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Introducción

La soya (Glycine max (L.) 
Merril), especie originaria 
de China, es considerada 
una de las fabáceas más im-
portante en el mundo por su 
alto contenido de proteína y 
grasa, con valores promedios 
de 16 y 35%, respectivamen-
te. La soya es la principal 
fuente de aceite vegetal en 
la alimentación humana y de 
proteína en alimentos balan-
ceados para animales (Solór-
zano et al., 2005). En el año 
2007 este cultivo se sembró 
en más de 94×106ha a nivel 
mundial con una producción 
de 222,5×106ton de soya, de 
los cuales más del 80% se 
produjo en EEUU, Brasil y 
Argentina (FAO, 2008). Esto 
convierte a este cultivo en el 
sexto con mayor producción 
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en el mundo, superado sólo 
por caña de azúcar, maíz, 
trigo, arroz y papa.

En Venezuela, para el 
año 2007, según Fedeagro, 
fueron sembradas 37000ha 
de soya, con producción de 
60181ton. Anualmente en 
el país se consume más de 
1×106ton de grano de soya, 
siendo en casi su totalidad 
importada. Esa marcada de-
pendencia de las importa-
ciones en este rubro vulnera 
la seguridad alimentaria y 
evidencia la necesidad de 
impulsar el cult ivo de la 
soya en el país. Para ello, es 
importante el desarrollo de 
nuevos cultivares, con capa-
cidad de sobreponerse a los 
daños causados por agentes 
bióticos y factores abióticos 
que ocasionan una baja pro-
ductividad y permitan suplir 

la demanda de la soya en el 
mercado nacional (Solórzano 
et al., 2005).

El objet ivo pr imar io de 
cualquier programa de me-
joramiento es el desarrollo 
de nuevos cultivares, y para 
lograrlo el mejorador apli-
ca conocimientos científicos 
de genét ica que permitan 
generar y seleccionar varia-
bilidad. La selección de los 
progenitores que formarán 
la población base, la cual 
da in icio a l programa de 
selección, asegura en gran 
medida el éxito de cualquier 
programa de mejoramiento 
genético de plantas. Por lo 
tanto, el conocimiento pre-
vio acerca de las relaciones 
genéticas entre los materiales 
de mejoramiento es crucial 
para el uso eficiente del ger-
moplasma.
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Para estimar la diversidad 
genética de los cultivares ge-
neralmente se utilizan méto-
dos basados en características 
morfológicas, bioquímicas, y 
el pedigrí. A pesar de que las 
características morfológicas 
han sido predominantes e im-
portantes en los estudios de 
diversidad genética, presentan 
ciertas limitaciones, especial-
mente en plantas con base 
genética estrecha, tal como 
la soya, cuyas variedades ge-
neralmente son obtenidas por 
hibridación dentro de un re-
ducido grupo de parentales 
élites genéticamente simila-
res, produciendo variedades 
noveles con menos diversidad 
genética, las cuales frecuen-
temente tienden a ser muy 
similares e indistinguibles 
morfológicamente (Rongwen 
et al., 1995; Rodrigues et al., 
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RESUMEN

Los marcadores moleculares representan una herramienta de 
gran precisión para la evaluación de la diversidad genética y la 
determinación de la identidad de variedades, especialmente en 
cultivos cuya base genética es estrecha, tales como la soya, debi-
do principalmente a que generalmente las variedades son obteni-
das por hibridación entre un reducido grupo de parentales élites 
genéticamente relacionados. Unos de los marcadores moleculares 
más usados en estudios de diversidad genética en soya son los 
microsatélites (SSR), principalmente por ser una técnica simple, 
rápida y muy confiable para la obtención de perfiles genéticos. El 
objetivo de este estudio fue evaluar la diversidad genética de 14 
variedades de soya del banco de germoplasma de la Fundación 

