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ESTRATÉGIAS DE MACHINE LEARNING E ÍNDICES TRADICIONAIS NA 

SELEÇÃO DE GENÓTIPOS SUPERIORES DE AMENDOIM PARA RESISTÊNCIA 

À DOENÇAS E PRODUTIVIDADE DE GRÃOS 

RESUMO –  
O amendoim é uma cultura de grande importância agrícola, econômica e alimentar. 
No entanto, em seu ciclo de cultivo, um dos maiores problemas enfrentados é a grande 
incidência de doenças, que afetam a qualidade dos grãos e a produtividade das 
lavouras. Assim, o presente estudo teve como principal objetivo a comparação de 
estratégias de machine learning e índices de seleção tradicionais na seleção de 
genótipos superiores de amendoim portadores de resistência às doenças e maior 
produção de grãos. Para tanto, foram comparados os índices de seleção de Smith-
Hazel, Pesek & Baker e Mulamba & Mock com o algoritmo Random Forest na seleção 
de genótipos superiores em diferentes populações segregantes. Foram avaliadas 25 
populações de geração F2:3, oriundas de cruzamentos biparentais entre genitores 
resistentes à cercosporiose e genitores com caracteres agronômicos superiores, além 
de 12 testemunhas, conduzidas em campo no delineamento de blocos aumentados, 
no ano agrícola 2024/2025. Foram avaliados caracteres agronômicos, produção de 
grãos por planta e reação às doenças, além de avaliações de incidência de 
cercosporiose e virose aos 60 e 90 dias após a emergência. A seleção foi realizada 
por meio dos índices tradicionais e do modelo Random Forest, utilizando dados 
fenotípicos agregados e padronizados. Os métodos avaliados permitiram identificar 
genótipos superiores, com destaque para o cruzamento C18, correspondente a 
IAC_Sempre Verde X IAC_OL6, que apresentou desempenho consistente nos índices 
Smith-Hazel, Mulamba & Mock e Random Forest. O cruzamento C25 (IAC_Caiapó X 
EC_Granoleico) também se destacou entre os genótipos promissores, enquanto o 
índice de Pesek & Baker indicou maior desempenho para os cruzamentos C4 
(IAC_Caiapó X IAC_L1338) e C13 (IAC_Caiapó X BRS_423). Conclui-se que a 
integração entre índices tradicionais de seleção e ferramentas de Machine Learning é 
uma estratégia promissora para aumentar a eficiência da seleção simultânea de 
caracteres em programas de melhoramento genético do amendoim, contribuindo para 
o avanço de populações segregantes com maior potencial produtivo e resistência às 
doenças. 
 
PALAVRAS-CHAVE: Arachis hypogaea L.; Plantas Melhoramento Genético; Seleção 
Multivariada; Aprendizado de Máquina; Avaliação de Resistência. 
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MACHINE LEARNING STRATEGIES AND TRADITIONAL SELECTION INDICES 

