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Resumo: A fonte primaria de informações sobre indivíduos e suas populações, 

são seu genoma e suas características fenotípicas.  Elas são capazes de 

descrever detalhadamente os acontecimentos biológicos sofridos pelos indivíduos 

no espaço-tempo e as modificações ocasionadas nas alterações dos genomas. 

Com vista nisto, a pesquisa tem buscado predizer os possíveis eventos e postular 

soluções para as mais diversas situações genéticas, com ajuda de softwares que 

possam simular o avanço no tempo e suas características diversas. Atualmente a 

biotecnologia tem investido, de forma significativa, na compreensão e 

aprimoramento de dados simulados, por serem uma ferramenta viável no 

processo de acompanhamento evolutivo, gerando informações robustas e maior 

número de cenários complexos e mais realistas. Desta forma, o presente trabalho 

foi realizado em dois capítulos, onde: I) Simulação de dados para predição 

genética de populações naturais multi-locus avançadas no tempo; II) Predição de 

fenótipos de tabaco através das redes neurais artificiais, objetivando demonstrar a 

importância do uso de dados simulados no planejamento de pesquisas e 

utilização de equações matemáticas na predição de dados fenotípicos, por meio 

de resultados e informações de alta confiabilidade, que possibilitam através 

destes a produção de informações e conhecimento que subsidiará pesquisadores 

na estratégia de conservação de populações e indivíduos de forma rápida e 

altamente eficiente. 
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Abstract: The primary source of information about individuals and their 

populations is their genome and phenotypic characteristics. They are able to 

describe in detail the biological events suffered by individuals in space-time and 

the changes caused by changes in genomes. With this in mind, the research has 

sought to predict possible events and postulate solutions for the most diverse 

genetic situations, with the help of software that can simulate the advance in time 

and its diverse characteristics. Currently, biotechnology has significantly invested 

in the understanding and improvement of simulated data, as they are a viable tool 

in the evolutionary monitoring process, generating robust information and a 

greater number of complex and more realistic scenarios. Thus, the present work 

was carried out in two chapters, where: I) Simulation of data for genetic prediction 

of natural multi-locus populations advanced in time; II) Prediction of tobacco 

phenotypes through artificial neural networks, aiming to demonstrate the 

importance of using simulated data in research planning and the use of 

mathematical equations in the prediction of phenotypic data, through highly 

reliable results and information, which make it possible through of these, the 

production of information and knowledge that will support researchers in the 

strategy of conserving populations and individuals in a fast and highly efficient 

manner. 
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Introdução  
 

O desenvolvimento de modelos matemáticos complexos que possam 

auxiliar o conhecimento sobre os mais diversos assuntos, tem sido pauta de 

estudo em muitas áreas do conhecimento biológico (PENG et al., 2007; CURRAT 

et al.,2019). Viabilizando a projeção de situações biológicas distintas, que 

convencionalmente levariam anos para serem observadas e detectadas por conta 

dos altos custos de manutenção da mesma.  

A viabilidade de simular dados em sua ampla magnitude, proporciona uma 

saída viável e de baixo custo, que traz a evolução genética e suas magnitudes 

como fator principal na elaboração de modelos. Pois, segundo Yuan et al (2012), 

a complexidade dos dados computacionais é importante para satisfazer os 

interesses das variações demográficas e populacionais exigidas pela pesquisa de 

avanço temporal.  

Para subsidiar as pesquisas, alguns modelos têm utilizado polimorfismos de 

nucleotídeo único (SNPs) como base e output de dados, por serem marcadores 

pontuais, aumentando a acurácia e a complexidade, estreitando 

consideravelmente a simulação e qualidade dos dados obtidos (STRAND, 2002; 

FRANÇOIS & CAYE, 2017; MEYER & BIRNEY, 2018). Por serem marcadores 

pontuais e um dos principais causadores de variações genômicas e fenotípicas, 

estes podem ser produzidos em abundancia nos genomas simulados (MEYER & 

BIRNEY, 2018; GAYNOR, 2020). 

Alguns softwares como o R (R Development Core Team, 2019) e  GENES 

(CRUZ, 2006) podem ser utilizados para geração de indivíduos e populações com 

avanço temporal. Onde a constituição de populações são realizadas através da 

combinação de fatores de mutação, seleção natural, cruzamentos e outros 

fatores, capazes de atuar sobre as populações.  

Os avanços compreendem a seleção evolutiva e os fatores que atuam nos 

ambientes, onde a distância demográfica pode ser considerada fator atuante na 

diversidade entre e dentre as populações (CURRAT et al., 2019). Sendo 

detectáveis através de modelos biométricos, que utilizados de forma adequada, 

descreve diversos eventos sofridos pelas populações.  

Neste sentido, as redes neurais artificiais (RNAs) tem se destacado no âmbito 

da predição de dados, por serem uma abordagem alternativa para predição 
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(BINOTI et al., 2013; BINOTI et al., 2014; BHERING et al., 2015). As RNAs são 

modelos de aprendizagem baseados em neurônios humanos interligados, com 

recomendações pré-definidas pelo usuário (EBERHART & RUSSELL, 1966; 

BINOTI, 2010; BINOTI et al., 2012). Estas não necessitam do conhecimento das 

relações das variáveis, colaborando para a utilização em diversas áreas do 

conhecimento (NASCIMENTO, 2013; BINOTI et al.,2014).  

Desta forma, a utilização de modelos biométricos e softwares de simulação de 

dados tornam-se eficiente na mensuração de variáveis de natureza quantitativa e 

qualitativas e na compreensão dos eventos genéticos. Pois são capazes de 

captar variações de acordo a origem auxiliando na compreensão da relação de 

indivíduos e populações com as variáveis envolvidas, por meio de fatores 

genéticos ou ambientais.  

 

Revisão de literatura 
 

1. Tabaco (Nicotiana tabacum L.) 

A espécie Nicotiana tabacum L. comumente conhecida como tabaco ou fumo, 

pertencente à família Solanaceae, apresenta como centro de origem a América 

tropical (SOARES et al., 2008; FLORA DO BRASIL, 2020). São plantas, que 

apresentam flores grandes e rosadas, caule ereto, fruto em forma de cápsula 

ovoide e podem atingir até 2 metros de altura na fase adulta (BOIEIRO, 2008).  

Conforme Oliveira (2006), as principais utilizações do fumo estão ligadas a 

produção de charuto, cigarrilha e cigarros. Com vista nisto, o fumo é uma das 

culturas não alimentícias mais cultivadas do mundo (LIMA, 2006). Possuindo este 

uma ampla produção entre e os continentes da Ásia (65,7%), Américas (18,7%), 

África (12,7%) e Europa (2,8%) (FAOSTAT, 2021).  

 No ano de 2019, o Brasil produziu 769,801 toneladas de tabaco, ocupando 

assim o terceiro lugar no ranking entre os maiores produtores mundiais desta 

cultura (FAOSTAT, 2021). De acordo com Mesquita & Oliveira (2003), na Bahia o 

fumo foi introduzido no ano de 1757, no município de Cachoeira com introdução 

de indústrias de charuto. Sendo considerado, o segundo maior estado produtor 

com participação de 41% na produção do Nordeste (MESQUITA & OLIVEIRA, 

2003; OLIVEIRA, 2006). Tendo como base de cultivo, as variedades Sumatra, 
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Virgínia e Brasil-Bahia, com produção voltada para fumo em folha (OLIVEIRA, 

2006). 

A utilização de genótipos de tabaco diversificado, tem relação direta com as 

condições edafoclimáticas, que visam o maior rendimento dos mesmos, com o 

cultivo em regiões semelhantes às de origem (LIMA, 2006).  Com isso, o 

conhecimento dos germorplasmas existentes, tornam-se importantes para 

verificação e seleção das características morfoagronomicas de interesse para o 

plantio. Pois o conhecimento sobre os genótipos, nortea o cultivo das variedades 

para as regiões e finalidades de uso, de acordo com as características 

genotípicas e fenotípicas de interesse dos pesquisadores (MESQUITA & 

OLIVEIRA, 2003). 