Danac, mediante el uso de 18 cebadores SSR. Todos los SSR eva-
luados resultaron polimórficos y produjeron un total de 97 alelos, 
con valores entre 2 y 12 alelos, siendo el promedio de 5,39 ale-
los por locus, y el contenido de información polimórfica varió de 
0,38 a 0,91, con un promedio de 0,64, valores éstos menores a los 
obtenidos en cultivares de soya en estudios realizados en distin-
tas regiones. El análisis de agrupamiento realizado, utilizando el 
coeficiente de Dice, permitió la identificación de tres grupos, en 
los cuales fue posible la distinción de todos los cultivares. Se co-
rroboró la utilidad de los SSR en estudios de diversidad genética 
en cultivares de soya y se generó información de utilidad a los 
programas de mejoramiento de la soya en Venezuela.
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2008). En tales casos, las 
distancias genéticas basadas 
en marcadores moleculares 
distribuidos a través del ge-
noma pueden usarse como 
complemento en la selección 
de progenitores con la máxi-
ma divergencia genética (Co-
rrea et al., 1999).

El conocimiento de la di-
versidad genética ha tenido 
un impacto significativo en el 
mejoramiento de plantas, útil 
siendo la información gene-
rada, tanto en la planificación 
de cruces para la obtención 
de híbridos y el desarrollo de 
líneas, como en la asignación 
de líneas a grupos heteróticos 
y en la protección varietal 
(Correa et al., 1999; Priolli 
et al., 2002; Yamanaka et al., 
2007). El rango de diversidad 

genética dentro de la especie 
Glycine se desconoce, pero la 
mayoría de los trabajos con-
cluyen que la diversidad ge-
nética es baja en comparación 
con otras especies autógamas, 
lo cual se atribuye a la base 
genética estrecha del pool de 
genes disponibles para el me-
joramiento (Miroslav et al., 
2002).

Distintos tipos de marca-
dores moleculares han sido 
utilizados para estudios de 
diversidad genética en soya, 
incluyendo proteínas e isoen-
zimas, polimorfismo en la 
longitud de los fragmentos de 
restricción (RFLP), ADN po-
limórfico amplificado al azar 
(RAPD), polimorfismo en la 
longitud de los fragmentos 
de restricción amplificados 

(AFLP), y más recientemente 
los microsatélites o secuen-
cias simples repetidas (SSR; 
Correa et al., 1991; Akkaya 
et al., 1992; Cregan et al., 
1999¸ Miroslav et al., 2002; 
Pham et al., 2003, Song et 
al., 2004; Pecina et al., 2005; 
Bonato et al., 2006; Hwuan 
et al., 2008; Anwar et al., 
2009).

Los marcadores SSR han 
resultado ser una herramienta 
poderosa en estudios genéti-
cos en soya (Akkaya et al., 
1992; Cregan et al., 1999), 
principalmente por ser una 
técnica que se distingue del 
resto de los marcadores mo-
leculares al ser considerada 
simple, rápida y muy confiable 
para la obtención de perfiles 
genéticos, además de ser fá-

cilmente automatizada. Esto, 
unido a las características de 
multialelismo y codominancia, 
hacen de los SSR, con su alto 
contenido de información por 
locus, marcadores exitosamen-
te usados en la construcción 
de mapas de ligamiento (Cre-
gan et al., 1999; Song et al., 
2004). Su uso en estudios de 
diversidad genética no solo 
han proporcionado informa-
ción valiosa para entender la 
base genética en varios pooles 
de genes establecidos en di-
ferentes regiones geográficas, 
sino también han facilitado 
la identificación de cultivares 
de soya, el análisis de loci 
de características cuantitati-
vas y cualitativas, y la selec-
ción asistida por marcadores 
(Hwang et al., 2008).
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RESUMO

Molecular markers represent a high-precision tool for the as-
sessment of genetic diversity, as well as to determine the iden-
tity of varieties, especially in genetically narrow-based crops, 
such as that of soybean, since in these crops, varieties are usu-
ally obtained by hybridization among very closely related elite 
parents. Among the available molecular markers, microsatellites 
(SSR) are the most frequently used in studies of genetic diversity 
in soybean, principally for being a simple, rapid and very reli-
able technology for obtaining genetic profiles. The aim of this 
study was to assess the genetic diversity of 14 varieties of soy-
bean from the germoplasm bank of Danac Foundation, using 18 

