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INTRODUCAO

O modelo classico de regressao é a técnica mais adequada quando se deseja
estudar o comportamento de uma variavel dependente (variavel resposta normalmente
representada pela letra y) em relacdo a outras variaveis independentes (variaveis
explicativas normalmente representadas pela letra x), que sdo responsaveis pela
variabilidade da variavel resposta.

A estrutura, que pode ser expressa em forma matricial, é formada por um vetor
de variaveis independentes, de variaveis dependentes e de parametros a serem
estimados. O processo de estimagdo dos parametros implica em considerar um vetor de
erros que se assume ter média zero, mesma variabilidade e independéncia, ou pelo
menos nao correlacionados. No entanto, nem sempre estas suposi¢des sao satisfeitas.

A auséncia das suposicOes basicas implica na obtencdo de resultados e
interpretacGes muitas vezes inadequadas para o pesquisador. Dessa forma, uma
alternativa é o uso dos modelos lineares generalizados (MLG’s). Estes modelos sdo uma
extensdo dos modelos lineares classicos em que uma série de técnicas comumente
estudadas separadamente foram reunidas em uma tnica teoria (Nelder e Wedderburn,
1972). Permitem modelar dados em situacdes onde a distribuicdo de probabilidade da
variavel resposta pertence a uma familia de varidveis, definida como familia
exponencial, da qual fazem parte a distribuicdo Normal, Binomial, Poisson, Gama,
dentre outras.

A distribuicdo Poisson é um modelo probabilistico largamente utilizado em
experimentos de contagens de plantas, colonias de bactérias, itens, objetos, dados em
intervalo de tempo, area, volume ou comprimento (Andrade & Ogliari, 2010). Quando
se deseja fazer um estudo sobre a distribuicdo de uma espécie vegetal em um habitat e
supondo que a distribuicdao dessa espécie neste habitat é considerada aleatoria (casual) o
modelo de Poisson é apropriado. Muito comum em estudos de seguimento, onde as
unidades experimentais sdo classificadas segundo os niveis de categorias, tais como tipo
de tratamento, tipo de cultura, tipo de genotipo, etc., e sao acompanhadas por um
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periodo fixo pré-estabelecido ou até a ocorréncia de um determinado evento. Dados
dessa natureza sdo caracterizados por ndo atenderem aos pressupostos basicos do
modelo classico de regressao, justificando o uso dos MLG’s.

MATERIAL E METODOS

Um experimento foi desenvolvido para avaliar o efeito de diferentes
concentracoes de BAP na inducdao in vitro de brotos da espécie Comanthera
mucugensis. Plantulas desta espécie, germinadas in vitro, foram utilizadas como
explante e inoculadas em tubos de ensaio contendo 10 ml de meio de cultura MS com
metade das concentra¢des salinas acrescido de 15 gL' de sacarose, 7 gL' de agar e
diferentes concentracoes do regulador vegetal 6-benzilaminopurina — BAP (0,00; 1,10;
1,32; 1,54; 1,76). O delineamento foi inteiramente casualizado, com cinco tratamentos,
cada um composto por 18 unidades experimentais. Cada unidade representa um tubo
contendo uma plantula. Apés 60 dias foram registrados o niimero de brotos por explante
(NB). Essa variavel é classificada como de contagem e com caracteristicas proximas de
uma distribuicdo Poisson. Dessa forma, foram ajustados diferentes modelos para dados
dessa natureza e comparados por meio da analise dos residuos. Optou-se pelo uso dos
graficos de probabilidade Normal com um envelope simulado desenvolvido por Moral
et al. (2017). Esses graficos sao um indicador ttil de adequacdao que pode ser usado com
qualquer modelo linear generalizado e extensdes. Foi usado o software livre R para
gerar os resultados (R Core Team, 2020)

RESULTADOS E DISCUSSAO

Uma analise inicial, mostrou que o nimero médio aproximado de brotos e a
variancia foram, respectivamente, 14,8 e 618,4. Através da Figura 1, é possivel observar
que os dados apresentam uma grande assimetria e um grande numero de zeros.
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Figura 1: Distribuicdo do numero de brotos em intervalos.
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Os dados apresentaram uma grande variabilidade, tanto os dados de um modo
geral, quanto dentro de cada tratamento, como mostra a Tabela 1.

Tabela 1: Ntumero de brotos por concentracao administrada.

Concentracdao de BAP (uM)

Medida 0,00 1,10 1,32 1,54 1,76
Média 0,889 14,555 24,778 17,833 16,000
Varidncia 6,810 515908  1461,124 463,676 468,588

Para efeito de comparacdo, primeiro ajustou-se o modelo classico aos dados.
Como era esperado, os resultados ndo atenderam aos pressupostos de normalidade dos
residuos e homogeneidade de variancias pelos testes de Shapiro-Wilk e Levene.

Em seguida, procedeu-se o ajuste do modelo de Poisson utilizando a fungao de
ligacdo logaritmo. Pelo fato da varidncia ser muito maior do que a média, indicando
uma superdispersdo, o ajuste deste modelo também ndo apresentou resultados
satisfatorios. Devido a superdispersao, ocasionado pelo elevado valor da varidncia em
comparacao com a média, foi necessario recorrer aos modelos de Poisson estendidos.
Estes foram originalmente desenvolvida por Faddy (1997), onde foi descrita a
construcdao de distribuicdes de probabilidade discretas com propriedades de dispersao
muito gerais. Assim, mais duas opcdes de modelagem para dados com essa
caracteristica foram usados: Quasi-Poisson e Binomial Negativa.

Na Figura 2, tem-se o comportamento dos residuos para os quatro modelos.
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Figura 2: Distribuicdo dos residuos obtidos por cada um dos modelos ajustados.



A avaliacdao de cada um dos modelos, leva em consideracdo a quantidade de
pontos que se distribuem dentro do chamado envelope simulado. Quanto mais pontos
dentro desse envelope, melhor o ajuste do modelo em questdo. Observa-se entdo, que o
modelo usando a distribuicdo Poisson teve o pior resultado uma vez que todos os pontos
ficaram fora do envelope. J& o modelo usando a distribuicdo Binomial Negativa teve
assim o melhor ajuste. Recomenda-se o uso deste modelo para realizacao das
inferéncias (testes de hipoteses e intervalos de confianca) a fim de verificar as possiveis
diferencas estatisticas entre as concentracées testadas do regulador BAP sobre o niimero
de brotos por explante.

CONSIDERACOES FINAIS

Foi possivel observar a importancia de se fazer uma investigacdo bastante
cuidadosa sobre a natureza dos dados coletados, para uma posterior avaliacdo das
possiveis diferencas estatisticamente significativas entre tratamentos. Os resultados
mostraram que é fundamental uma andlise descritiva prévia, para conhecer melhor os
dados e suas caracteristicas e, assim, tomar as devidas decisdes. Através do grafico com
envelope simulado, foi possivel verificar a diferenca expressiva que existe entre a
qualidade de ajuste dos quatro modelos testados. O uso de modelos cujo o ajuste nao
foi adequado, tende a comprometer a qualidade e robustez das inferéncias, levando a
conclusdes que nao condizem com a verdadeira realidade.
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