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Introducao Resultados
Pressionados pela demanda global por alimentos a menores
precos, os melhoristas tém buscado desenvolver novas tecnologias 3 o
que possam auxilia-los durante o processo de melhoramento. Uma 50- :
alternativa que vém se comprovando eficiente dentro dos programas, ] 4

é a selecao gendmica, auxiliada por meio de marcadores moleculares.
Essa ferramenta destaca-se por sua eficiéncia durante a identificacao
de individuos superiores com base nas respectivas informacoes
moleculares. Paralelamente, o uso de técnicas de inteligéncia
computacional (IC) tem ganhado notoriedade devido a sua
capacidade de capturar padroes nao lineares.
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PC4 (3.83%)

Objetivos

Dessa forma, este trabalho teve como objetivo comparar o
desempenho preditivo dos modelos gendomicos Bayesian Ridge

. | , 25 50 75
Regression (BRR) e Multilayer Perceptron (MLP), por meio de PC1 (5.28%)
métricas de acuracia preditiva e coincidéncia de selecao. ©102 3 465

Material e Métodos ou Metodologia
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Conclusoes

Os resultados indicam que o MLP apresentou desempenho

Bayesian ridge res"[eBSGSILORr} zﬁt:j::r[figcemm” superior a0 BRR, demonstrando seu potencial promissor para
10.000 interaces Neurdnios [16, 128] (step = 16) aplicacao em programas de selecao gendOmica, especialmente em
1.000 burn-in Dropout [0.1, 0.2, 0.3] cenarios com possiveis interacdes e efeitos nao lineares.

Python [Keras e TensorFlow]
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