Os marcadores moleculares representam uma ferramenta de 
grande precisão para a avaliação da diversidade genética e a 
determinação da identidade de variedades, especialmente em 
cultivos cuja base genética é estreita, tais como a soja, devido 
principalmente a que geralmente as variedades são obtidas por 
hibridação entre um reduzido grupo de parentais elites geneti-
camente relacionados. Alguns dos marcadores moleculares mais 
usados em estudos de diversidade genética em soja são os mi-
crosatélites (SSR), principalmente por ser uma técnica simples, 
rápida e muito confiável para a obtenção de perfis genéticos. O 
objetivo deste estudo foi avaliar a diversidade genética de 14 
variedades de soja do banco de germoplasma da Fundação Da-

SSR primers. All the SSR evaluated were polymorphic and re-
vealed 97 alleles, ranging from 2 to 12 alleles, with an average 
of 5,39 alleles per locus, the polymorphic information content 
ranged from 0,38 to 0,91 with an average of 0,64. This average 
value is smaller than that obtained for other soybean cultivars 
in different regions. Cluster analysis, using the Dice coefficient, 
revealed three groups, with no complete genetic coincidence 
among cultivars. The SSR were useful to assess genetic diver-
sity in the set of soybean cultivars evaluated in this study. This 
information is valuable for ongoing soybean breeding programs 
in Venezuela.

nac, mediante o uso de 18 cevadores SSR. Todos os SSR avalia-
dos resultaram polimórficos e produziram um total de 97 alelos, 
com valores entre 2 e 12 alelos, sendo a média de 5,39 alelos 
por locus, e o conteúdo de informação polimórfica variou de 
0,38 a 0,91, com uma média de 0,64, valores estes menores aos 
obtidos em cultivares de soja em estudos realizados em distintas 
regiões. A análise de agrupamento realizada, utilizando o co-
eficiente de Dice, permitiu a identificação de três grupos, nos 
quais foi possível a distinção de todos os cultivares. Foi confir-
mada a utilidade dos SSR em estudos de diversidade genética 
em cultivares de soja e foi gerada informação de utilidade aos 
programas de melhoramento da soja na Venezuela.
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Los niveles de polimorfis-
mo revelado por marcadores 
SSR en soya han sido altos 
y mayores a los obtenidos 
con otros marcadores mo-
leculares tales como RFLP, 
RAPD y AFLP (Akaka et 
al., 1992; Hudcovicová and 
Kraic, 2003; Hwang et al., 
2008). Akaka et al. (1992) 
realizaron un estudio en 43 
genotipos de soya, detectando 
un promedio de siete alelos 
por locus. Morgante y Oliveri 
(1994) detectaron niveles si-
milares de diversidad alélica 
en siete loci SSR al evaluar 
un grupo de 61 genotipos. 
Rongwen et al. (1995) seña-
laron un promedio de 11 
a 26 alelos en siete loci 
SSR en un grupo de 96 
cultivares e introduccio-
nes de soya. Diwan and 
Crecan (1997) evaluaron 
20 SSR en 35 genotipos 
de soya, detectando un 
promedio de 10,1 ale-
los por locus. Priolli et 
al. (2002) con 12 SSR 
lograron distinguir exi-
tosamente un grupo de 
186 cultivares de soya 
morfológicamente simi-
lares.

Recientemente, Ya-
manaka et al.  (2007) 
utilizaron 12 SSR para 
conocer las relaciones 
genéticas entre 194 cul-
tivares de soya Chinos, 59 
Japoneses y 19 Brasileños. 
Hwang et al. (2008) estudia-
ron la diversidad genética en 
87 líneas de soya silvestres 
y cultivadas utilizando 377 
marcadores SSR en Japón, 
encontrando un promedio 
de 3,7 a lelos por locus y 
un promedio de contenido 
de información polimórfica 
(PIC) de 0,44. Rodrigues et 
al. (2008) utilizaron 42 SSR 
para diferenciar dos cultiva-
res esencialmente derivados, 
de los cuales sólo un locus 
permitió la diferenciación.

A partir de 2007 se retomó 
con más auge la siembra del 
cultivo de soya en Venezuela, 
y actualmente se están sem-
brando cultivares originarios 
de Brasil, tales como las va-
riedades Tracajas, Sambaiba 
y Raimunda, de Costa Rica 
la variedad CIGRAS-06 y de 

Venezuela la variedad FP90-
6103.

