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Resumo

Neste trabalho foi feita uma seleção de genótipos de soja, baseada na 
densidade visual de pelos da raiz principal e das laterais e na medição 
do comprimento médio dos pelos radiculares de linhagens e cultivares. 
Foram avaliados 40 genótipos, no ano de 2016/2017, no laboratório de 
tecnologia de sementes da Embrapa Soja. A semeadura foi realizada em 
papel de germinação, umedecidos em solução nutritiva de sulfato de 
cálcio. Imagens de raízes foram obtidas de plântulas com sete dias de 
idade. Os dados foram tabelados e utilizados numa análise de agrupa-
mento, separando-se semelhanças e diferenças entre os genótipos para 
as variáveis estudadas. De modo geral, tanto as densidades quanto 
o comprimento dos pelos mostraram valores médios. Porém, vários 
genótipos mostraram valores extremos, havendo altas e baixas densi-
dades, sendo que os pelos mais curtos situaram-se na faixa de 0,30 
mm e os mais longos entre 0,59 e 0,65 mm. A metodologia utilizada 
mostrou-se útil para a realização de avaliações iniciais, na busca de 
plantas com potencial de melhor adaptação a ambientes restritivos do 
ponto de vista hídrico e nutricional. 



Abstract

In this work, soybean genotypes were selected based on the visual root 
hair density in the main and in lateral roots and on the measurement of 
length of root hairs in lines and cultivars. We evaluated 40 genotypes 
at the Embrapa Soja seed technology laboratory, in 2016/2017. Seeds 
were germinated in germitest paper rolls wetted in calcium sulfate 
nutrient solution. Root images were taken of seven days old seedlings. 
Data were tabulated and submitted to cluster analysis, separating simi-
larities and differences between genotypes for the studied variables. In 
general, both data on root hair densities and lengths showed intermedi-
ate values. However, various genotypes showed extreme values, hav-
ing high and low densities. The shorter root hair length was 0.30 mm 
and the longer ranged from 0.59 to 0.65 mm. The methodology used 
was useful for conducting preliminary experiments, in search of plants 
with potential for better adaptation to restrictive environments from the 
water and nutritional points of view.



Introdução 

O detalhamento do sistema radicular das espécies cultivadas ganha 
um espaço cada vez maior, por existir diferenças genotípicas em 
vários traços das raízes, entre eles a densidade e o comprimento dos 
pelos radiculares. Estes têm grande importância na adaptação das 
plantas às restrições hídricas e nutricionais, sendo uma importante 
evolução das plantas dos ambientes aquáticos para os ambientes 
terrestres (RAVEN & EDWARDS, 2001). O crescimento dos pelos 
radiculares requer um investimento mínimo em biomassa, aumentando 
significativamente o raio de ação da raiz (Segal et al. (2008); Bibikova 
& Gilroy (2003); Lynch (2007; 2013) e White et al. (2013). Segal et al 
(2008) estudando plantas de cevada concluíram que, em solo arenoso, 
pelos longos absorvem 55% mais água que plantas sem pelos. Do 
aspecto nutricional, são extremamente eficientes na absorção de 
nutrientes de baixa mobilidade, principalmente o fósforo (P) (Gahoonia 
et al. (2001); Lynch, 2007). Isto ocorre porque a pilosidade promove 
uma atividade ácida positiva, ajudando mobilização e absorção de 
P, após mineralização do fósforo orgânico (Po) no solo (Brown et al. 
(2013).  Destaca-se também que os pelos radiculares são importantes 
no processo de fixação biológica do nitrogênio (FBN) em leguminosas 
como a soja, participando da troca de moléculas que possibilitam o 
estabelecimento da simbiose entre a planta e as bactérias fixadoras 
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de N (BRECHENMACHER et al., 2010). Em soja, Wang et al. (2004), 
destacaram que o comprimento do pelo é pouco influenciável pelo 
ambiente e possui alta herdabilidade. A densidade, por sua vez, é mais 
influenciável pelo ambiente possuindo menor herdabilidade. No entanto, 
a densidade dos pelos radiculares é importante para a absorção de P, 
com destaque maior nas raízes basais (laterais) em comparação com a 
raiz principal. As duas principais avaliações feitas nos pelos radiculares 
são o comprimento e a sua densidade por unidade de área. A medição 
dos pelos pode ser feita diretamente em imagens fotográficas, com 
escala graduada em milímetros (GONÇALVES & LYNCH, 2014b). O 
número de raízes laterais, sendo muito grande, impossibilita a medição 
direta do comprimento de todos os pelos nas mesmas. Nesse caso, 
uma escala de notas (Marques Júnior et al., 1997), para a densidade 
dos pelos   possibilita a diferenciação de genótipos de forma visual. O 
objetivo deste trabalho foi a seleção de genótipos de soja abundantes 
em pelos radiculares, como parte do programa de melhoramento 
genético da Embrapa. 

