O isolamento 
das cultivares das demais indica potenciais genito-
res, como exposto por Arriel et al. (2006). 

Os agrupamentos revelaram padrões distintos de 
divergência genética entre genótipos provenientes 
de diferentes obtentores. Em alguns casos, obser-
vou-se que genótipos de obtentores distintos exibi-
ram uma notável semelhança genética, indicando 
menor divergência. Essa convergência genética 
pode ser atribuída a fatores específicos, tais como 
estratégias de melhoramento similares ou pressões 
seletivas comuns em ambientes de cultivo específi-
cos (Mato et al., 2006). Por outro lado, também 
pôde-se identificar divergências acentuadas entre 
genótipos originários do mesmo obtentor, suge-
rindo influências variadas de métodos de seleção, 
fontes de germoplasma divergentes ou adaptações 
específicas a diferentes condições ambientais, 
como também observado por Rodrigues et al. 
(2017). Essa complexidade na diversidade genética 

destaca a interação multifatorial que molda as ca-
racterísticas genéticas dos genótipos de soja, mos-
trando que a divergência não é apenas uma função 
do germoplasma da instituição obtentora, mas, tam-
bém resultado das estratégias de melhoramento e às 
pressões seletivas aplicadas durante a condução das 
populações segregantes (Oda et al., 2015). 

A utilização de descritores morfológicos e mar-
cadores moleculares, para avaliar a diversidade ge-
nética entre genótipos, desempenha um papel fun-
damental no avanço dos programas de melhora-
mento genético de plantas, proporcionando pers-
pectivas mais abrangentes e integradas. O uso de 
descritores morfológicos e marcadores moleculares 
em conjunto oferece a vantagem de permitir a aná-
lise simultânea de múltiplas informações, consoli-
dando uma visão mais completa da diversidade ge-
nética existente. Isso é especialmente valioso em 
programas de melhoramento, onde a escolha de ge-
nitores divergentes é crucial para a obtenção de des-
cendência com características desejadas. Ao unifi-
car informações morfológicas e moleculares, os 
pesquisadores e melhoristas podem identificar ge-
nótipos que não apenas exibem diferenças visíveis, 
mas que também possuem variações genéticas mais 
sutis que podem ser fundamentais para o sucesso do 
programa de melhoramento. 

CONCLUSÕES   

As vinte (20) cultivares de soja analisadas neste 
estudo apresentam diversidade genética, compro-
vada pelos agrupamentos formados, independente-
mente dos três métodos de análise empregados. As 
cultivares M 5705 IPRO, M 7739 IPRO e M 8210 
IPRO se destacaram pelo seu potencial de serem 
utilizadas em cruzamentos com as demais, uma vez 
que se apresentaram, de forma recorrente, em gru-
pos distintos das demais para os diferentes marca-
dores e métodos de análise. 

Embora a soja tenha sido introduzida no Brasil a 
partir de um pool genético limitado, os programas 
de melhoramento no país têm conseguido explorar 
a variabilidade genética disponível ao longo de 
mais de 50 aos de seleção e desenvolvimento. A 
análise realizada neste trabalho demonstra a exis-
tência de variabilidade suficiente para distinção dos 
genótipos e sua classificação em grupos dissimila-
res, indicando diversidade significativa no germo-
plasma avaliado. Como esta amostra representa 
parte do material comercialmente cultivado, pode-
se supor que a variabilidade genética disponível 
pode e deve ser explorada pelos programas de me-
lhoramento, contribuindo para o desenvolvimento 
de novas cultivares com características agronômi-
cas desejáveis. 
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