Desta forma, se faz importante a caracterização das variedades para 

observação de características de interesse e determinação da variabilidade 

existente entre os genótipos de tabaco (GUIMARÃES et al., 2007). 

 

2. Marcadores moleculares codominantes 

 

 O conhecimento das características presentes no genoma de espécies 

vegetais apresenta grande importância para a compreensão do cenário genético 

de populações e suas gerações, sendo capaz de fornecer informações por meio 

dos marcadores moleculares, que auxiliarão em estudos para a conservação da 

diversidade e melhoramento genético (SOUZA, 2015). 

Os marcadores moleculares permitem a descrição dos genomas e a obtenção 

de outras informações de interesse agronômico para a cultura a ser avaliada 

(CAMPOS et al., 2013). Diante desses, torna-se possível o mapeamento e 

manipulação de locos para verificar a expressão de características, predição de 

híbridos simples, estudo de filogenias, entre outros (EUCLYDES & GUIMARÃES, 

1997). 

Com o avanço da biotecnologia é possível obter uma ampla gama de 

marcadores. No entanto, a eficácia destes marcadores está diretamente 

relacionada ao conhecimento das suas aplicações, bem como suas vantagens e 

desvantagens (SEMAGN et al., 2006).  
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Para Turchetto-Zolet et al. (2017), conforme sua herança alélica, os 

marcadores podem ser subdivididos em dominantes e codominantes. Os 

dominantes identificam apenas indivíduos homozigotos em suas análises, através 

da detecção de presença/ausência do alelo de interesse (HOFFMANN & 

BARROSO, 2006). RAPD (Randon Amplified Polymorphic DNA) (WILLIAMS et al., 

1990; WELSH & MCCLELLAND, 1990) e AFLP (Amplified Fragment Length 

Polymorphism) (VOS et al., 1995) são exemplos de marcadores dominantes. 

Os marcadores codominantes são capazes identificar indivíduos heterozigotos 

e homozigotos (TURCHETTO-ZOLET et al., 2017). Dentre estes, tem-se: SSR 

(Simple Sequence Repeats) (TAUTZ, 1989), RFLP (Restriction Fragment Length 

Polymorphism) (BOTSTEIN et al., 1980), SNP (Single Nucleotide Polymorphism) 

(CHING et al., 2002). 

Para Caetano (2009), os SSR, surgiram como alternativa de genotipagem para 

os estudos em animais, proporcionando a construção dos primeiros mapas 

genéticos. Os RFLP foram os primeiros marcadores a serem utilizados na década 

de 80, nos estudos de animais (CHARDON et al., 1985; BECKMANN et al., 1986; 

GEORGES et al.,1987; CAETANO, 2009).  

Segundo os autores François & Caye (2017) e Caetano (2009), os marcadores 

SNP são os mais utilizados pelos cientistas atualmente, por possuírem benefícios 

múltiplos quando comparado a tecnologia dos demais. Por serem na maioria das 

vezes de caráter bi-alélico, estes são encontrados em grande quantidade no 

genoma de indivíduos, podendo subsidiar estudos populacionais com simulação 

de dados, por apresentarem polimorfismos ligados a características fenotípicas 

(MEYER & BIRNEY, 2018; GAYNOR, 2020).  

3. Simulação de dados 

 

O desenvolvimento de mecanismos que possam subsidiar o conhecimento 

sobre genes e genomas de plantas, são frequentemente utilizados para observar 

o comportamento de populações a longo prazo.  Com base nas variações 

ocorridas no espaço-tempo, a simulação de dados tem facilitado a busca por 

compreensão sobre os possíveis eventos evolutivos como deriva genética e 

mutações, que podem ocorrer em uma população natural (ASSIS, 2005; 

FERREIRA, 2007; DAETWYLER et al., 2013).  
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A complexidade da simulação de dados está ligada a necessidade de imitar a 

realidade dos eventos genéticos, com a ampliação das hipóteses e rapidez nas 

respostas aos vários aspectos dos dados em estudo, permitindo a utilização de 

diferentes modelos de simulação que agreguem diversas fontes de variabilidade 

em níveis hierárquicos (ASSIS, 2005; SUN, 2012; DAETWYLER et al., 2013).  

Para Sun (2012), no melhoramento genético, a utilização de dados 

computacionais está diretamente relacionada ao processo de planejamento, em 

função de sua maior viabilidade e menor custo. Sendo comumente empregados 

para: predição de valores genéticos, simulação de genes e genomas e dinâmica 

genômica em diferentes períodos de tempo (MUIR, 1997; ASSIS, 2005). Já a 

conservação genética, utiliza a simulação de dados como maneira para 

compreender o padrão evolutivo das populações, prevendo os possíveis riscos de 

extinção, força de seleção e endogamia (HOBAN et al., 2012; HOBAN, 2014). 

Na literatura, podem ser encontrados vários modelos matemáticos para 

subsidiar a simulação de dados (KINGMAN, 2000; YUAN et al. 2017). No entanto, 

não existe um único modelo que possa descrever todos os eventos genéticos de 

interesse (HOBAN et al.,2012). Desta forma, a simulação dos parâmetros é 

ajustável para as variações dos eventos, facilitando sua adequação ao interesse 

dos pesquisadores e tornando-se ferramenta de grande importância para a 

ciência. 

Neste sentido, existem softwares que possibilita a aplicação de grande 

variedade de modelos matemáticos para obtenção de dados simulados. De 

acordo com Hoban et al. (2012), na literatura podem ser encontrados uma 

multiplicidade de simuladores que conseguem subsidiar a aquisição de dados 

com presença de polimorfismo. Dentre os softwares existentes, pode-se citar: 

programa R (R DEVELOPMENT CORE TEAM 2019), GENES (CRUZ, 2006), 

GENEPOP (RAYMOND & ROUSSET,1995) e ARLEQUIN (EXCOFFIER et 

al.,2005). 

Dentre os softwares citados anteriormente, pode-se destacar o R, como sendo 

um dos mais versáteis para incorporar os modelos, sendo possível verificar a sua 

versatilidade por meio dos pacotes que possuem implementação e extensão de 

outros programas, facilitando o trabalho dos pesquisadores, na utilização de um 

único software com várias alternativas de simulação dos dados. 
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3.1 Genética populacional avançada no tempo 

 

A aquisição de dados populacionais distribuídos no espaço-tempo, tem tornado 

a simulação populacional uma ferramenta altamente eficiente, por apresentar 

versatilidade nos modelos de simulação (ANDRELLO & MANEL, 2015). A 

utilização desta ferramenta é considerada uma estratégia viável e de baixo custo, 

para estudos de conservação e melhoramento genético (FAUX et al., 2016). 

Conforme Strand (2002), o avanço da tecnologia dos programas 

computacionais proporciona viabilidade para simulação de cenários possíveis 

para as populações naturais, com a flexibilidade na implementação dos 

parâmetros nas análises e abordagem diferenciada das possibilidades. A 

tecnologia do software R, tem disponibilizado uma ampla gama de ferramentas 

para a simulação da dinâmica dos processos evolutivos no estudo das 

populações de organismos vivos (FALCONER & MACKAY,1996; HOBAN et al., 

2012).  

No programa R, diversos pacotes foram desenvolvidos para atender a 

demanda de informações preditivas de populações. Como pode ser observado 

em trabalho de Wimmer et al. (2012), no qual foi proposto o pacote “synbreed” 

como uma alternativa para predição genômica de populações, com simulação de 

dados para genótipos e fenótipos, utilizando o método de validação cruzada.  

De acordo com Faux et al. (2016), as populações podem ser geradas pela 

simulação de aspectos como seleção genômica e edição de genoma, pelo usuário 

do pacote “AlphaSimR”. Pois a integração de biotecnologias ao pacote favorece a 

contribuição real para o desenvolvimento de pesquisas voltadas ao melhoramento 

genético com ênfase em populações de gerações avançadas. 

