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Introducao Resultados e Discussao

O melhoramento genético do cafeeiro € um processo lento que
demora anos. Para acelerar a identificacao de variedades
superiores € de suma importancia que métodos de selecao mais
eficientes e rapidos sejam desenvolvidos. Nesse contexto, a
Selecao Gendmica (SG), a qual permite predizer o mérito genético
de plantas com base de informacdes moleculares com grande
acuracia, se apresenta como uma metodologia interessante.
Dentre os meétodos utilizados para realizar a predicao genomica,
as Redes Neurais Artificias (RNA) capturam naturalmente as
relacdes nao-lineares entre os marcadores a partir dos dados de
entrada. Desta forma, o uso de RNA em SG vem aumentando.

O objetivo desse trabalho foi comparar a capacidade preditiva de
diferentes arquiteturas de RNA na predicao do meérito de
genotipos quanto a resisténcia a cercosporiose em Coffea
arabica.

Material e Métodos

Foram utilizados dados de resisténcia a cercosporiose de 195
genotipos de Coffea arabica genotipados para 3824 marcadores.
Os dados foram divididos em treinamento, 80% dos gendtipos
(156 individuos), e teste, 20% dos genodtipos (39 individuos). As
RNA utilizadas sao do tipo Perceptron de Multiplas Camadas, com
duas camadas ocultas, cada uma variando 1 a 20 neuronios.
Foram consideradas para o ajuste diferentes numeros de
iteracoes, sendo eles 10, 20, 30, 40, 50, 60, 100, 300 e 500. Para a
comparacao foram utilizadas a capacidade preditiva e erro
quadratico médio com métricas.

Tabela 1. Resumo das melhores RNAs de cada iteracao com base
na capacidade preditiva do conjunto teste (CP teste), onde o
numero de neuronios na primeira camada (NC1) e na segunda
camada (NC2), capacidade preditiva do conjunto de treino (CP
treino) e erro quadratico médio (EQM).

Iteracoes NC1 NC2 CP treino CP teste EQM
50 2 12 0,40305 0,60040 0,81248
30 4 10 0,35326 0,57928 0,57928
40 2 6 0,29164 0,55954 0,9/501
20 3 3 0,37817 0,54714 0,87770
60 3 3 0,49642 0,52955 0,95210
100 3 16 0,39504 0,52123 0,91156
300 3 18 0,78288 0,49045 0,98498
500 2 16 0,37279 0,46369 0,99977
1000 4 19 0,53088 0,44114 1,04575

Conclusoes

Esse resultado pode ser explicado devido ao fendmeno denotado
por overfitting, ou seja, um modelo obtém otimos resultados em
sua populacao de treinamento, mas possui pobre performance na

realizacao de predicoes.
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