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Introducao

Resultados

As Redes Neurais Artificiais (RNA) fazem parte do aprendizado de
maquina, um dos principais ramos da inteligéncia artificial. Inspiradas
nas redes neurais biologicas, essas estruturas computacionais simulam
o comportamento dos neurdnios presentes em seres vivos (ALLARD,
1999). As RNAs tém sido aplicadas em diversas areas da agropecudria.
Nesse contexto, a classificacdo de cultivares de soja por meio de
caracteres morfologicos pode ser uma ferramenta importante para

auxiliar no melhoramento genético (CRUZ et al., 2012).

Objetivo

Objetivou-se classificar cultivares de soja, utilizando caracteres
morfologicos, por meio das Redes Neurais Artificiais e da Analise
Discriminantes de Anderson.

Material e Métodos

O experimento foi conduzido em casa de vegetacao do Laboratoério

de Bioestatistica da UFV - Campus Rio Paranaiba. Foram utilizadas
sementes de seis cultivares de soja (BRS 283, BRS 284, BRS 511, BRS
519, BRS 531 e BRS 573), semeadas em vasos de 3 dm3 a 2 cm de

profundidade. No estadio VE foi realizado o desbaste, mantendo trés

plantas por vaso.
As avaliacbes foram feitas nos estadios V2 (comprimento do

epicotilo e altura da planta) e V3 (comprimento do epicotilo, altura da
planta e comprimento da rdqui da primeira folha trifoliolada) (Fehr e
Caviness, 1977).

O delineamento utilizado foi em blocos casualizados, com seis
cultivares e cinco repeticoes. O conjunto de dados original foi
ampliado no Programa Genes (CRUZ, 2013), resultando em 400
informagOes por cultivar, das quais 80% foram usadas para
treinamento e 20% para validacao.

RNA do

multicamadas (b neurdnios na camada de entrada, 11 na oculta e 6 na

Para a modelagem, utilizou-se tipo perceptron

de saida). A comparacao foi feita com a Anadlise Discriminante de
Anderson por meio da taxa de erro aparente (TAE). As analises foram
realizadas no Programa Genes e no R (pacote nnet) (R Core Team,

2024).
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Durante o processo de treinamento do modelo, a RNA apresentou
Taxa de Erro Aparente (TEA) de 12,44%, indicando boa capacidade de
aprendizado e ajuste ao conjunto de dados. Quando submetida ao
processo de validacdo, que é mais rigoroso por utilizar dados nao
incluidos no treinamento, a TEA obtida foi de 17,08%, valor ainda
considerado baixo e aceitavel para estudos dessa natureza, reforcando a
consisténcia do modelo. Em contrapartida, o método estatistico classico
da Andlise Discriminante de Anderson apresentou desempenho
inferior. A TEA para os dados de treinamento foi de 51,82%, e, no
processo de validacao, 51,87%, evidenciando que este método nao
conseguiu capturar de forma eficiente os padrdes existentes nos
caracteres morfologicos avaliados. A alta taxa de erro sugere que o uso
da Anadlise Discriminante de Anderson para a diferenciacao de
cultivares de soja, com base apenas nas varidveis analisadas no presente
trabalho, apresentou limitacdao na classificacao das cultivares. Assim o
uso da RNA pode contribuir para o melhoramento genético da soja,
permitindo antecipar a diferenciacdo de cultivares de forma pratica e
COIM mailor precisao.

Conclusdo

As Redes Neurais Artificiais mostraram-se mais eficientes na
classificacdo de cultivares de soja em comparacdo com a Analise
Discriminante de Anderson.
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