Os métodos para variação demográfica e avanço no tempo, com base na 

estrutura da população genética, foram abordados por Strand (2002) e Andrello & 

Manel (2015) em desenvolvimento dos pacotes “Metasim” e “MetaPopGen”, 

respectivamente. No “Metasim”, a simulação dos dados pode variar desde a 

análise do estádio de vida (mudas, juvenis, adultos vegetativos, reprodutivos e 

dormentes) do indivíduo até os cenários evolutivos realistas, baseados em 

modelos próprios (STRAND, 2002). Segundo Andrello & Manel (2015), para o 

“MetaPopGen”, os parâmetros são manipulados para obtenção de populações 
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com base em número de genótipos, sendo este indicado para projetos de 

cenários complexos e populações numerosas. 

Desta forma, torna-se importante salientar que os dados e a implementação 

das populações dependerão da demanda de cada usuário. Tais ferramentas 

relatadas, irão subsidiar qualquer estudo de dados para populações avançadas 

no tempo, se o pesquisador tiver o conhecimento sobre os modelos e métodos 

empregados para executar as simulações. 

 

3.2 Populações de gerações avançadas (Fn) 

 

Em programas de melhoramento e conservação genética, a condução do 

trabalho tem como base a busca de respostas sobre as populações analisadas, a 

fim de verificar o comportamento de seus alelos após o cruzamento dos 

indivíduos, auxiliando na escolha das linhagens mais promissoras (SANTOS et 

al., 2001).  

Desta forma, com o intuito de aumentar a eficiência dos programas de 

melhoramento, utilizam-se as populações avançadas (Fn), que serão avaliadas 

mediante o desempenho dos alelos de interesse, de acordo com os objetivos do 

programa (SANTOS et al.,2001; FERREIRA, 2007).  

Segundo Ramalho et al. (2001), as populações avançadas podem ser obtidas 

por métodos distintos. No entanto, a utilização dos métodos depende do 

conhecimento prévio das suas metodologias, para obter a eficácia na predição 

das populações segregantes (VALÉRIO et al., 2009).  

Entre os diversos métodos, podem ser encontrados trabalhos na literatura 

envolvendo cruzamentos dialélicos para a cultura do trigo (Triticum aestivum L.) 

(PIMENTEL et al.,2013a; PIMENTEL et al.,2013b) e melancia (SOUZA et al., 

2013), trabalhos com o método Jinks & Pooni (1976) para o arroz (Oryza sativa L.) 

(SANTOS et al.,2001) e feijão (Phaseolus vulgaris L.) (ROCHA et al.,2015).  

 

3. Análises para detecção de variabilidade genética  

 

A detecção da variabilidade genética num determinado grupo de indivíduos, 

depende da análise adequada dos dados, para extração de todas as informações 
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com eficiência, pois a caracterização de variabilidade é crucial para o programa 

de melhoramento e conservação (CAVALCANTE & LIRA, 2010). 

Em vista disto, revisar os métodos biométricos descritos na literatura, torna-se 

parte importante do trabalho que norteará a avaliação dos dados. Assim, pode-se 

identificar genitores em potencial para cruzamentos futuros, incrementar 

informações a respeito de culturas, unidades taxonômicas e compreender o 

padrão biogeográfico das populações (SILVA & RUSSO, 2000; FERREIRA, 2007; 

PESSANHA et al., 2011).  

Segundo Cruz et al. (2020), no início dos estudos sobre a diversidade 

biológica, os cientistas se norteavam por dados de natureza fenotípica. No 

entanto, com o avanço das tecnologias, a variabilidade genética pode ser 

detectada em nível de DNA. 

De acordo com Cavalcante & Lira (2010), a utilização de dados genotípicos é 

considerada enriquecedora e complementar nas informações extraídas por dados 

fenotípicos. Através deles, os pesquisadores conseguem eliminar duplicatas em 

programas de melhoramento, verificar o fluxo gênico e avaliar a diversidade 

existente entre e dentro de populações (ROBINSON, 1998; CRUZ et al., 2020).  

O modelo de análise multivariada, pode ser empregado para caracterizar a 

variabilidade das populações, pela da utilização de caracteres qualitativos e 

quantitativos de forma simultânea (MOURA et al.,1999). As técnicas de análise 

multivariada mais empregadas são a de variáveis canônicas, métodos 

aglomerativos e análise dos componentes principais (CRUZ & CARNEIRO, 2003, 

CAVALCANTE & LIRA, 2010).  

Para o estudo das variáveis canônicas e análise dos componentes principais, 

são utilizados gráficos de dispersão, os quais interpretados através de plano 

cartesiano. Já o método aglomerativo, baseia-se nas medidas de dissimilaridade 

obtidas usualmente pela distância euclidiana e a distância generalizada de 

Mahalonobis (D²) (CRUZ, 2005; CAVALCANTE & LIRA, 2010). Em ambas as 

metodologias, o objetivo é constatar a formação de grupos com indivíduos 

semelhantes e a divergência entre os mesmos, podendo ser observado o uso das 

técnicas e sua eficiência em várias publicações (PERONI et al.,1999; COELHO et 

al.,2007; CORREIA & GONÇALVES, 2012; SEBIM et al., 2016; PEREIRA et al., 

2019).    
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Outra forma para obter a caracterização da variabilidade, é por meio de 

parâmetros genéticos populacionais, como a heterozigosidade esperada e 

observada, número de alelos e índice de Shannon-Wiener; os quais detectam o 

polimorfismo existente (FERREIRA, 2007). Para Dias (1998), as informações 

sobre a diversidade, auxiliam no entendimento da estrutura da população, 

verificando assim as ações evolutivas sofridas pela mesma e ajudando a predizer 

a magnitude das variações sujeitas na população (CRUZ et al., 2020).  

4. Redes neurais artificias (RNAs) 

 

As redes neurais artificias (RNAs), são heurísticas que buscam a inserção da 

relação entre variáveis, com base no modelo de neurônios semelhantes ao do 

cérebro humano, em que estes possuem relações entre si, para obtenção da 

resposta final do trabalho proposto (FERNEDA, 2006; BINOTI, 2010; BINOTI et 

al., 2013). Obtendo características sobre os dados que não são apresentados 

explicitamente (KOVÁCS, 1996). 

As RNAs fazem a interação dos neurônios de acordo com seus pesos, 

podendo ser ajustado e diferenciado através do mesmo, sendo o conjunto de 

neurônios responsável pela aprendizagem, capazes de deduzir os resultados de 

acordo com o exemplo ao qual foi implementado (BRAGA et al., 2000; FERNEDA, 

2006; FIORIN et al. 2011). Existem diversas arquiteturas para as RNA’s sendo 

destacada a Adaline (Adaptive Linear Neuron) apresentado por Widrow e Hoff no 

ano de 1960 e Percepton, proposto por Frank Rosenblat em 1958 (FIORIN et al. 

2011).  

    Atualmente, as Perceptrons de Multiplas Camadas (Multilayer Perceptron - 

MLP) são as mais requisitadas para estudos, por ser de fácil utilização (FIORIN et 

al. 2011). Esta apresenta-se dividida em camadas de entrada,  intermediárias e  

saída.  

