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Resumo

O Brasil é o0 segundo maior produtor mundial de soja [Glycine max(L.) e, entre os principais fatores biéticos que contribuem para
elevada produggo destaca-se a fixagdo bioldgica do nitrogénio (FBN). O sucesso da FBN com a cultura no pais resulta de
pesquisas de selegdo de estirpes de Bradyrhizobium compativeis com as cultivares brasileiras, com alta eficiéncia de FBN e
adaptadas as diferentes condigdes edafocliméticas de cultivo. O presente trabalho teve como objetivo avaliar a variabilidade
genética de cultivares de soja selecionadas para a maior eficiéncia na fixagdo bioldgica de nitrogénio quando inoculadas com
estirpes comerciais de Bradyrhizobium utilizadas no Brasil e para alto teor de proteina nos gréos. Foram avaliadas 191 cultivares
desenvolvidas por instituicbes publicas e privadas. O DNA gendmico foi extraido de folhas jovens (estagio V3) e amplificado
com 22 marcadores microssatélites (SSR) (Satt050, Satt385, Sattd55, Sat 270, Satt251, Satt509, Satt416, Satt180, Satt338,
Satt578, Satt202, Satt277, Satt357, SattS31, Satt192, Satt239, Satt571, Satt406, Satt567, Sat_084, Satt159, Satt478). A
diversidade genética foi calculada de acordo com a expressdo: 1-Y Pij 2, onde Pij é a frequéncia do alelo i para o locus 7
considerando todos os alelos no lécus i. A matriz de dissimilaridade foi utilizada para a obtengdo dos agrupamentos de gendtipos
baseados nas distancias entre cada par de gendtipos, utilizando UPGMA (unweighted pair-group method), implementada no
programa DARwin 5.0. Entre os 22 marcadores SSR avdiados, somente dois (Satt455 e Satt578) ndo apresentaram
polimorfismo. O nimero total de aelos foi de 102, variando de 2 a 12, com uma média de 5,1 alelos por l6cus. A média do
numero efetivo de alelos (Ae) foi de 4,28, variando de 1,46 (Satt567) a 10,6 (Satt416). O indice de polimorfismo variou de 0,2
(Satts67) a 0,8 (Satt406), com uma média de 0,48. O dendrograma gerado pelo método Neighbor-Joining mostrou a relagdo
genética entre as 191 cultivares de soja e separou-as em dois grupos distintos. Os resultados obtidos no presente estudo
possibilitaram a identificagdo dos marcadores SSR mais informativos e a existéncia de alta variabilidade entre as 191 cultivares.
Essas informagdes poderdo ser Uteis em programas de melhoramento genético de soja.
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