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INTRODUCAO

O melhoramento de plantas ¢ fundamental para o aumento da produgdo de alimentos, sendo
responsavel por cerca de 50% do incremento da producdo por drea (EVENSON; GOLLIN,
2003). A partir dessa importancia, os programas modernos geram inimeros dados, o que desafia
a obtencdo de informagdes com andlises estatisticas classicas. Nesse cendrio, o Aprendizado de
Mjéquina surge como uma alternativa visando auxiliar o melhorista. Assim, o presente trabalho
tem como objetivo comparar abordagens de aprendizado de maquina ndo supervisionado e
supervisionado, com foco no potencial de cada uma para melhorar o processo de
desenvolvimento de cultivares superiores.

DESENVOLVIMENTO

O experimento foi conduzido no Instituto de Melhoramento e Genética Molecular IMEGEM),
localizado no Centro de Ciéncias Agroveterinarias. Utilizou-se 79 populagdes de feijao
(Phaseolus vulgaris L.) com diferentes niveis de heterozigose. Foram mensurados os caracteres,
estatura (cm), altura de inser¢do do primeiro legume (cm), didmetro do caule (mm), numero de
legumes, numero de graos e massa de graos por planta (g). Ao todo, foram mensuradas 5.136
plantas, totalizando 30.816 observagdes. Este conjunto de dados serviu como base para
aplicacdo dos algoritmos (PEDREGOSA et al., 2011). O aprendizado de maquina nao
supervisionado foi empregado com o objetivo de agrupar os genotipos semelhantes com base
no conjunto de dados. O niimero de grupos foi determinado com base no critério de Mojena,
conforme Souza Neto (2022). No aprendizado supervisionado, a finalidade foi realizar a
previsdao do mérito dos genoétipos, utilizando trés classes aplicadas ao conjunto de dados: i)
plantas ruins (média -1 desvio); ii) plantas médias (£ 1 desvio); iii) plantas boas (+ 1 desvio).
No treino do modelo utilizou-se todas as caracteristicas avaliadas, como varidveis preditoras,
exceto a massa de graos por planta, que foi usada como a variavel resposta, a ser prevista. Foram
utilizados 80% dos dados para o treino e 20% no teste do modelo (PAIXAO et al., 2022). Todas
as analises computacionais foram realizadas utilizando a linguagem de programacao Python
(3.13.6) e as respectivas bibliotecas: Matplotlib, Numpy, Pandas, Scikitlearn, Seaborn.

RESULTADOS

Na abordagem nao supervisionada foi obtido como resultado um dendrograma com correlagao
cofenética de 72%, que reflete a concordancia da matriz de distancias entre os genotipos que
estd representada no dendrograma (Figura 1A). Este dendrograma elucida as relagdes de
dissimilaridade entre todos os genotipos, evidenciando a formagao de agrupamentos distintos
entre os genitores e suas respectivas progénies. Essa informagao sugere que, para o conjunto de
dados avaliados, ha divergéncia genética. Com base nisso, o melhorista pode direcionar futuros
cruzamentos de forma estratégica, visando incrementar a variabilidade genética nas populagdes
segregantes ao hibridar artificialmente genitores de grupos distintos com caracteristicag
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complementares. Além disso, populagdes segregantes promissoras podem ser identificadas
mediante a média do grupo formado. Por outro lado, a abordagem supervisionada foi
empregada para a previsao do mérito dos genotipos quanto ao carater massa de graos por planta.
A avaliagdo do desempenho desta previsao releva que na classe boa, que possui os individuos
com maior massa de graos, o algoritmo identificou corretamente 90% dessas plantas
corretamente e 10% ele destinou de forma erronea a classe média (Figura 1B). Além disso, o
aprendizado ndo classificou nenhuma planta boa como ruim, o que acarretaria no descarte de
uma planta promissora. Com isso, a principal vantagem dessa abordagem, esta compreendida
na previsao de individuos com maior massa de graos por planta. Para este estudo foram
utilizadas caracteristicas vegetativas e reprodutivas, porém seria possivel utilizar apenas
caracteristicas vegetativas para saber se uma planta sera promissora?

CONSIDERACOES FINAIS

Os resultados obtidos com o uso dos aprendizados de maquina ¢ promissor no melhoramento
de plantas. A abordagem nao supervisionada revelou a divergéncia genética entre os genotipos
de feijdo, podendo auxiliar na definicdo de cruzamentos estratégicos e identificacdo de
populacdes segregantes promissoras; enquanto a abordagem supervisionada apresentou boa
eficiéncia na previsao fenotipica, permitindo predizer gen6tipos superiores. Assim, a integracao
dessas técnicas pode otimizar o processo de melhoramento vegetal e acelerar o
desenvolvimento de cultivares de feijado promissoras.

Palavras-chave: Phaseolus vulgaris, Ciéncia de dados, Aprendizado de méaquina.
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Figura 1. Dendrograma em forma de leque obtido pelo aprendizado de maquina ndo
supervisionado (14) e matriz de confusdo normalizada para avaliag¢do do modelo referente ao
aprendizado de maquina supervisionado (1B).
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