A camada de entrada é constituída por uma ou mais variáveis que estarão 

relacionadas (sinais de entrada), a variável alvo da análise (LACERDA, 2019). As 

camadas intermediárias ou ocultas são responsáveis pelas conexões, 

processamento e aprendizagem dos neurônios, extraindo as correlações entre as 

variáveis e suas características. Já na de saída, ocorre a obtenção dos dados 

processados (FIORIN et al.,2011; LACERDA, 2019).   
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Com vista no desempenho e capacidade de resposta, atualmente as RNAs tem 

sido aplicada para verificação de diversidade entre indivíduos (BRASILEIRO et 

al., 2015), para filtragem de snps (SILVA, 2013), na correlação de valor genético e 

ambiente (BATTEY et al., 2019), predição de volume de madeira (BHERING et 

al., 2015) e identificação de genótipos com características adaptativas 

(TEODORO et al., 2015).  
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Diversidade genética em populações simuladas multi-loci 

avançadas no tempo 

 

Autor: Luciana Lima dos Reis   
Orientador: Prof. Dr. Ricardo Franco Cunha Moreira 
Co-orientador: Prof. Dr. Jair Wyzykowski 

Resumo: Entender os cenários evolutivos a partir das populações que habitam 
determinados locais geográficos é importante para conhecer a estrutura genética 
populacional, uma vez que a utilização de ferramentas tecnológicas avançadas 
tornou-se saída viável para acompanhar o comportamento das populações em 
seus habitats naturais e os possíveis acontecimentos genéticos que produzem 
diversidade entre e dentre as populações. Objetivou-se no presente trabalho a 
verificação dos modelos biométricos para a simulação de dados, o desempenho 
dos mesmos na produção de diversidade populacional e avaliação da diversidade 
genética nas populações simuladas. Para isto, foram simuladas quatro 
populações de plantas dióicas, com quatro demes distintas em quatro fases de 
vida e distribuição no tempo de 40 anos. Os dados resultaram em quatro 
populações naturais, sendo pop 1= 12, pop 2= 40, pop 3= 25 e pop 4= 29 
indivíduos com seis locus polimórficos, com 55 alelos cada. Os valores para o 

número total de alelos na população ( ) variou entre 53 e 55 e a proporção de 
alelos na população (  ) apresentou média de 50% por população. As frequências 
alélicas não ultrapassaram valores de 0,4 em todas as amostra, com média de  

proporção de loci polimórficos (  ) igual a 0,71. Para número médio de alelo por 
loco (  ), número médio de alelos efetivos por loco (  ) e  índice de Shannon-
Wiener ( ), o locus L3 (  = 1,42,   = 7,25,  = 2,6) e locus L4 (  =1,83 ,  = 

8,78,  =2,27) assumiram os valores acima da média observadas. Na 
heterozigosidade esperada (  ) e observada (  ), a média foi    =0,85 e   = 
0,86.  O índice de fixação dentro de populações (   ), índice de fixação total (   ) e 

divergência entre as populações (   ) apresentam valores médios de    =-0.003, 
   = -0,004 e    =-0,001. De acordo com a AMOVA a diversidade existente dentre 
as populações é de 100%, sugerindo que os dados simulados apresentaram alta 
diversidade genética dentre os indivíduos da população, podendo este ser 
utilizado para predição genética para conservação. 
 
 
Palavras-chaves: Estrutura genética, marcadores moleculares, recursos 

genéticos naturais. 
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Introdução 
 

A biodiversidade existente nas florestas, consiste numa fonte de estudo para as 

mais diversas áreas do conhecimento vegetal. Por apresentarem grandes 

extensões, estas possuem uma complexa estrutura e dinâmica de 

desenvolvimento genético. No entanto, apesar das florestas apresentarem 

características tão importantes para a manutenção das diversas fontes de vida, 

estas ainda são alvos de degradação através das ações antrópicas, que resultam 

na fragmentação de florestas. Neste contexto, o estudo do fragmento florestal é 

de grande importância para obter diversas informações sobre as populações 

naturais existentes, compreensão dos processos evolutivos e das novas 

condições de adaptação decorrentes dos impactos sofridos pelo ambiente ao 

longo do tempo.  

As populações naturais podem estar sujeitas à mudanças (ESTIGARRIBIA et 

al., 2017) capazes de ocasionar uma desestruturação a nível de separação 

espacial entre seus integrantes, podendo aumentar sua autofecundação e as 

taxas de cruzamentos entre os indivíduos aparentados, afetando assim o fluxo 

gênico e ocasionando a deriva genética (DAL BEM et al., 2015;  ZANELLA, 2011). 

Desta forma, é crucial o desenvolvimento de estudos para avaliação dos efeitos 

genotípicos e fenotípicos nestas populações, a fim de compreender as mudanças 

ocorridas no tempo e espaço (MARTINS, 1987; ESTOPA et al., 2006). 

Para entender os eventos evolutivos sofridos pelas populações, os 

pesquisadores têm recorrido a simulação de dados, com a finalidade de verificar 

possíveis cenários do futuro e seus efeitos nas mesmas. A simulação de dados 

sobre populações para predição genética tem ganhado espaço em diversos 

trabalhos científicos; por gerar informações robustas e de alta confiabilidade e ser 

uma técnica de baixo custo para avaliação temporal dos indivíduos que as 

constituem (OLIVEIRA et al., 2005; AGUIAR, 2006; PEIXOTO, 2013; 

GUIMARÃES, 2016). 

Com o avanço tecnológico nos softwares, a simulação tem apresentado vários 

modelos, como: aqueles baseados em números de genótipos, números de 

indivíduos e genotipagem de alto rendimento (STRAND, 2002; ANDRELLO & 

MANEL, 2015; WIMMER et al., 2012). Sendo capazes de simular de forma 
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eficiente uma grande variação de eventos ocorridos no tempo e espaço 

(WIMMER et al., 2012). 

Para verificação da acurácia dos dados, a análise da variabilidade populacional 

torna-se importante entre e dentre populações. Através desta, é viável determinar 

a direção e magnitude da alteração gerada nas frequências alélicas dos 

indivíduos que compõe as populações e através destas é possível direcionar 

estratégias para conservação dos recursos genéticos (MARTINS, 1987).  

Desta forma, o presente trabalho tem como objetivo a simulação de quatro  

populações multi-locus com a atuação de eventos evolutivos durante 40 anos e 

analisar a estrutura genética populacional por meio da previsão temporal.  

 

Material e métodos  
 

1. Simulação dos dados 

O trabalho foi desenvolvido no software R versão 3.6.3, com a simulação 

dos dados e análise dos parâmetros populacionais, a fim de verificar a 

diversidade genética atuante nas populações e seus processos evolutivos. 

As simulações foram baseadas em modelos estocásticos, que considera a 

relação dos indivíduos com a demografia, ambiente e relação entre os mesmos. 

Para obtenção dos dados, foi utilizado o pacote rmetasim com a simulação de um 

marcador microssatélites para quatro populações endêmicas de plantas, com 

ciclo de vida dioico e distribuição inicial em dois estágios de vida (de acordo com 

as figuras 1a, 1b e 1c). Estes passaram por 30 gerações, onde cada ano 

avançado, as populações sofreram efeitos da extinção local, reprodução, 

sobrevivência, crescimento e redução da capacidade de suporte de 400 

indivíduos nas quatro populações estimadas.  Na reprodução, houve dispersão e 

movimento de polén entre as subpopulações. 

Foi definido taxa de variação em torno de 0,01, para mutação. Onde cada locus 

sofreu mutação única, sendo esta mantida ao longo das simulações. Os locus 

foram gerados com base no modelo de mutação gradual para geração de dados 

em sequencias de microssatélites com comprimentos variáveis.  
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Figura 1: Esquema de simulação do programa rmetasim para uma população, como 
exemplo evolutivo dos estágios de vida, para os habitats e  paisagem. a) Ciclo de vida 
para os diferentes estágios de desenvolvimento de indivíduos, variando entre mudas 
(Sdlng), juvenis (Juv.) , adultos vegetativos (Veg.), adultos reprodutivos (Repr.) e 
indivíduos dormentes (Dorm.); b) Matriz de trasição  entre os estágios de vida dos 

indivíduos; c)Matriz de  relação entre crescimento x sobrevivência x reprodução , de 
acordo com modelo populacional descrito por Caswell (1989). (Fonte: Strand, 2002). 
 

Obtendo-se ao final, quatro populações com número total de 106 indivíduos, 

subdivididos entre as mesmas, com 6 locus e 55 alelos presentes na população e 

tempo de simulação estimado em 40 anos. Estes parâmetros foram definidos de 

acordo como modelo desenvolvido por Strand (2002) no pacote Rmetasim. 
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2. Análise da estrutura da população  

 

As análises das populações foram executadas através de parâmetros 

genéticos para identificação da diversidade intrapopulacional e interpopulacional, 

obtidas através dos pacotes  Rmetasim, Poppr, Adegenet, factoextra, NbClust, 

cluster, stats, hierfstat e StrataG.  

