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INTRODUGAO:

Os modelos de regressao logito e probito para variaveis ordinais sdo amplamente utilizados em
diversas areas, como Ciéncias Sociais, para medir atitudes e opinides, pesquisa de Marketing, para
avaliar o grau de concordancia em relagdo a afirmagdes, e Ciéncias Bioldgicas. Esses modelos
possibilitam a analise de dados categdricos ordenados, incorporando efeitos fixos e aleatérios, sendo
amplamente aplicados em estudos com resposta ordinal. A motivagao deste estudo é a selecéo de
variedades de cana-de-acucar resistentes ao Sugarcane yellow leaf virus (SCYLV), também conhecido
como amarelinho. A doenga, transmitida por afideos, compromete a produtividade da cana e causa
prejuizos econémicos ao setor agricola. Modelos estatisticos serdao empregados para prever a gravidade
da infecgao e classificar os genoétipos mais resistentes, auxiliando programas de melhoramento genético.

Assim, a estimacao dos parametros foi realizada por meio da fungao clmm do pacote ordinal do R.

METODOLOGIA:
Conjunto de Dados

O conjunto de dados utilizado neste estudo foi obtido por meio de um experimento conduzido
entre marco de 2016 e abril de 2018 no Centro Avangado de Pesquisa Tecnoldgica no Agronegocio
Canavieiro, localizado em Ribeirdo Preto. O experimento foi estruturado com 97 gendtipos distintos de
cana-de-agucar, organizados em trés blocos completos casualizados. Como controle experimental, a
cultivar SP71-6163 foi intercalada entre os genétipos avaliados.

As avaliagbes fenotipicas ocorreram em dois momentos distintos: na safra de cana-planta (junho
de 2018) e na safra de cana-soca (julho de 2019). Em ambas as etapas, trés avaliadores independentes
atribuiram notas a cada planta com base na gravidade dos sintomas causados pelo virus Sugarcane

yellow leaf virus (SCYLV), causador da doenga conhecida como "amarelinho".
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As folhas analisadas foram as do topo visivel do colmo (TVDLs), utilizando-se uma escala

diagramatica de severidade que varia de 1 a 4:

Nota 1: folha verde, sem sintomas aparentes;

Nota 2: leve amarelamento da nervura central e da lamina foliar;

Nota 3: amarelamento intenso da nervura central com amarelamento parcial da l[amina;
Nota 4: amarelamento intenso tanto da nervura quanto da Iamina foliar.

Para efeitos deste trabalho, as avaliagdes dos sintomas foram realizadas separadamente para

as fases de cana-planta e soca. Embora os dados tenham sido avaliados por trés individuos, o efeito do

avaliador ndo sera incluido na modelagem estatistica.

As variaveis consideradas para modelagem sao:
Variavel resposta: nota ordinal de severidade da doenga (1 a 4);
Covariaveis fixas: ano de avaliagcao e bloco experimental;

Efeito aleatorio: gendtipo da planta, representando sua constituicdo genética.

Modelagem Estatistica

Neste estudo, utilizaremos modelos de regressao para varidveis categoricas ordinais com efeitos

aleatdrios, também conhecidos como modelos cumulativos mistos, tanto nas versdes logito quanto

probito. Esses modelos permitem modelar a probabilidade acumulada de uma resposta ordinal (nota da

folha) em fungao de covariaveis explicativas, ao mesmo tempo em que incorporam variagdes associadas

a fatores nao observaveis, como os efeitos genéticos dos genétipos.

A formulacao geral dos modelos é dada por:

Modelo Logito:

P(Yy < j
log( (Y < 37)

1 — P(Yi < j}) = a; +x38 +ay

Modelo Probito:

& (P(Yi <)) = aj +x3.8 + ax

em que:

Y, € a nota atribuida a planta i do gendtipo k;

a; representa os limiares cumulativos das categorias;

xi, corresponde ao vetor de covariaveis fixas (ano e bloco);
B sdo os coeficientes associados as covariaveis;

ak ~ N(0, a5") é o efeito aleatério do gendtipo k;

@10 denota a inversa da fungdo de distribuigdo normal padréo.
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Estimacao e Inferéncia

Como a distribuicdo marginal da resposta ndo possui forma fechada devido a presenca de efeitos
aleatédrios, a estimacgao dos parametros sera feita via método da maxima verossimilhanga, utilizando
aproximag¢des numéricas para integragéo dos efeitos aleatérios. Sera empregada a fungdo clmm() do
pacote Ordinal no ambiente R, que permite o ajuste de modelos lineares generalizados mistos com
diferentes distribuicdes e fungdes de ligacao.

Para a estimacao dos efeitos aleatérios a,, sera utilizada a moda a posteriori condicional a partir dos
dados observados e dos pardmetros estimados. A ordenagao desses efeitos aleatérios permitira
identificar os gendtipos mais resistentes a doenga, contribuindo para programas de melhoramento
genético.

A comparagao entre os modelos ajustados (logito e probito) sera realizada com base no Critério de

Informacgao Bayesiano (BIC).

RESULTADOS E DISCUSSAO:

Os graficos e tabelas apresentados a seguir, mostram os resultados obtidos até o momento

presente da pesquisa.