La Fundación para la In-
vestigación Agrícola Danac 
es una institución pionera del 
mejoramiento genético del 
cultivo de soya en Venezue-
la, del cual se han derivado 
líneas y cultivares. De hecho 
la variedad FP90-6103 es la 
única variedad de aquellas 
obtenidas a nivel nacional que 
esta siendo utilizada por los 
agricultores. Luego de va-
rios años sin investigación en 
mejoramiento genético se ha 
reiniciado el programa, con 
miras a desarrollar nuevos y 
mejores cultivares e impul-

sar el establecimiento de éste 
cultivo en el país. Para ello 
es necesario el conocimiento 
de la diversidad genética del 
germoplasma existente, que 
permita diseñar las estrategias 
de mejoramiento y faciliten 
la introducción de diversos 
pooles de genes en la base 
genética de las futuras varie-
dades comerciales. El objetivo 
del presente estudio fue la 
determinación de la diversidad 
genética en 14 cultivares de 
soya mediante el uso de mar-
cadores microsatélites.

Materiales y Métodos

Material vegetal

Se utilizaron 14 cultivares 
de soya (Tabla I), los cuales 
en su mayoría corresponden 
a materiales desarrollados 
durante los años 80 bajo el 

convenio entre Fundación Po-
lar y la Fundación Servicio 
Shell para el Agricultor (Fu-
sagri), dichos materiales están 
identificados con las siglas 
FP. El resto son cultivares 
procedentes de programas de 
mejoramiento de otros países, 
principalmente Brasil.

Extracción de ADN

Diez plantas de cada culti-
var fueron crecidas en el um-
bráculo para la extracción del 
ADN. Aproximadamente 15 
días después de la siembra se 
tomó muestras de tejido fres-
co de las diez plantas y se 

maceró con N2 líquido en un 
mortero. Se extrajo el ADN 
util izando el método con 
CTAB (Cetyltrimethyl am-
monium bromide;Dellaporta 
et al., 1983). La concentra-
ción y calidad de los ADN 
fue determinada mediante 
electroforesis en geles de aga-
rosa al 0,8%, teñido con Sybr 
Green (Promega, USA).

PCR y electroforesis

Se utilizaron 18 cebadores 
microsatélites cuyas secuen-
cias fueron descritas en el 
estudio de Hudcivicová and 
Kraic (2003). La amplif i-
cación del ADN vía PCR 
fue desarrollada en un vo-
lumen de 25μl contenien-
do 1× de Buffer Green Go-
Taq®; 1,5mmol de MgCl2 , 
0,2mM de cada deoxinucleo-
tidos (dATP, dTTP, dGTP, 

y dCTP), 0,1μmol de cada 
primer y 30ng de ADN. Las 
amplificaciones se realizaron 
en un termociclador BIO-
RAD usando un programa 
con los siguientes perfiles 
de temperatura: un ciclo de 
desnaturalización inicial de 
5min a 94ºC, seguido por 
3min a 94ºC, 40seg a 65ºC, 
seguido por 10 ciclos “touch 
down” de 40seg disminuyen-
do la temperatura en 1ºC por 
ciclo hasta llegar a 55ºC, se-
guido por 30 ciclos de 40seg 
a 94ºC, 40seg a 55ºC y 1min 
a 72ºC. Finalmente, un paso 
de extensión final de 7min 
a 72ºC. Los productos de 

amplif icación fueron 
separados en geles des-
naturalizantes de po-
l iacr i lamida 6% y la 
detección de los frag-
mentos fue mediante 
t inción con plata. El 
tamaño de cada banda 
fue estimado por la uti-
lización de un marca-
dor de peso molecular 
25pb (Promega, USA). 

Análisis de datos

A partir de una ma-
triz de 0 (ausencia) y 1 
(presencia) se construyó 
una matriz de similitud 
basada en el coeficiente 
de Dice, usada para la 

obtención del dendrograma, 
mediante el método UPGMA. 
Para determinar la estabilidad 
del agrupamiento se empleó el 
método de remuestreo (boots-
trap) de 1000 combinaciones, 
utilizando el software Free-
Tree versión 0.9-1.50 (Pavlíěek 
et al., 1999). El dendrograma 
se graficó utilizando el pro-
grama TreeView (Page, 1996). 
El análisis de coordenadas 
principales (ACP) se realizó 
mediante el software InfoStat 
(InfoStat, 2004). El contenido 
de información polimórfica 
(PIC) se usó para evaluar la 
capacidad discriminatoria de 
los loci, éste fue calculado 
usando la fórmula

 

donde Pi : frecuencia alélica 
del i-ésimo alelo, y N: nú-
mero de alelos observados.