 

a) Heterozigosidade esperada (He)  

A heterozigose pode ser quantificada, com base em Nei (1978):  

     ∑  
  

Onde: 

  - frequência estimada do i-ésimo alelo. 

b) Heterozigosidade observada (Ho)  

A quantidade de heterozigose de um determinado loco, pode ser determinada 

de acordo com Brown & Weir (1983): 

     ∑    

Onde:  

    - frequência observada de genótipos homozigotos do alelo i. 

c) Índice Shannon-Wiener 

O índice Shannon-Wiener (1949) calcula a diversidade genotípica ou fenotípica 

da população i no loco c. Sendo definida como:  

    ∑  

 

   

        

Onde: 

   - número de classes genotípicas para um dado loco;  

   - frequência do i-ésimo genótipo. 

d) Número médio de alelos por loco 

É a quantificação de alelos diferentes no loco  , que varia em um intervalo 

de 1<   <  . 

e) Número total de alelos (A) 
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É definida pela soma dos alelos L dos locus analisados dentro da 

população i (FERREIRA, 2007; CRUZ et al.,2020). 

 

  ∑  

 

   

 

 

f) Número médio de alelos por loco (  ) 

É calculada através da seguinte expressão (CRUZ et al., 2020):  

   
 

 
 

Onde: 

  - número total de alelos 

  - número de locos analisados.  

g) Número efetivo de alelos por loco (  ) 

De acordo com Nei (1987), o número de efetivo de alelos pode ser dado 

pela expressão: 

   
 

   ̂ 

 

 

 

h) Proporção de alelos na população (  ) 

Para Cruz et al.(2020), este pode ser calculado através da expressão : 

 

   
                             

                                 
 

 

i) Proporção de locos polimórficos (P) 

Pode ser calculada através da expressão: 

  
                             

                                
 

Segundo Cole (2003), a proporção de loci polimórficos pode ser 

classificada de acordo com três critérios:  

i) Loco exibindo polimorfismo em pelo menos um indivíduo da amostra; 

ii) Loco em que o alelo mais comum tem frequência menor que 99%; 
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iii) Loco em que o alelo mais comum tem frequência menor que 95%. 

 

j) Índice de fixação (Coeficiente de endogamia) (f) 

O índice de fixação foi formulado conforme Wright (1965), como uma 

medida de diversidade para as populações, podendo ser expressa através 

da equação: 

 ̂         
 ̂ 

 ̂ 

  

Sendo: 

     -  mede o coeficiente de ancestria, como uma medida da correlação de 

gametas entre as subpopulações. 

 

k) Distância de Nei 

Nei et al. (1983), para verificação da distância genética, propôs a 

expressão: 

         
 

 
∑   ∑ √ ̂    ̂    

  

   

 

   

 

 

l) Estatística H de Nei  

Nei (1973,1977), para obter os estimadores de variabilidade dos 

retrocruzamentos, os parâmetros calculados foram: 

 ̂    
 ̂   ̂ 

 ̂ 

 

 

 ̂    
 ̂   ̂ 

 ̂ 

 

 

 ̂    ̂    
 ̂   ̂ 

 ̂ 

 

 Sendo: 

 ̂   - índice de fixação dentro de populações 

 ̂   - índice de fixação total  

 ̂  - divergência entre as populações 
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  – Individuos 

  – populações  

  – Total de populações  

 

m) AMOVA 

Segundo Excoffier et al. (1992), a análise de variância molecular estima a 

variância dos diferentes níveis hierárquicos, verificando como está 

distribuída a variabilidade das populações (VASCONCELOS, 2006). Esta 

é dada pelos de forma resumida na tabela 1. 

 

Tabela1: Analise de variância molecular (AMOVA), de acordo com 

Excoffier et al. (1992) 

Fonte de variação GL SQ E(QM) 

Entre Populações g-1 SQDEP    
     

    
  

Entre Indivíduos/Populações N-g SQDEI/DP    
    

  

Dentro de Indivíduos N SQDDI   
  

Total 2N-1 SQDT   
  

Fonte: Ferreira, 2007 

 

n)  Visualização gráfica dos resultados  

 Dendograma  

Os dendrogramas foram obtidos por meio das médias aritméticas (não 

ponderadas) das medidas de distância, dadas pelo método UPGMA 

(Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean), com definição dos 

números ótimo de grupos, de acordo com a similaridade das populações 

(SNEATH & SOKAL, 1973).  

 

Resultados e Discussão 
 

De acordo com as informações contidas na Tabela 2, as simulações resultaram 

em quatro populações, sendo as pop 1= 12 indivíduos, pop 2= 40 indivíduos, pop 

3= 25 indivíduos e pop 4= 29 indivíduos. Sendo as variações de número de 

indivíduos explicadas pela carga de suporte computacional e processo de 

extinção simulado nas populações.   
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A geração estocástica de números de indivíduos pelo suporte computacional 

e extinção ocorrente a cada geração pela estocasticidade ambiental (STRAND, 

2002).   Para os parâmetros propostos, iniciou-se as populações com 1000 

indivíduos, os quais foram reduzidos para 400  nos consecutivos processos 

evolutivos, em função  do processo de  extinção devido a estocasticidade 

ambiental, de acordo com o suporte computacional do usuário. Resultando em 

perda de indivíduos por morte e redução nas populações. 

 

Tabela 2: Número de indivíduos por população ( ), número total de alelos na 
população ( ), proporção de alelos na população (  ) e índice de Shannon-

Wiener ( ), para 4 populações simuladas. 

 

Os dados simulados resultaram com número total para alelos de 55, 

distribuídos entre as populações e baixa amplitude na proporção de alelos na 

população com variação de 0,24 á 026, podendo-se deduzir que as mesmas 

tiveram condições de geração dos alelos idênticas e que estas não sofreram 

influência no número de indivíduos. O índice de Shannon-Wiener ( ) 

encontrado para a populações variaram entre 2,48 e 3,69, para a população 1 

e 2, respectivamente. Indicando alta diversidade entre as amostras das 

populações avaliadas. 

As frequências alélicas (Figura 2) variaram entre (0 e 0,4) em todos os loci 

observados, havendo geração de alelos para baixa frequência nas populações 

verificando desta forma, que as populações não sofrerem efeito de deriva 

genética. Segundo Faria (2017) o aumento da deriva genética, está ligado com 

o aumento da taxa de autofecundação. Desta forma, pode-se constar que 

apesar das populações terem evoluído em muitas gerações e sofrido a 

influência aleatória do ambiente, os fatores evolutivos gerados 

População          

Pop 1 12 50 0,24 2.48 

Pop 2 40 55 0,26 3.69 

Pop 3 25 53 0,25 3.22 

Pop4 29 53 0,25 3.37 

Total 106 55 1 - 
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estocasticamente não causaram efeito nas populações. As alterações de 

frequência alélicas podem ocorrem de acordo com a variação demográfica, 

gerando deriva genética resultando em isolamento das espécies (GUSSON et al., 

2005). 

 

A 

B 

C 
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Figura 2: Frequências alélicas por loci para quatro populações simuladas. Em que : 
Figura 2A: Loco 1; Figura 2B: Loco 3; Figura 2C: Loco 4; Figura 2D: Loco 6; Figura 2E: 
Loco 7; Figura 32F: Loco 9. 

Na Tabela 3, para todos os seis loci analisados, foram observados em número 

de alelos (  ) a variação de 6 (Loci 6 e 9) a 10 (Loci 1 e 7) alelos por loci com 

uma média de 9, para o total de 55 alelos analisados. O número médio de alelo 

D 

E 

F 
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por loco (Nm) apresentou uma variação de 1 a 2 referindo-se aos loci 6,9 e 3, 

respectivamente. 

