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Resumo: Métodos multivariados de andlises discriminantes visam identificar as
populacdes nas quais um individuo deva pertencer, admitindo previamente, que o
individuo compde uma das populacdes avaliadas. Métodos baseados em funcbes
discriminantes lineares tém sido usados nos estudos preditivos da diversidade no
melhoramento genético, quando os dados sdo fenotipicos quantitativos. Entretanto, este
tipo de analise pressupde a multinormalidade das populacdes. Objetivou-se avaliar a
efetividade das andlises discriminantes ndo paramétricas — que nao requerem
probabilidade especifica de distribuicdo — quando aplicadas a varidveis quantitativas.
Dois conjuntos de dados foram utilizados: i) 83 matrizes de pupunheira, previamente
alocadas em trés racas primitivas, para sete variaveis do fruto; ii) 122 clones de cafeeiro,
previamente alocados entre trés variedades boténicas, para dez caracteristicas
agrondmicas. Avaliou-se os métodos nao paramétricos do “vizinho médio” ¢ dos “k-
vizinhos mais proximos” sob varios cenarios, conforme combinagdes possiveis entre
técnica de analise ndo paramétrica x medida de distancia genética x valor de k x
probabilidade a priori dos gendtipos pertencerem as populacdes. Comparou-se a
alocacdo dos gendtipos nos diferentes cenarios e com aquela obtida pelas fungdes
discriminantes de Anderson (considerada padrdo) a partir das taxas de erro aparente
globais (TEA) de classificacdo dos individuos nas respectivas populacées. Utilizou-se o
software GENES. No geral, 0 método do “vizinho médio” e dos “k-vizinhos mais
proximos” apresentaram TEA’s similares a analise discriminante de Anderson. As
TEA’s pouco variaram em funcdo das probabilidades definidas a priori para as
populagdes. O “k-vizinhos mais proximos” exibiu TEA’s menores quando comparado
a0 “vizinho médio” para a populagdo de pupunha e maiores para as de café. As medidas
de distancia genética que apresentaram menores TEA’s foram a distancia Quadrado da
distancia média e a distancia de Gower. Houve uma leve tendéncia de ao se elevar o
valor de k, as TEA’s tenderem a pouco variar aumentando ou diminuindo, independente
da medida de distancia e probabilidades a priori. Conclui-se que os métodos ndo
paramétricos foram efetivos para classificar os genotipos em suas respectivas
populacbes; o método dos “k-vizinhos mais proximos” acertou mais em classificar os
genotipos, quando comparado ao “vizinho médio”; ndo ha diferengas expressivas de
classificacdo entre as medidas de distancia estudada.
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