TABLA I
LISTA DE CULTIVARES DE SOYA MOSTRANDO NOMBRE, 

PROCEDENCIA, Y PEDIGRí

 Cultivar Procedencia Pedigrí

1 FP90-6103 Fundación Danac (F81-5421/BR83-10073)-3
2 FP93-1924 Fundación Danac (BR83-9222/FP-4)-23
3 FP92-1904 Fundación Danac (BR83-9222/FP-4)-4
4 FP92-4906 Fundación Danac (BR83-10385/FP-4)-6
5 FP92-3802 Fundación Danac (BR83-10094/FP-3)-2a
6 FP90-7102 Fundación Danac (F81-5416/BR83-10073)-2
7 FP-3 Fundación Danac Bossier, Santa maria y cobb
8 CIGRAS 06 Costa Rica Padre’ X ‘Duocrop’
9 RAIMUNDA Brasil Braxton x (BR27(4)x Cristalina)
10 SAMBAIBA Brasil FT5 x Dourados-14x OCEPAR9-SS1
11 TRACAJAS Brasil  
12 CB-3296 Cristiani Burkard  
13 CELESTE Brasil Bossier x BB 1T
14 CONQUISTA Brasil Lo76-4484 x Numbaira
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Resultados y Discusión

Los 18 cebadores SSR eva-
luados en los 14 cultivares de 
soya resultaron polimórficos y 
produjeron un total de 97 ale-
los, con un promedio de 5,39 
alelos por locus, siendo el mí-
nimo de 2 alelos (Satt309, 
Satt373 y Sat001) y el máxi-
mo de 12 alelos (Satt005 y 
Satt177). El contenido de in-
formación polimórfica (PIC) 
varió de 0,38 (Sat001) a 0,91 
(Satt005 y Satt177), con pro-
medio de 0,64 (Tabla II), va-
lor que indica la efectividad 
de la información de los loci 
SSR, y en este caso fue relati-
vamente alta, lo que es de es-
perarse en soya, ya que se ha 
sugerido que un valor de PIC 
>0,80 es común en análisis 
con microsatélites y propor-
ciona una buena base para la 
obtención de perfiles genéticos 
(Rongwer et al., 1995).

Cabe resalta que los valores 
de PIC y el número de alelos 
por locus obtenidos en este 
estudio fueron menores a los 
señalados por Hudcovicová 
y Kraic (2003), quienes uti-

lizaron los mismos 18 SSR, 
así como a los obtenidos en 
otros estudios realizados en 
otras regiones (Akaka et al., 
1992; Morgante y Oliveri, 
1994; Rongwen et al., 1995, 
Diwan y Crecan, 1997). Esta 
discrepancia posiblemente se 
deba al menor número 
de genotipos evaluados 
en el presente estudio. 
Una excepción la repre-
senta el trabajo realiza-
do Hwang et al. (2008) 
quienes a pesar de ha-
ber evaluado un número 
considerablemente supe-
rior de marcadores SSR 
(377) y genotipos (87) 
encontraron valores me-
nores en cuanto a PIC 
(0,44) y al promedio de 
alelos por locus (3,70).

En el estudio de las 
relaciones genéticas ba-
sado en el dendrogra-
ma (Figura 1), obtenido 
a partir del coeficiente 
de similitud de Dice, se 
diferenciaron tres gru-
pos. El grupo I incluye 
los cultivares brasileños 
‘Tracajas’, ‘Celeste’ y 