Em relação a proporção de loci polimórficos (P), foi encontrada para o loci L6 e 

L9 100% de proporção, e a menor no loci L3 e L4, com 54%. Segundo Cole 

(2003), a proporção de alelos consideram a existência de polimorfismo. Para Nei 

e Kumar (2000), fatores evolutivos como mutações e interações genômicas, são 

causadores de polimorfismo e diversidade de loci. O número médio de alelos 

efetivos por loco (ne)  variou entre 6,0 para o loco L9  e 8,78 para o loco L4, com 

uma média de 7,25 para todos os loci avaliados. 

Tabela 3: Número de alelos (  ), número médio de alelo por loco (  ), número 
médio de alelos efetivos por loco (  ), proporção de loci polimórficos (    ), Índice 

de Shannon-Wiener ( ), heterozigosidade esperada (  ), heterozigosidade 
observada (  ) e média, para os seis  locos obtidos para as populações.   

Loci                     

L1 10 60 1,67 6,10 2,07   0,83 0,90 
L3 11 54 2,00 8,42 2,26   0,88 0,90 
L4 11 54 1,83 8,78 2,27  0,88 0,88 
L6 6 100 1,00 6,04 1,78   0,83 0,76 
L7 10 60 1,06 8,14 2,19   0,87 0,91 
L9 6 100 1,00 6,00 1,78   0,83 0,83 

Média 9 71 1,42 7,25 2,06 0,85 0,86 
 

 

O Índice de Shannon-Wiener ( ) (Tabela 3), constatou que os dados a nível de 

loci possuem uma ampla diversidade entre eles, sendo de 1,78 para os locos L6 e 

L9 e 2,27 para L4. Indicando que á maior riqueza de genes e consequentemente 

maior número de alelos no loco L4.  

A diversidade dos loci foi mensurada através da heterozigosidade esperada 

(  ) e heterozigosidade observada (  ), onde os valores da heterozigosidade 

observada apresentou valores maiores que a heterozigosidade esperada, o que 

caracterizou uma maior presença de indivíduos heterozigotos. Para Sánchez 

(2008) a diversidade genética pode ser mensurada através da heterozigosidade, 

pois esta representa toda variação existente em cada loci nas populações. 
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Tabela 4: Análise de variância molecular (AMOVA), entre duas populações 
naturais simuladas sobre avanço no tempo. 

FV GL SQ QM CV V 
(%) 

Entre populações 3 7,19  2,40 -0,01  0 

Dentro de populações 102 261,95  2,57 2,57  100 

Total 105 269,15 2,56 2,56  100 

Estatistica  ØST -0,003     

   

Os resultados apresentados na (Tabela 4), demonstraram que as variações 

presentes dentro e entre as populações são de 100% e 0%, respectivamente. 

Isto, sugere que os fatores demográficos (distribuição de indivíduos no espaço), 

genéticos (genoma) e evolutivos (seleção, mutação e reprodução sexuada) foram 

capazes de gerar distinção apenas dentro destas. Resultado semelhante foi 

encontrado por Silva et al. (2020)  em trabalho com duas populações de 

indivíduos de Imbé (Philodendron adamantinum Mart. ex Schott),onde verificou-se 

que a diversidade entre as populações foi de 5,68% e dentro 94,32%. Para 

Zimback et al.(2004), em populações naturais  a variação maior dentre as 

mesmas, podem estar ligadas a maior proporção de indivíduos arbóreos. A 

detecção da variabilidade dentre e entre populações, pode ser considerado 

importante para sobrevivência das mesmas, pois explicam de forma resumida 

como as populações estão estruturadas na demografia (Fonseca et al.,2020).  

Blanco et al.(2008) em trabalho para avaliar a diversidade genética em onze  

populações naturais de araticunzeiro (Annona crassiflora Mart.) com o auxilio  de 

seqüências não codificantes do DNA de cloroplastos, verificou nas analises que 

7,3% da diversidade  foi encontrada entre as populações e 92,7% dentre as 

mesmas. Concluindo que a fragmentação ambiental influência na diferenciação 

das populações por dificultarem os eventos migratórios. 

No que concerne a estatística H de Nei (Tabela 5), verificou-se que as 

populações apresentaram, no geral, baixo índice de endogamia (     para os loci, 

variando entre -0,071 para o loco L1 e o mais alto nível de 0,086 para o loco L6, 

com amplitude de 0,054  entre os valores  de máximo e mínimo observados. Para 

Muniz et al.(2008) o índice de endogamia tem influência sobre a diversidade 

existente na população, por caracterizarem de forma resumida as relações de 

frequências genéticas.  
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O índice de fixação total (     apresentou uma média -0,004 indicando baixo 

grau de fixação deste nas populações sugerindo baixo desvio do equilíbrio de 

Hardy-Weinberg na população total. De acordo com Faria (2017), a verificação de 

equilíbrio é importante para considerar hipóteses genéticas, para simulação de 

dados através dos sistemas de acasalamento.  

Os valores obtidos para divergência entre as populações (   ) foram abaixo de 

-0,003 sugerindo desta forma, que os loci apresentaram baixa diferenciação 

genética de acordo com os parâmetros de avaliação de Nei (1973,1977). Para 

Hilsdorf (2013), ao avaliar o     em populações, este pode ser indicador de baixa 

heterozigosidade em subpopulações. 

Tabela 5: Estatística H de Nei (1973,1977) para 6 loci encontrados nas 
populações simuladas. Sendo obtidos valores para índice de fixação dentro de 

populações (   ), índice de fixação total (   ) e divergência entre as populações 

(   ). 
 

        

 Para  verificação da dissimilaridade existente nas populações, foi exucutado a 

distância de Nei (tabela 6). Pois, segundo Moraes & Derbyshire (2003) a 

utilização da distância de Nei, torna-se apropriada para explicar separações dos 

níveis, que ocorrem substituições gênicas.  Com isso, pode-se observar que a 

menor distância assumiu valor de 0.091, estando relacionada as populações 2 e 

4. E a maior distância calculada foi observada para 0,116 entre a população 3 e 4. 

 

 Tabela 6: Matriz de distância de Nei et al, (1983), entre 4 populaçoes simuladas. 

Populações 1 2 3 4 

1 0 0,107 0,110 0,112 

2  0 0,111 0,091 

3   0 0,116 
4    0 

 
 

 

Loci             

L1 -0,073 -0,002 -0,071 
L3 -0,014 0,010 -0,024 
L4 0,011 0,003 0,008 
L6 0,084 -0,002 0,086 
L7 -0,033 -0,001 -0,032 
L9 -0,001 -0,017 0,016 

Média -0,004 -0,001 -0,003 
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Figura 3: Análise de agrupamento (UPGMA) a partir da distância de Nei et al, (1983) para 
quatro populações naturais. 

Na visualização gráfica (Figura 3), foi possível identificar pelo ponto de corte, 

os dois grupos formados, sendo o grupo 1 composto pela população 3 e o grupo 2 

pelas populações 1, 2 e 4, agregando um maior número de subgrupos. O ponto 

de fusão, que definiu o número de grupos, foi calculado de acordo com os 

critérios de Mingoti (2005), obtendo-se 0,1115. Demonstrando que as populações 

mais divergentes são a 3 e 4.   

 

Conclusão 
 

A simulação de dados genéticos populacionais consiste em uma saída viável, 

para cenários complexos e realista, além de permitir mensurar todos os efeitos 

para responder as hipóteses levantadas pelo pesquisador. 

Novos estudos podem ser realizados, a fim de comparar esses dados 

estimados com os reais, com o intuito de quantificar a eficiência dos mesmos para 

subsidiar estratégias na preservação de recursos genéticos vegetais por meio 

dessa ferramenta de simulação de dados. 
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Predição de variáveis quantitativas através de Redes Neurais 

Artificias para genótipos de tabaco (Nicotiana tabacum L.) 