Material e Métodos

Foram utilizados 40 genótipos de soja do programa de melhoramento 
da Embrapa Soja. O experimento foi realizado no laboratório de se-
mentes da Embrapa Soja, Londrina, PR – Brasil. Os 40 genótipos foram 
semeados no ano de 2016/207, organizado em forma de rotina, onde 
foram feitas semeaduras e coletas de dados semanais. O delineamento 
experimental foi o de blocos casualizados, com quatro repetições. Ao 
final do experimento, os dados foram utilizados para uma classificação 
dos genótipos por análise de agrupamento, ou análise de “clusters” 
(STATISTICA, 1995).  Utilizou-se para cada amostra, três folhas de 
papel de germinação, duas embaixo e uma em cima das sementes, 
tendo os papéis as dimensões de 25×19 cm, que foram previamente 
umedecidos com 2,5× o peso do papel, com uma solução de sulfato 
de cálcio a 0.5mmol. Antes de cada semeadura, 5 sementes de cada 
genótipo foram desinfectadas à superfície por 3 a 5 minutos em 2-3% 
em solução de hipoclorito de sódio (GONÇALVES & LYNCH, 2014 a, 
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b). As sementes foram colocadas na parte superior do papel, com o 
hilo voltado para baixo. Após isto as sementes foram enroladas no pa-
pel, sendo cada rolo identificado com o nome do genótipo. A cada con-
junto de 5-8 rolos, foi utilizado um atilho de borracha na parte superior 
do conjunto e cobertos com um saco plástico, utilizando-se outro atilho 
na parte inferior para a manutenção da umidade do papel. As amostras 
foram colocadas num germinador a 26-28 °C, ao abrigo da luz, por 7 
dias com uma inclinação máxima de cerca de 75°. No sétimo dia foram 
tomadas imagens para as avaliações da densidade e do comprimento 
dos pelos. Foi utilizado um microscópio digital portátil (microscópio 
digital Celestron 5MP) para a tomada dessas imagens digitais, junta-
mente com uma escala graduada em milímetros. Com a abertura dos 
rolos, foram escolhidas as três plântulas mais vigorosas. Estas, foram 
dispostas ao lado da régua, uma do lado da outra com uma etiqueta 
identificando a amostra para a captura de 2-4 imagens digitais. Em 
cada plântula foram feitas leituras na parte mais desenvolvida da raiz 
(a partir da primeira raiz secundária e até cerca de 5mm para baixo), 
focando os pelos e a escala. As imagens, em formato jpg, foram ana-
lisadas visualmente para a determinação da densidade de pelos tanto 
na raiz principal quanto nas laterais e também do comprimento médio 
dos pelos da raiz principal de cada genótipo. Foi usada uma de notas 
conforme Marques Junior et al.(1997) e Gonçalves et al. (2015), com 
notas em três níveis (do tipo alto, médio e baixo), onde foi dada a nota 
3 quando o genótipo apresentava alta densidade de pelos no terço su-
perior da raiz principal; nota 2 para uma densidade apenas média e nota 
1 para baixa densidade. Da mesma forma, para a densidade de pelos 
nas raízes laterais, foi dada a nota 3 para alta densidade, nota 2 para 
média e nota 1 para poucos pelos ou quando eram ausentes. O passo 
seguinte foi a determinação do comprimento médio dos pelos radicu-
lares da raiz principal a partir das imagens, com o uso de um software 
específico para isso (GONÇALVES & LYNCH, 2014b).   

