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Resumo

A recomendagdo de cultivares de soja depende da selecdo de genotipos com elevado
desempenho produtivo, estabilidade e adaptacdo as diferentes condi¢cdes edafoclimaticas e de
cultivo. Mediante o exposto, o presente estudo objetivou avaliar a eficiéncia da integracao de
analises univariadas convencionais com algoritmos de aprendizado de maquina, na selecdao de
genotipos de soja em Ensaios de Valor de Cultivo e Uso. Para tanto, foram avaliados 30 genotipos
de soja em Ensaios de Valor de Cultivo e Uso, durante a safra 2024/2025 em Jaboticabal e
Piracicaba, SP. Os experimentos foram conduzidos no delineamento de blocos casualizados, com
trés repeti¢des. De acordo com os resultados obtidos, observou-se que, a andlise conjunta entre
ambientes, evidenciou efeito significativo de genotipos e da interacdo gendtipo X ambiente,
indicando respostas diferenciais dos genotipos entre os locais avaliados. Como abordagem
complementar, os modelos Random Forest e Gradient Boosting apresentaram desempenho
preditivo semelhante, com coeficientes de determinagdo proximos de 0,66, indicando capacidade
moderada de explicar a variabilidade observada na produtividade de graos dos genotipos avaliados.
Os resultados indicam que a integracdo entre as andlises cldssicas e ferramentas estatisticas
baseadas no aprendizado de maquina, pode ampliar a interpretacdo dos resultados obtidos em
Ensaios de Valor de Cultivo e Uso, auxiliando no processo seletivo e na analise do desempenho
genotipico em programas de melhoramento de soja.
Palavras-chave
Glycine max; Gradient Boosting; Interagcdo gen6tipo x ambiente; Random Forest.

Abstract

Soybean cultivar recommendation relies on the identification of genotypes that combine high grain
yield, stability, and broad adaptation across diverse edaphoclimatic and crop management
conditions. In this context, the present study aimed to evaluate the effectiveness of integrating
conventional univariate statistical analyses with machine learning algorithms for soybean genotype
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selection in Value for Cultivation and Use (VCU) trials. A total of 30 soybean genotypes were
evaluated during the 2024/2025 growing season in VCU trials conducted at Jaboticabal and
Piracicaba, Sao Paulo State, Brazil. The experiments were established using a randomized
complete block design with three replications. Combined analysis across environments revealed
significant effects of genotype and genotype X environment interaction, indicating differential
genotype performance across the evaluated locations. As a complementary analytical approach, the
Random Forest and Gradient Boosting algorithms exhibited comparable predictive performance,
with coefficients of determination (R?) of approximately 0.66, indicating a moderate capacity to
explain the observed variation in grain yield among the evaluated genotypes. Overall, the results
demonstrate that integrating conventional statistical methods with machine learning approaches
can improve the interpretation of data generated in VCU trials, thereby supporting genotype
selection and enhancing the assessment of genotypic performance in soybean breeding programs.
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1. Introducio

A soja destaca-se entre as principais culturas agricolas do Brasil e do mundo, em razao de
seu elevado valor econdomico, produtivo e nutricional (SOUZA; SMIDERLE, 2024). Nesse
cenario, o melhoramento genético ¢ essencial para a obtencdo de cultivares superiores, com maior
produtividade, ampla adaptagdo edafoclimatica e resisténcia a pragas e doencas (SILVA, 2024;
VIEIRA, 2020). Dessa forma, a recomendagdo de cultivares superiores baseia-se na selecao de
genotipos com elevado potencial produtivo, estabilidade e adaptacdo as diferentes condig¢des
edafoclimaticas existentes e diferentes condi¢des de cultivos agricolas (OBUA et al., 2026).

A introducdo de novas cultivares superiores no mercado exige a validagdao dos genotipos
em Ensaios de Valor de Cultivo e Uso (VCU) (MAPA, 2024). Esses ensaios constituem uma etapa
fundamental dos programas de melhoramento, pois permitem avaliar o potencial produtivo dos
gendtipos e estimar a magnitude da interacdo genotipo X ambiente (G x A), responsavel por
alteracdes no desempenho relativo entre ambientes de avaliagdo (OBUA et al., 2026).
Tradicionalmente, esses dados sdo analisados por meio da anélise de variancia (ANOVA), que
permite verificar a significancia dos efeitos de genotipo, ambiente e G x A (ABEBE et al., 2024).

Embora a ANOVA seja uma técnica amplamente empregada, o avango das técnicas de
aprendizado de méaquina tem ampliado a capacidade de explora¢do de dados experimentais,
permitindo identificar padrdoes complexos e gerar informagdes complementares as analises
estatisticas convencionais (CROSSA et al., 2025). Assim, o emprego complementar de métodos
estatisticos convencionais e algoritmos de aprendizado de maquina representa uma abordagem

promissora para aprimorar a interpretagdo do desempenho genotipico em ensaios multiambientes
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(YAN et al., 2025). Mediante o exposto, o presente estudo objetivou avaliar a eficiéncia da
integracdo de analises univariadas convencionais com algoritmos de aprendizado de maquina, na

sele¢dao de gendtipos de soja em Ensaios de Valor de Cultivo e Uso.
2. Material e Métodos

Os experimentos foram conduzidos durante a safra agricola 2024/2025 em dois ambientes: na
Fazenda de Ensino, Pesquisa e Extensdo da Faculdade de Ciéncias Agrarias e Veterinarias da
UNESP, em Jaboticabal (SP), pertencente a regido edafoclimatica (REC) 302; e na Fazenda
Experimental da Escola Superior de Agricultura Luiz de Queiroz, em Piracicaba (SP), pertencente
a REC 203. Ambos os experimentos foram conduzidos em sistema de plantio direto, respeitando o
zoneamento agricola da cultura para cada regido.