IN CHOOSING SUPERIOR PEANUT GENOTYPES RESISTANT TO DISEASES 

AND HIGH-YIELDING GRAIN 

ABSTRACT -  
Peanut is a crop of great agricultural, economic, and nutritional importance. However, 
throughout its cultivation cycle, one of the major challenges faced is the high incidence 
of diseases, which negatively affect grain quality and crop yield. Therefore, the main 
objective of this study was to compare machine learning strategies and traditional 
selection indices for the identification of superior peanut genotypes with disease 
resistance and higher grain yield. For this purpose, the Smith-Hazel, Pesek & Baker, 
and Mulamba & Mock selection indices were compared with the Random Forest 
algorithm for the selection of superior genotypes in different segregating populations. 
Twenty-five F2:3 generation populations, derived from biparental crosses between 
parents resistant to early and late leaf spot diseases and parents with superior 
agronomic traits, along with 12 checks, were evaluated under field conditions using an 
augmented block design during the 2024/2025 growing season. Agronomic traits, grain 
yield per plant, and disease responses were evaluated, including assessments of 
cercosporiosis and virus incidence at 60 and 90 days after emergence. Selection was 
performed using traditional indices and the Random Forest model, based on 
aggregated and standardized phenotypic data. The evaluated methods enabled the 
identification of superior genotypes, with emphasis on cross C18, corresponding to 
IAC_Sempre Verde × IAC_OL6, which showed consistent performance across the 
Smith-Hazel, Mulamba & Mock, and Random Forest approaches. Cross C25 
(IAC_Caiapó × EC_Granoleico) also stood out among the promising genotypes, 
whereas the Pesek & Baker index indicated superior performance for crosses C4 
(IAC_Caiapó × IAC_L1338) and C13 (IAC_Caiapó × BRS_423). It is concluded that 
the integration of traditional selection indices and machine learning tools represents a 
promising strategy to increase the efficiency of simultaneous trait selection in peanut 
breeding programs, contributing to the advancement of segregating populations with 
greater yield potential and disease resistance. 
 
Keywords: Arachis hypogaea L.; Plant Genetic Improvement; Multivariate Selection; 
Machine Learning; Resistance Assessment. 
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1 INTRODUÇÃO 

O amendoim (Arachis hypogaea L.) é uma cultura de grande importância 

agrícola, econômica e alimentar, sendo originária da América do Sul e amplamente 

cultivada em diferentes regiões do mundo. No Brasil, a cultura tem apresentado 

expressiva expansão nos últimos anos, com destaque para o estado de São Paulo, 

responsável pela maior parte da produção nacional. Esse crescimento está associado 

à elevada demanda por grãos de qualidade, destinados tanto ao consumo interno 

quanto à exportação, além da utilização do amendoim em diferentes segmentos da 

indústria alimentícia e oleaginosa (Mingotte; Morello; Lemos, 2019; Conab, 2026; 

USDA, 2026). 

Apesar da importância econômica da cultura, a produção de amendoim ainda 

enfrenta limitações relevantes, especialmente relacionadas à ocorrência de doenças. 

Entre os principais problemas fitossanitários destacam-se as cercosporioses, 

causadas principalmente por Cercospora arachidicola Hori e Nothopassalora 

personata (Berk. & MA Curtis), responsáveis por manchas foliares, desfolha precoce 

e redução da área fotossintética das plantas (Barreto; Scaloppi; Barreto, 2019). 

Quando ocorrem em estágios iniciais do desenvolvimento, essas doenças podem 

comprometer significativamente a produtividade, podendo ocasionar perdas 

superiores a 50% em situações de desfolha severa antes dos 90 dias de 

desenvolvimento da cultura (Barreto; Scaloppi; Barreto, 2019). 

Além das doenças fúngicas, viroses também representam ameaça à cultura do 

amendoim, sobretudo aquelas associadas a tospovírus. No Brasil, o vira-cabeça do 

amendoim tem sido associado ao Orthotospovirus arachianuli (cujo vírus isolado é 

popularmente denominado groundnut ringspot virus, GRSV), transmitido por espécies 

de tripes, como Frankliniella schultzei (Barreto; Scaloppi; Barreto, 2019; Uzan et al., 

2025). Os sintomas podem incluir mosaico, manchas cloróticas, anéis foliares, 

necroses, nanismo, redução do tamanho das folhas e menor formação de vagens, 

comprometendo o desenvolvimento das plantas e o potencial produtivo da cultura 

(Culbreath; Srinivasan, 2011; Ávilla, 2022). 

Nesse contexto, o melhoramento genético constitui uma das principais 

estratégias para o desenvolvimento de cultivares mais produtivas, adaptadas e 
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resistentes ou tolerantes a doenças. O melhoramento de plantas é uma atividade 

contínua e essencial para atender às demandas agrícolas, econômicas e ambientais, 

especialmente diante de desafios como crescimento populacional, mudanças 

climáticas e aumento da pressão de pragas e doenças (Borém; Miranda; Fritsche 

Neto, 2021). No caso do amendoim, os programas de melhoramento buscam reunir, 

em um mesmo genótipo, características como alta produtividade, adaptação regional, 

arquitetura adequada para colheita mecanizada, qualidade dos grãos e resistência a 

fatores bióticos e abióticos (Santos, Godoy e Favero, 2013; Sithole et al., 2022). 