Para a determinação do comprimento dos pelos radiculares a imagem 
da escala foi utilizada como referência para calibração do software 
quanto ao número de pixels por milímetro. Em seguida foram feitas as 
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leituras do comprimento de cinco a oito pelos por imagem. Os arquivos 
das imagens foram salvos em planilhas eletrônicas e organizados em 
tabelas, contendo as médias das 4 repetições de cada genótipo. Por 
fim, as variáveis densidade visual de pelos na raiz principal, densidade 
visual de pelos nas raízes laterais e de medições de comprimentos de 
pelo da raiz principal, foram usadas para a realização da análise de 
agrupamento. Essa técnica evidencia relações multidimensionais entre 
um conjunto de observações, em um gráfico denominado dendog-
rama ou fenograma (JOHNSON & WICHERN, 1988; FREITAS, 1998 e 
GONÇALVES, 2004). A medida de similaridade utilizada foi a distância 
euclidiana e o dendograma construído pelo método de Ward.   

Resultados e Discussão

Na Tabela 1 são apresentados os resultados das avaliações nos genóti-
pos de soja: 

Tabela 1 – Densidade de pelos na raiz principal e nas raízes laterais e compri-
mento médio dos pelos radiculares (mm) da raiz principal, de 40 genótipos de 
soja, em plântulas germinadas por sete dias. 

Identificação do 
Genótipo

Densidade de pelos 
na raiz principal1

Densidade de pelos 
nas raízes laterais1

Comprimento médio 
de pelos da raiz 
principal (mm)1

BMX Turbo RR 2,6 1,57 0,49

BMX Valente RR 2,8 2,20 0,39

BR10 50141 2,3 1,57 0,50

BR10 87465 2,4 1,10 0,38

BR10 59583 2,1 1,50 0,39

BRB11 01312 1,4 2,37 0,38

BRB11 01853 1,8 1,22 0,39

BRB11 02865 1,4 1,14 0,35

BRB11 04193 1,8 1,60 0,38

BRB11 7482 3,0 2,00 0,57

BRB11 8692 2,3 2,10 0,38

BRB12 20593 1,4 1,44 0,35

(continua)
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BRB12 3060 1,3 1,00 0,46

BRB12 53050 2,4 1,60 0,55

BRB12 55626 2,3 1,88 0,53

BRB12 20628 2,2 1,66 0,47

BRR12 83021 1,4 1,75 0,34

BRZ13 20156 1,1 1,0 0,31

BRZ13 20409 1,3 1,25 0,36

BRZ13 23415 1,4 1,75 0,33

BRZ11 6426 1,7 2,33 0,45

BRZ11 31715cv 1,3 2,37 0,34

BRZ11 36939 1,3 1,8 0,42

BRZ11 39536 1,6 1,8 0,32

BRZ11 40208 1,9 2,62 0,35

BRR12 2511 2,3 1,12 0,48

BRR12 2507 1,8 2,50 0,48

BRR12 2526 1,6 1,60 0,53

BRR12 2577 2,0 2,40 0,65

BRR12 2497 2,0 1,33 0,48

BRZ14 10314 2,0 2,75 0,59

BRZ14 10323 1,9 2,57 0,30

BRZ14 10374 1,7 2,14 0,40

BRZ14 10430 1,5 2,37 0,40

BRZ14 10418 1,3 2,33 0,34

BRZ14 10443 1,4 2,22 0,32

BRZ14 10446 1,5 2,37 0,27

BRZ14 10453 1,1 2,28 0,31

DM 5859 Ipro 1,6 2,00 0,43

PF 11163 1,8 2,60 0,55
1 Média de 4 repetições (3 a 5 plântulas por repetição)

(continuação)
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A Figura 1 representa a análise de agrupamento feita pelo método de 
Ward, para os 40 genótipos de soja.