O delineamento experimental foi o de blocos casualizados, com trés repeticdes. Cada parcela
foi composta por quatro linhas de cinco metros de comprimento, espagadas em 0,50 m, sendo
consideradas uteis as duas linhas centrais. Foram avaliados 30 gendtipos de soja, sendo 26
linhagens avancadas provenientes do Programa de Melhoramento Genético da UNESP/FCAV e
quatro cultivares comerciais, utilizadas como testemunhas.

As andlises estatisticas foram realizadas por meio de script desenvolvido em Python 3.13.9.
Inicialmente, foram realizadas andlises de varidncia individuais para cada ambiente.
Posteriormente, foi conduzida a anélise de variancia conjunta, considerando os efeitos de ambiente,
blocos dentro de ambiente, genétipos e interacdo gendtipo x ambiente. Como abordagem
complementar, foram ajustados e comparados modelos de Random Forest e Gradient Boosting para
predi¢ao do carater produtividade de graos, utilizando ambiente, bloco e gendtipo como variaveis
preditoras. Os modelos foram avaliados por validag¢ao hold-out (75% para treinamento e 25% para
teste), validacao cruzada k-fold (k = 5), Repeated K-Fold e otimizacdo de hiperpardmetros por
GridSearchCV. O desempenho dos modelos foi comparado por meio do coeficiente de
determinagdo (R?), raiz do erro quadratico médio (RMSE), erro absoluto médio (MAE) e erro
percentual absoluto médio (MAPE).

3. Resultados e Discussao

As analises de variancia individuais evidenciaram diferencas significativas entre os genotipos
em ambos os ambientes avaliados (p < 0,05), demonstrando a existéncia de variabilidade genética
para o carater produtividade de graos e indicando potencial para discriminagdo de genotipos

superiores. No ambiente de Jaboticabal, também foi observado efeito significativo de blocos,
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evidenciando a eficiéncia do delineamento experimental em controlar parte da variabilidade
ambiental da area experimental. Em Piracicaba, o efeito de blocos nao foi significativo.

A andlise conjunta, apresentada na Tabela 1, revelou efeito altamente significativo dos
genotipos (p <0,001) e da interagao gendtipo X ambiente (p < 0,001), enquanto o efeito de ambiente
ndo foi significativo. Esse resultado indica que, embora a produtividade média dos dois ambientes
tenha sido semelhante, os genotipos responderam de maneira distinta em cada local, caracterizando
interacdo G x A e refor¢ando a importancia da avaliagdo multiambiental para a selecao de
genotipos adaptados. A presenca dessa interacdo demonstra que a classificacdo relativa dos
gendtipos varia entre os ambientes avaliados, aspecto amplamente reconhecido como um dos
principais desafios dos programas de melhoramento de soja.

TABELA 1. Resumo da analise de variancia conjunta para produtividade de graos de 30

genotipos de soja avaliados em dois ambientes.

Fonte de varia¢ao GL F p-valor
Ambiente 1 <0,01 ns
Genotipo 29 3,61 <0,001
Genotipo x Ambiente 29 5,58 <0,001
Residuo 92

ns = nao significativo (p > 0,05).

Os algoritmos Random Forest e Gradient Boosting apresentaram desempenho semelhante, com
coeficientes de determinagdo proximos de 0,66, indicando capacidade moderada de explicar a
variabilidade observada para o carater produtividade de graos. No entanto, ambos os modelos
apresentaram desempenho consistente nas avaliagdes realizadas, evidenciando potencial para
aplicacdo como ferramentas complementares na analise de dados provenientes de ensaios de Valor
de Cultivo e Uso. Embora os modelos de aprendizado de maquina nao tenham superado a inferéncia
estatistica proporcionada pela analise de variancia, sua utilizacdo apresentou-se promissora para
complementar a interpretacdo dos resultados dos experimentos e apoiar a analise do desempenho
dos genotipos. Além disso, os resultados obtidos pelos algoritmos foram coerentes com as
conclusdes da analise de variancia, reforcando o potencial dos modelos de aprendizado de maquina

como abordagem complementar a anélise estatistica convencional.
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4. Conclusoes

A integragdo entre analises estatisticas convencionais e algoritmos de aprendizado de maquina
mostrou-se promissora para ampliar a interpretacao dos resultados experimentais e apoiar a analise
do desempenho genotipico em ensaios de Valor de Cultivo e Uso, contribuindo para a selegdo de
gendtipos superiores.
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