A seleção de genótipos superiores, entretanto, é uma etapa complexa, pois 

envolve a avaliação simultânea de múltiplas características de interesse agronômico. 

Em programas de melhoramento, a escolha dos genótipos mais promissores não deve 

considerar apenas a produção de grãos, mas também caracteres relacionados ao 

desenvolvimento vegetativo, arquitetura da planta, sanidade e estabilidade do 

desempenho em campo. Nesse sentido, os índices de seleção multivariada são 

ferramentas importantes, pois permitem integrar diferentes caracteres em um único 

critério de decisão, aumentando a eficiência da seleção e possibilitando ganhos 

simultâneos em características de interesse (Garcia; Souza Júnior, 1999). 

Entre os índices tradicionais mais utilizados, destacam-se o índice clássico de 

Smith-Hazel, o índice de Pesek & Baker e o índice de Mulamba & Mock. O índice de 

Smith-Hazel busca maximizar a correlação entre o índice de seleção e o valor 

genotípico agregado, utilizando pesos econômicos associados às características 

avaliadas (Smith, 1936; Hazel, 1943). O índice de Pesek & Baker, por sua vez, utiliza 

ganhos genéticos desejados como critério de ponderação, permitindo direcionar o 

progresso genético para caracteres prioritários no programa de melhoramento (Pesek; 

Baker, 1969). Por sua vez, o índice de Mulamba & Mock baseia-se na soma de postos 

dos genótipos para cada característica, sendo uma alternativa prática e de fácil 

interpretação, por dispensar a definição de pesos econômicos e matrizes de 

variâncias e covariâncias (Mulamba; Mock, 1978). 

Nos últimos anos, ferramentas de Machine Learning também têm sido 

incorporadas ao melhoramento de plantas, devido à sua capacidade de identificar 

padrões complexos em conjuntos de dados multivariados. A Machine Learning 

compreende métodos computacionais capazes de reconhecer relações entre 
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variáveis e realizar previsões ou classificações com base em dados previamente 

observados (Abdi, 2016). Entre essas ferramentas, o algoritmo Random Forest 

destaca-se por sua flexibilidade, robustez e capacidade de trabalhar com variáveis 

correlacionadas, sendo baseado na combinação de múltiplas árvores de decisão 

construídas a partir de amostras aleatórias dos dados (Cutler; Cutler; Stevens, 2011). 

No melhoramento vegetal, o uso de métodos de Machine Learning (ML) pode 

complementar as abordagens estatísticas tradicionais, principalmente em situações 

que envolvem múltiplos caracteres, grande volume de dados e relações complexas 

entre variáveis fenotípicas. Essas ferramentas permitem classificar genótipos com 

base em padrões multivariados, auxiliando na identificação de genótipos superiores e 

tornando o processo de seleção mais eficiente (Najafabadi; Hesami; Eskandari, 2023; 

Farooq et al., 2024). 

Pesquisas recentes com a cultura do amendoim indicam que modelos de 

Machine Learning apresentam potencial para estimar características agronômicas 

relevantes a partir de informações provenientes de imagens RGB e multiespectrais, 

especialmente por meio dos valores obtidos nas diferentes bandas espectrais 

(Bagherian et al., 2023; Shahi et al., 2023). Apesar desses avanços, a aplicação de 

técnicas de Inteligência Artificial associadas a dados de sensoriamento remoto ainda 

é limitada quando se consideram avaliações conduzidas em múltiplos anos e com 

ampla diversidade de materiais genéticos, o que restringe a compreensão sobre a 

estabilidade e a capacidade de generalização desses modelos em amendoim 

(Bagherian et al., 2023; Shahi et al., 2023). 