A Figura 1 apresenta a distribuicdo das notas
atribuidas ao nivel da doenca (SCYL) em relacao as
categorias Ano e Soca. Observa-se que as folhas
classificadas como Soca tendem a receber mais

N frequentemente notas entre 1 e 2, enquanto as plantas

da categoria Ano sdo predominantemente avaliadas

e [ com notas entre 3 e 4.
_| BN Ajuste Inicial com Dados Completos
! Hotag )

Inicialmente, foram ajustados modelos cumulativos
Figura 1: Distribuigio das Notas por Soca e Ano. lineares (CLM), sem efeito aleatdrio, utilizando as
funcdes de ligacao logit e probit. O desempenho dos modelos foi avaliado por meio do Critério de

Informacgao Bayesiano (BIC) e da significancia dos efeitos fixos.

Tabela 1 - Resultados do Modelo CLM sem efeito Aleatério
Modelo |Link BIC Efeito de Ano (p-valor) |Efeito de Bloco (p-valor)
CLM Logit 2900.7 0.080 0.095
CLM Probit 2897.4 0.010 0.065
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Observa-se que o modelo probit apresentou melhor ajuste (menor BIC) e efeito significativo do fator
ano, indicando que as notas atribuidas variam de forma estatisticamente significativa entre os anos
avaliados. O efeito de bloco se mostrou marginalmente significativo nos dois modelos.

Posteriormente, foram ajustados modelos cumulativos mistos (CLMM), incluindo o efeito aleatério

de gendtipos. Esses modelos capturam a variabilidade genética associada a resisténcia das plantas a

doenga.
Tabela 2 - Resultados do Modelo CLM com efeito Aleatorio
Modelo Link Efeito Aleatério | BIC Convergéncia Significancia de Ano e Bloco
CLMM Logit Gendtipo 2376.2 Nao convergiu Nao aplicavel
CLMM Probit Gendtipo 2385.6 Convergiu Ambos significativos

Apesar do modelo logit apresentar menor BIC, ele ndo convergiu adequadamente. Ja o modelo
probit com efeito aleatério apresentou boa performance e convergéncia satisfatéria, sendo o mais
indicado para inferéncia.

Avaliacdo com Dados de Treinamento e Teste
A base de dados foi dividida em 80% para treinamento e 20% para teste. Os modelos foram

ajustados ao conjunto de treinamento e avaliados em termos de acuracia no conjunto de teste.

Tabela 3 - Resultados dos Modelos Apds Testes

Modelo [Link Efeito Aleatério  |BIC Acuracia (%) |Convergéncia
CLM Probit [Nao 2331.86 |73,6 Convergiu
CLM |Logit [Nao 2328.02 73,6 Convergiu
CLMM |Logit |Gendtipo 1971.58 [74,8 Nao convergiu
CLMM |Probit |Genétipo 1978.37 |74,5 Convergiu

A inclusao do efeito aleatério resultou em modelos com melhor ajuste (menores valores de BIC)
e ligeiro aumento na acuracia de predicao. O modelo CLMM Probit combinou boa performance, maior
estabilidade e convergéncia, sendo o modelo final escolhido para interpretacao e selecao de gendtipos
resistentes.

Os resultados indicam que a severidade da doenca do amarelinho é influenciada
significativamente pelo ano de avaliagao e pela composig¢ao genética das plantas. A modelagem por
meio de modelos cumulativos mistos permite estimar a probabilidade de ocorréncia de diferentes niveis
de severidade, ao mesmo tempo em que considera a variabilidade entre os gendtipos.

A inclusao do efeito aleatério de gendtipos revelou-se essencial para capturar essa variabilidade
genética, o que é fundamental para programas de melhoramento genético. Com base na predigéo dos
efeitos aleatdrios, torna-se possivel classificar os genétipos de acordo com sua resisténcia a doenga e,

assim, orientar a sele¢ao de variedades mais tolerantes ao SCYLV.
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Além disso, a analise demonstra que o modelo com fungéo de ligagéo probit foi 0 mais robusto

entre os ajustados, oferecendo equilibrio entre desempenho preditivo e estabilidade estatistica.

CONCLUSOES:

Os resultados obtidos neste estudo indicam que os modelos de regressdo ordinal séo
ferramentas estatisticas eficazes para a analise da severidade da doenca SCYLV em cana-de-agucar.
A comparacgao entre os modelos logito e probito, com e sem a inclusao de efeitos aleatérios, revelou que
a consideracgao do efeito genotipico melhora o ajuste do modelo e a capacidade preditiva.

O modelo cumulativo misto com funcao de ligagdo probit apresentou melhor equilibrio entre
desempenho estatistico, estabilidade computacional e acuracia preditiva, sendo o mais indicado para
fins de inferéncia. A inclusdo do efeito aleatdrio de gendtipos foi fundamental para capturar a
variabilidade genética associada a resisténcia a doenga, permitindo a identificacdo de materiais
promissores para programas de melhoramento.

Dessa forma, conclui-se que a abordagem adotada é adequada para classificar genétipos quanto
a severidade dos sintomas, contribuindo com ferramentas estatisticas robustas para a selegdo de

variedades mais tolerantes ao SCYLYV.
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