 
Autor: Luciana Lima dos Reis   
Orientador: Prof. Dr. Ricardo Franco Cunha Moreira 
Co-orientador: Prof. Dr. Jair Wyzykowski 

Resumo: A utilização da predição de dados, por meio de ferramentas capazes de 

estimar a colheita, tem sido amplamente aplicada nas produções agrícolas. Com 

vista nisto, a cultura do tabaco (Nicotiana tabacum L.) tem buscado métodos não- 

destrutíveis para a predição de rendimento, verificando assim a estimativa de 

produtividade dos seus genótipos. O presente estudo teve como objetivo a 

predição da produtividade em 15 genótipos de tabaco através das Redes Neurais 

Artificiais (RNAs). Os dados foram obtidos através de mensuração em uma 

população de tabaco da variedade Bahia, submetidos a análise das RNAs com 

entrada de dados de genótipos e 16 variáveis quantitativas, para predição da 

produtividade Foram treinadas 10 mil RNAs, obtendo-se as 5 melhores, as quais  

apresentaram o número de neurônios na camada oculta variando de 5 a 15. . As 

funções de ativações foram logística, exponencial, tangente hiperbólica e 

identidade. As RNAs apresentaram correlação para as etapas de treino, teste e 

validação acima de 98% e  raiz quadrada do erro médio (RMSE) variando de 6,2 

a 7,5 % para as redes. Os gráficos de dispersão dos resíduos não apresentaram 

tendenciosidade para as produtividades estimadas.  As RNAs mostrou-se 

eficiente na aplicação, para predição da produtividade de genótipos de tabaco 

variedade Bahia. 

 

Palavras-chaves: Inteligência artificial, modelagem, produção. 
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Introdução  
 

 
Os dados fenotípicos são resultado da combinação do genoma, fatores 

ambientais atuantes e a resposta adaptativa dos indivíduos e populações 

(MORALES, 2000). Estes conjuntos de fatores combinados ajudam a verificar a 

variabilidade populacional e possíveis estratégias de conservação com a ajuda de 

modelos matemáticos (JANGARELLI, 2014; BRIEUC et al.,2018).  

A verificação das variáveis quantitativas nas populações ajuda na 

caracterização das populações e agregam conhecimento sobre os indivíduos 

existentes, contribuindo para a caracterização da diversidade e conservação das 

espécies (LIMA et al., 2011). No entanto, no setor agrícola as variáveis 

quantitativas são utilizadas para verificar estimativas de produção para diversas 

culturas (ANDRADE JUNIOR et al., 2006). 

Com vista nisto, tem-se utilizado de modelos capazes de predizer as 

estimativas de colheita e comparação de variedades de uma cultura,  com intuito 

de antecipar a estimativa de produção de culturas (SOARES et al., 2015).  A 

predição das variáveis quantitativas é vantajosa, por quantificar os impactos 

sofridos pela interações genéticas e edafoclimáticas, as quais estão submetidas a 

cultura ( BOOTE et al.,1996). 

Dentre as diversas culturas existentes, pode-se destacar o tabaco (N. tabacum 

L.) variedade Bahia, por possuir uma ampla distribuição dos seus plantios e 

desenvolvimento econômico no Recôncavo Baiano (MESQUITA & OLIVEIRA, 

2003; LIMA, 2016). Devido à importância do tabaco na economia, é que se tem 

interesse  sobre o conhecimento das características de produtividade, pois esta é 

imprescindível para o abastecimento do mercado consumidor (LIMA, 2016). 

Na cultura do tabaco, a produtividade das folhas é uma das variáveis mais 

importantes na verificação dos genótipos, por estar ligado diretamente à produção 

de cigarros, charutos e cigarrilhas, sendo que seu conhecimento prévio, ajudará 

no planejamento da produção e comercialização  dos mesmos(LIMA, 2016).  

A predição da produtividade por meio de análises estatísticas, pode ser 

utilizada no intuito de explorar uma ampla gama de possibilidades combinatórias 

para verificação das características quantitativas e qualitativas relevantes 

(YOUNG, 2008; FERNANDES et al.,2019).  No entanto, a utilização da predição 
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da produtividade ainda possui muitas dificuldades devidas á fatores complexos, 

como a genética e condições ambientais (GUIMARÃES, 2019). Com isto, é 

necessário pesquisar técnicas mais avançadas para realizar a predição da 

produtividade. 

As RNAs são heurísticas que se baseiam na interação biológica de neurônios 

do cérebro humano para modelagem (HAYKIN, 2009). Por ser um modelo de 

aprendizagem e obter rapidez das respostas dos dados analisados, as RNAs têm 

sido classificadas como alternativa viável para a predição de dados, as quais 

apresentam acurácia elevada e podem ser utilizadas como uma fase de 

planejamento para cenários futuros com os fenótipos analisados (TEODORO et 

al., 2015).  

Como todos os modelos de análise de dados, as RNAs  também possuem 

vantagens e desvantagens na sua utilização. Diante disto, podem ser 

relacionadas algumas vantagens na utilização no processo de modelagem como: 

alto poder de aprendizagem e generalização dos dados, obtenção de qualidade 

superior nas análises quando comparado ao método de regressão, rápida 

implementação nos dados, além de operarem de forma paralela e distribuída 

(HAYKIN, 2001; AMBRÓSIO, 2002).  

No entanto as RNAs não possuem só vantagens na sua aplicação. Uma das 

desvantagens que podem ser destacadas é o desconhecimento da influência das 

variáveis em relação à resposta obtida através das redes (BARROSO et al., 

2013). Outra desvantagem esta ligada ao tempo de treinamento das RNAs, pois a 

depender do interesse do pesquisador, o tempo de treino devido ao grande 

número de redes testadas pode ser relativamente longo (AMBRÓSIO, 2002; 

BARROSO et al., 2013). No entanto, as vantagens podem superar as 

desvantagens, viabilizando a utilização das RNAs na determinação de variáveis 

quantitativas.  

Diante do exposto, o presente trabalho tem como objetivo modelar a 

produtividade de genótipos de tabaco variedade Bahia, por meio das RNAs. 

 
Material e Métodos  

 
Os dados foram obtidos com mensuração das variáveis quantitativas (Tabela 1) 

para 15 genótipos de tabaco variedade Bahia (Tabela 2), oriundos de plantio da 
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empresa ERMOR TABARAMA TABACOS DO BRASIL LTDA, na cidade de Cruz 

das Almas-BA. 

Tabela 1: Relação das variáveis quantitativas para genótipos de tabaco, 
variedade Bahia. 

 
 

Variáveis quantitativas Medida 

 
Produtividade kgha-1 

 
Dias do transplante ao florescimento dias 

 
Altura total da planta cm 

 
Comprimento da inflorescência cm 

 
Número de folhas                                                                         un 

 
Diâmetro do caule, zona mediana cm 

 
Índice cilíndrico mm 

 
Largura da 3ª folha cm 

 
Comprimento da 3ª folha cm 

 
Largura da 5ª folha cm 

 
Comprimento da 5ª folha   cm 

 
Ângulo de inserção da 7ª folha grau 

 
Comprimento dos internódios cm 

 
Comprimento da flor cm 

 
Diâmetro do tubo da flor mm 

 
Engrossamento do tubo da flor mm 

 
Comprimento da corola cm 

 

Fonte : Lima, 2016. 
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Tabela 2: Relação dos 15 genótipos de tabaco variedade Bahia, oriundo da 

empresa ERMOR TABARAMA TABACOS DO BRASIL LTDA. 

Código Acessos Tipos Procedência 

BA1 TB-MFZS BAHIA ERMOR TABARAMA 

BA2 TB-DNC BAHIA ERMOR TABARAMA 

BA3 TB-BB DMF BAHIA ERMOR TABARAMA 

BA4 TB-RM BAHIA ERMOR TABARAMA 

BA5 TB-BEM BAHIA ERMOR TABARAMA 

BA6 TB-GUI BAHIA ERMOR TABARAMA 

BA7 TB-B49 BAHIA ERMOR TABARAMA 

BA10 TB-MFINA BAHIA ERMOR TABARAMA 

BA11 TB-AJS BAHIA ERMOR TABARAMA 

BA12 TB-PSJ BAHIA ERMOR TABARAMA 

BA13 TB-BB L BAHIA ERMOR TABARAMA 

BA14 TB-BSP BAHIA ERMOR TABARAMA 

BA15 TB-LENCOIS BAHIA ERMOR TABARAMA 

BA16 TB-BB Z P BAHIA ERMOR TABARAMA 

BA19 TB-R M BAHIA ERMOR TABARAMA 

 

Fonte : Lima, 2016. 