Nesse contexto, torna-se necessário desenvolver modelos de Machine 

Learning para a predição da produtividade do amendoim que sejam não apenas 

precisos, mas também robustos e capazes de manter bom desempenho diante de 

dados independentes daqueles utilizados no treinamento. Essa capacidade de 

generalização é fundamental para que os modelos possam ser aplicados com maior 

confiabilidade em diferentes condições experimentais, ambientais e genéticas, 

aumentando sua utilidade prática em programas de melhoramento da cultura (Pugh 

et al., 2024). 

Os modelos lineares tradicionais baseiam-se em uma estrutura matemática 

previamente especificada e em pressupostos acerca da relação entre as variáveis, 
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enquanto algoritmos de Machine Learning apresentam maior flexibilidade para 

identificar padrões complexos e relações não lineares diretamente a partir dos dados. 

Essa flexibilidade permite que métodos como Random Forest e XGBoost explorem 

interações e estruturas de alta dimensionalidade sem a necessidade de especificá-las 

previamente, embora geralmente apresentem menor interpretabilidade em 

comparação aos modelos de regressão clássica (Tiruneh et al., 2024). 

Dessa forma, a combinação entre índices tradicionais de seleção e métodos de 

Machine Learning pode representar uma estratégia promissora para identificar 

genótipos superiores de amendoim, especialmente quando o objetivo é reunir 

resistência a doenças e elevada produção de grãos em um mesmo genótipo. 

Mediante o exposto, o presente trabalho teve como objetivo comparar índices 

de seleção tradicionais e o algoritmo Random Forest no processo de seleção de 

genótipos superiores de amendoim, considerando simultaneamente caracteres 

agronômicos, produção de grãos e resistência às principais doenças que afetam a 

cultura. 

A hipótese deste estudo é que a avaliação conjunta de caracteres agronômicos, 

características relacionadas à severidade e progressão de doenças, associada ao uso 

de diferentes estratégias de seleção, permite discriminar genótipos superiores de 

amendoim, identificando cruzamentos com maior potencial para produtividade e 

resistência às principais doenças da cultura. 



48 
 

6 CONCLUSÃO 

 

Os índices de seleção tradicionais e o modelo Random Forest permitiram 

discriminar os genótipos de amendoim quanto ao desempenho agronômico, produção 

de grãos e reação às doenças avaliadas, demonstrando potencial para auxiliar a 

seleção de genótipos superiores em programas de melhoramento genético. 

Entre os genótipos avaliados, o cruzamento C18 (IAC Sempre Verde X IAC 

OL6) destacou-se de forma consistente, ocupando posições superiores nos índices 

Smith-Hazel, Mulamba & Mock e Random Forest, o que indica desempenho favorável 

para a combinação de caracteres relacionados à produção de grãos e resistência a 

doenças. O cruzamento C25 (IAC Caiapó X IAC OL5) também apresentou 

desempenho promissor, aparecendo entre os genótipos melhor classificados em 

diferentes métodos de seleção. Por outro lado, o índice de Pesek & Baker indicou 

maior destaque para os cruzamentos C4 (IAC Caiapó X IAC L1338) e C13 (IAC Caiapó 

X BRS 423), evidenciando que diferentes critérios de seleção podem priorizar 

genótipos distintos. 

A combinação do ranqueamento probabilístico do Random Forest com os 

índices tradicionais indicou maior robustez, quando comparada com a utilização 

isolada de cada abordagem, evidenciando a complementaridade entre métodos 

estatísticos tradicionais e modelos de Machine Learning (ML). Adicionalmente, 

observou-se que, caracteres agronômicos e de resistência às doenças exerceram 

influência conjunta sobre o desempenho produtivo dos genótipos, reforçando a 

importância da seleção simultânea desses atributos em análises com múltiplos 

caracteres. 
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