‘Sambaiba’. El grupo II se 
encuentra más relacionado al 
grupo I y esta conformado en 
su mayoría por cultivares de 
soya venezolanos, a excepción 
del cultivar ‘CICRAS06’, el 
cual fue desarrollado y libera-
do por el Centro de Investiga-

ciones en Granos y Se-
millas de la Universi-
dad de Costa Rica. El 
grupo III es un grupo 
mixto conformado por 
cultivares brasileños, 
algunos FP y el culti-
var ‘CB-3296’, siendo 
los cultivares con ma-
yor coeficiente de si-
militud genética (CSG) 
‘Conquista y ‘Raimun-
da’ los cuales a su vez 
están muy relacionados 
al cultivar ‘CB-3296’. 
Otros materiales que 
se muestran muy rela-
cionados son el ‘FP92-
1904’ y el ‘FP92-4906’ 
cuyo CSG fue de 0,57. 
En general, con los 18 
marcadores SSR fue 
posible la distinción de 
todos los cultivares, sin 
embargo es necesario 
conocer más acerca del 
pedigrí de los cultiva-
res para explicar mejor 
las relaciones genéticas 
entre ellos.

En cuanto a la dis-
posición en los grupos 
de los cultivares brasi-

leños ‘Raimunda’, ‘Conquista’, 
‘Celeste’ y ‘Sambaiba’, existe 
cierta correspondencia con el 
origen de los parentales que 
conforman estos cultivares, 
de acuerdo a la información 
de pedigrí señalada por Hiro-
moto y Vello (1986), quienes 

TABLA II
LISTA DE CEBADORES MICROSATéLITES UTILIzADOS EN LA EVALUACIóN DE CULTIVARES 

DE SOYA, SECUENCIAS FORwARD Y REVERSE, NúMERO DE ALELOS Y EL CONTENIDO 
DE INFORMACIóN POLIMóRFICA (PIC)

Figura 1. Dendrograma consenso construido a partir de 1000 combinaciones de 
remuestreo y obtenido de la evaluación de 14 genotipos de soya con 18 marcadores 
SSR, utilizando el coeficiente de Dice y el método UPGMA. Los números en los 
nodos indican el número de veces en porcentaje en que la topología de un nodo en 
particular se repite.
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evaluaron la base genética de 
los principales cultivares de 
soya en Brasil. Respecto a los 
cultivares venezolanos ubi-
cados en el grupo II conoci-
dos como cultivares FP, ellos 
comparten líneas denominadas 
BR83 las cuales provienen de 
una selección realizada en 
Brasil, caracterizadas por su 
buena adaptación al trópico y 
resistencia al hongo Cercospo-
ra sojina. También comparten 
en su pedigrí las líneas FP3 y 
FP4 (Tabla I)

La Figura 2 corresponde a 
la representación gráfica de 
las relaciones genéticas de los 
cultivares obtenido por ACP, 
el cual explicó 58% del total 
de la variación observada en 
las tres primeras coordena-
das. Allí puede observarse el 
agrupamiento de los cultiva-
res ‘FP90-6103’ (1) y ‘FP90-
7102’ (6), ambos comparten 
en su pedigrí la línea parental 
macho (BR83-10073). Es im-
portante resaltar que ambas 
líneas, siendo FP, se diferen-
cian del resto, posiblemente 
por poseer en su constitución 
genética fuentes F81 prove-
nientes de la Universidad de 
Florida (Tabla I). Al igual que 
en el dendrograma, la mayoría 
de las líneas FP se agruparon 
junto a la ‘CIGRAS-06’, lo 
que hace pensar puedan tener 
orígenes similares. El cultivar 
‘FP-3’, como es de esperarse, 

se agrupó con las mayoría de 
las líneas FP, debido a que 
éste fue uno de los primeros 
cultivares obtenidos y sem-
brados en el país y fue uti-
lizado para la derivación de 
líneas para la obtención de 
cultivares.

Los resultados obtenidos 
corroboran la utilidad de los 
SSR en estudios de diversidad 
genética en soya. La informa-
ción generada es útil para los 
programas de mejoramiento, 
permitiendo la planificación 
de cruces con combinaciones 
útiles de algunos cultivares 
considerados élites en base a 
su comportamiento fenotípico. 
No obstante, se recomienda 
continuar explorando mayor 
diversidad genética en el ban-
co de germoplasma para po-
der realizar mayores progresos 
en mejoramiento a mediano y 
largo plazo.
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Figura 2. Representación gráfica del análisis de coordenadas principales 
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