Dendograma para 40 genótipos de soja
Método de Ward
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Figura 1. Dendograma indicando a formação de sete grupos delineados pela linha de 

corte na distância de ligação 3,0. 

Assumiu-se, neste trabalho que, são curtos, os pelos de até 0,35 mm, 
médios os de 0,36 a 0,45 mm e longos, os de 0,46 mm de compri-
mento ou mais, conforme descrito por Gonçalves et al. (2015). Na 
Figura 1 foram formados 7 diferentes grupos que, juntamente com os 
dados da Tabela 1, possibilitou a seguinte interpretação dos resultados, 
observando-se sempre, da esquerda para a direita: O grupo 1, formado 
pelos genótipos BRZ11 39536, BRZ13 23415, BRR12 83021, BRZ13 
20156, BRB12 20593, BRZ13 20409, BRB11 02865 e BRB11 01853 
apresentaram densidade de média a baixa na raiz principal e nas late-
rais. Todos os genótipos do grupo 1 tiveram o comprimento de pelos 
classificados como curtos, com exceção de BRB11 01853 com a clas-
sificação de médio; o grupo 2, formado pelos genótipos BRZ11 31715 
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cv, BRZ14 10418, BRZ14 10443, BRZ14 10446 e BRZ14 10453, que 
apresentaram média a baixa densidade na raiz principal e média a alta 
nas laterais, todos com pelos curtos; o grupo 3, formado por BRR12 
2507, BRZ11 6426, DM 5859 IPRO, BRZ14 10374, BRZ11 36939, 
BRZ14 10430 e BRB11 01312, que mostraram densidade média a 
baixa na raiz principal e média a alta nas laterais (exceções para BRZ11 
36939, com densidade média a baixa e DM 5859 IPRO, com densidade 
média), com pelos médios (exceto BRR12 2507, com pelos longos). O 
grupo 4 foi formado por BRZ14 10323, BRZ11 40208, BRB11 8692 
e BMX Valente RR, que apresentaram densidade média a alta na raiz 
principal em BMX Valente RR e BRB11 8692 e densidade média a 
baixa na raiz principal em BRZ11 40208 e BRZ14 10323), densidade 
média a alta nas laterais e pelos curtos, com exceção de BMX Valente 
RR, com pelos médios. O grupo 5, por sua vez, foi formado por PF 11 
163, BRZ14 10314 e BRR12 2577, que apresentaram média densidade 
na raiz principal (exceto PF 11 163, com densidade média a baixa) e 
média a alta nas laterais e longos pelos. O grupo 6, incluiu os genóti-
pos BRR12 2526, BRB12 3060, BRB11 04193, BR10 59583, BRR12 
2497, BRR12 2511 e BR10 87465, que mostraram densidade de mé-
dia a baixa a média a alta de pelos na raiz principal e média a baixa nas 
laterais, além de médio comprimento de pelos, com exceção de BRB12 
3060, BRR12 2526 e BRR12 2497, com pelos longos; e, por último, o 
grupo 7; formado pelos genótipos BRB11 7482, BRB12 55626, BRB12 
53050, BRB12 20628, BR10 50141 e BMX Turbo RR, que mostraram 
densidade de média a alta na raiz principal, média a baixa nas laterais e 
longos pelos. 

A importância dos pelos radiculares e sua disposição na arquitetura da 
raiz foi destacada por LYNCH (2007) e MIGUEL et al. (2013). Por sua 
vez, Gonçalves et al. (2015) destacaram que, em raízes de soja, a boa 
densidade de pelos radiculares laterais, aumenta significativamente a 
área de absorção de água e nutrientes pelo sistema radicular como um 
todo, uma vez que a raiz principal tende a ser insignificante diante do 
volume das raízes laterais. 
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Conclusões

No dendograma da Figura 1, foi possível formar 7 grupos, na distância 
de ligação de aproximadamente 3,0, com destaques:   

-  para os grupos que mostraram genótipos com densidade média 
a alta nas raízes laterais, como os grupos 2, 4 e 5; 

- para os grupos que apresentaram genótipos com pelos longos, 
como os grupos 3, 5, 6 e 7. 
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