 

A predição foi realizada através do ajuste das RNAs (Figura 1), seguindo das 

etapas de treino, teste e validação, sendo estas ajustadas no programa 

STATISTICA 10.0 (STATSOFT, 2010).  O banco de dados foi dividido para 

atendimento às 3 etapas, sendo 50% dos dados para treino, 15% para teste e 35 

% para validação das RNAs.     

No treinamento, utilizou-se como variáveis independentes os genótipos, 

variável qualitativa e todas as variáveis quantitativas da tabela 1, com exceção da 
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produtividade. 

 Figura 1: Demonstração simplificada do funcionamento das RNAs (Fonte: Fiorin et 

al.,2011). 

 

Na camada de entrada, foram destinados 32 neurônios, um para cada variável 

preditora. A camada oculta foi formada por até metade do número de neurônios 

da camada de entrada, resultando em 16 neurônios. Foram utilizadas as função 

logística, exponencial, tangente hiperbólica e identidade como função de ativação, 

sendo as mesmas implementadas as redes de forma individual a cada arquitetura 

de RNA.  

Foram treinadas 10 mil redes do tipo perceptrons de múltiplas camadas (MLP). 

Sendo o resultado apresentado através da seleção das cinco melhores RNAs. As 

RNAs treinadas foram avaliadas por meio da raiz quadrada do erro médio (RMSE 

%) (MEHTÄTALO et al. 2006). E da correlação (MARTINS et al., 2016), nas 

etapas de treinamento, teste e validação, através da seguintes equações: 

 

       
   

 ̅
√
∑       ̅   

 
   

 
 

 

    Em que: 

     : Raiz quadrada do erro médio 

 ̅̅: Média das produtividades totais observados 

  : número total de observações 
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   ̂  
      ̂ 

√          ̂ 
 

Em que: 

   ̂: Correlação da produtividade observada e estimada 

  : variância 

   : covariância 

  : produtividade observada 

  : produtividade estimada 

 

Resultados e Discussão 
 

As RNAs treinadas apresentaram arquitetura com 5 a 15 neurônios na camada 

oculta (Tabela 2). Segundo Braga et al. (2000), o aumento de nêuronios na 

camada oculta, pode ocasionar a memorização de dados no processo de 

treinamento, influenciando diretamente no melhor ajuste da variável resposta. 

Tabela 2: Redes neurais artificiais (RNAs) selecionadas para estimar o 
rendimento de genótipos de tabaco variedade Bahia. 

    Correlação% RMSE% 

RNAs Arquitetura Treino Teste Validação Treino Teste Validação 

RNA 1 32-5-1 98,10 62,21 83,63 2,823 9,031 7,236 

RNA 2 32-15-1 97,10 65,25 82,65 3,745 9,053 7,567 

RNA 3 32-9-1 100 69,35 93,59 0,000 9,927 6,205 

RNA 4 32-5-1 99,51 73,04 84,07 1,384 7,652 7,141 

RNA 5 32-9-1 96,91 61,58 81,98 3,655 9,491 7,746 
Legenda: (RMSE %) Raiz Quadrada do erro médio. 

 De acordo com a correlação e RMSE% (Tabela 2), todas as 5 RNAs 

selecionadas apresentaram resultados satisfatórios para predição de 

produtividade em tabaco. No entanto, observou-se que a RNA 3 apresentou os 

menores valores RMSE% e maiores valores de correlação. Em trabalho para 

avaliar a produtividade  de grãos de milho (Zea mays L.), Soares et al. (2016) 

observaram que a RNA com menor erro médio de validação e treinamento, 

apresentou melhores valores para predição do rendimento. Desta forma, o 

resultado encontrado corrobora com a interpretação apresentado por Braga et al. 

(2000) e Masters (1993). 
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O gráfico de dispersão dos resíduos com os rendimentos estimados (Figura 2) 

(C1) mostra que, embora a RNAs 3 tenha sido exata no treinamento, a validação 

apresentou tendênciosidade nas estimativas da produtividade.As demais RNA’s 

não apresentaram tendenciosidade dos dados para treino e validação para as 

demais redes. 
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Figura 2 – Rendimento real e estimado, com dispersão gráfica dos resíduos de treino e 
validação para 5 RNAs. Em que: Figura A1= RNA 1 etapa treino; Figura A2= RNA etapa 
validação; Figura B1= RNA 2 etapa treino; Figura B2= RNA2 etapa validação; Figura 
C1= RNA 3 etapa treino; Figura C2= RNA 3 etapa validação; Figura D1= RNA 4 etapa 
treino; Figura D2= RNA 4 etapa validação; Figura E1= RNA 5 etapa treino; Figura E2= 
RNA 5 etapa validação. 
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Os resultados apresentados, nos quais a RNA com exatidão na etapa de 

treinamento teve viés tendêncioso na validação pode ser entendido como uma 

ocorrência de overfitting, processo em que a RNAs compreende muito bem os 

dados de treinamento mas não performa de maneira satisfatória na validação 

(LEAL et al., 2015;MARTINS et al.,2016). Assim, reforça-se a necessidade de se 

avaliar o aprendizado das RNAs treinadas com dados não utilizados na etapa de 

treinamento.   

O uso da distribuição de resíduos também se mostrou importante na avaliação 

de uma RNA. Afinal, na etapa de validação, a RNA com melhores estatisticas de 

precisão apresentou vies nas estimativas da produtividade.   

A utilização de  RNAs apresentaram resultados satisfatórios para a predição de 

rendimento. Assim, pode-se afirmar que as RNAs são ferramentas promissoras 

para análise das relações existentes entre as variáveis,  por não requisitarem os 

pressupostos estatísticos para análises, como regressão (RECKNAGEL 2001; 

NUNES & GÖRGENS 2016).   

 
Conclusão 

    

As redes do tipo MLP são eficazes na predição de produtividade de genótipos 

de tabaco variedade Bahia. Esta mostrou-se uma ferramenta de alta acurácia, 

que possui potencial para utilização na avaliação de produtividade. 

A variação de neurônios na camada oculta interfere diretamente nos resultados 

na obtenção das redes. Desta forma torna-se importante, em futuros trabalhos, 

realizar o treinamento das RNAs com arquiteturas distintas, a fim de verificar as 

possíveis variações estatísticas que podem ser geradas. Podendo ser utilizada 

posteriormente como modelo para predição de produtividade futura de genótipos 

de tabaco variedade Bahia.  
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Considerações Finais 

 

A utilização de inteligência computacional e modelos matemáticos nos 

processos de predição de dados, sejam eles de natureza genotípicas ou 

fenotípicas, são importantes, pois agregam conhecimentos no desenvolvimento e 

inovação para a pesquisa cientifica.  

A simulação de dados buscou atender a junção do conhecimento sobre 

estágios de vida de indivíduos x ambiente x genética, para agregar conhecimento 

sobre a dinâmica que ocorre em sistemas florestais naturais, tornando assim, a 

simulação mais próxima dos cenários reais observados nestes habitats. 

As RNAs apresentaram resultados importantes na estimativa da variável em 

estudo, podendo o modelo ser utilizado no futuro para determinação de 

rendimento com precisão, em vista que o modelo de RNA proposto, sendo uma 

nova alternativa viável para determinação desta e outras variáveis em diversas 

culturas de importância agronômica. 

O trabalho buscou contribuir na utilização de alternativas de baixo custo e de 

fácil aprendizagem como parte de planejamento para o desenvolvimento de 

pesquisas e crescimento intelectual. 

 

 

 

 

 


