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Resumo  –  O objetivo deste trabalho foi avaliar a eficiência do índice Z (índice somatório das variáveis 
padronizadas) na seleção de progênies de irmãos completos entre Eucalyptus grandis e Eucalyptus urophylla 
via método dos quadrados mínimos (MQM) e da melhor predição linear não viesada (Blup). Os experimentos 
foram realizados em dois tipos de solo e de ambiente, em blocos ao acaso com cinco repetições, oito plantas 
por parcela e espaçamento de 3x2 m. Aos três anos de idade, as plantas foram avaliadas quanto ao incremento 
médio anual de madeira, à densidade básica, ao rendimento de celulose e ao álcali efetivo. Para a comparação 
da eficiência da seleção das melhores progênies, pelos procedimentos MQM e Blup, foi obtido o índice Z para 
cada indivíduo. Posteriormente, foram obtidas as médias preditas das progênies para o índice Z, ranqueadas em 
sentido favorável ao melhoramento. O índice clássico também foi utilizado. A coincidência entre as melhores 
progênies selecionadas pelos índices clássico e Z foi boa. No entanto, o índice Z permite visualização gráfica, 
o que possibilita verificar em quais caracteres uma determinada progênie apresenta alguma deficiência. Não há 
diferença entre as melhores progênies selecionadas pelo índice Z via MQM e Blup.

Termos para indexação: Eucalyptus, correlação genética, melhoramento florestal, índices de seleção. 

Selection of eucalyptus progenies by Z index through LSM and Blup
Abstract  – The objective of this work was to evaluate the efficiency of the Z index (sum of standardized 
variables index), in the selection of full‑sib progenies between Eucalyptus grandis and Eucalyptus urophylla 
via least square method (LSM) and best linear unbiased prediction (Blup) procedures. The experiments were 
carried out in two soil types and environments, in a randomized complete block design, with five replicates, 
eight plants per plot and 3x2 m spacing. Wood average annual increment, basic density, screened pulp yield, 
and effective alkali were evaluated for three‑year‑old plants. The Z index was obtained for each plant in order 
to compare the efficiency of selection for the best progenies by LSM and Blup procedures. Subsequently, the 
predicted averages to Z index were obtained and ranked. For comparison, the classic index was used. The 
coincidence among the best progenies selected by classical and Z index was good. However, the Z index allows 
a graphic display that enables to check in which characters the progenie has a disability. There is no difference 
between the best progenies selected by the Z index via LSM and Blup.

Index terms: Eucalyptus, genetic correlation, forest breeding, selection index.

Introdução

O aumento da produtividade florestal e a melhoria 
das propriedades tecnológicas da madeira têm sido as 
principais demandas dos programas de melhoramento 
de Eucalyptus para a produção de celulose de fibra 
curta no Brasil. Com efeito, tanto produtividade quanto 
a qualidade da madeira contribuem para a redução de 
custos operacionais, para a melhoria da performance 
da matéria‑prima no processo industrial, bem como 
para a adequação dessa matéria‑prima à fabricação de 
produtos de alta qualidade para diferentes segmentos 
de mercado (Fonseca et al., 2010b).

Como vários caracteres de crescimento e de qualidade 
da madeira devem ser considerados na seleção do 
melhor indivíduo ou progênie, o uso de índices de 
seleção é uma boa opção para avaliá‑los (Bernardo, 
2002). Índices de seleção, como o clássico (Smith, 
1936; Hazel, 1943), o índice de ganhos desejados 
(Pesek & Baker, 1969), base (Willians, 1962), o índice 
livre de pesos e parâmetros (Elston, 1963) e o da soma 
de postos ou "ranks" (Mulamba & Mock, 1978) têm 
sido tradicionalmente utilizados no melhoramento 
genético florestal (Paula et  al., 2002; Martins et  al., 
2003, 2006). Na escolha do melhor índice de seleção, 
deve-se levar em consideração a facilidade de análise 
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e de interpretação. Nesse sentido, o índice de seleção 
com base no somatório das variáveis padronizadas  – 
índice Z  –, proposto recentemente para o melhoramento 
genético de culturas anuais, é uma boa alternativa 
em relação aos outros (Mendes et  al., 2009); pois o 
índice Z não necessita de estimativas de covariâncias 
genéticas e fenotípicas e possibilita visualizar em quais 
caracteres o indivíduo ou a progênie têm fenótipos 
favoráveis e em quais ela é deficiente. Além disso, a 
identificação dos indivíduos de melhor desempenho 
é rápida e fácil. Entretanto, esse índice ainda não foi 
testado no melhoramento genético florestal.
A eficiência dos procedimentos empregados na  

seleção das melhores progênies também deve ser 
considerada. O método dos quadrados mínimos (MQM) 
tem sido utilizado na análise de experimentos dos 
programas de melhoramento genético de espécies 
anuais e perenes (Bison et al., 2004, 2006; Tolfo at al., 
2005; Rocha et al., 2006a, 2006b; Botelho et al., 2007, 
2011; Botrel et al., 2007, 2010; Silva et al., 2008; Bison 
et al., 2009; Mendes et al., 2009; Fonseca et al., 2010b). 
Entretanto, em experimentos desbalanceados, como é 
o caso dos experimentos com o gênero Eucalyptus, 
o procedimento de máxima verossimilhança restrita 
e melhor predição linear não viesada (restricted 
maximum likelihood/best linear unbiased prediction  
– REML/Blup) passou a ser mais indicado, em razão 
de sua eficiência ser igual ou superior à do MQM 
(Resende, 2007; Fonseca et al., 2010b). É importante 
ressaltar que os procedimentos MQM e o REML/Blup 
foram comparados quanto à estimação dos parâmetros 
genéticos (Rocha et  al., 2006a, 2006b). Entretanto, 
o principal alvo dos programas de melhoramento, 
que são as melhores progênies selecionadas ou os 
ganhos obtidos por cada procedimento, não foram 
comparados.
O objetivo deste trabalho foi avaliar a eficiência do 

índice somatório das variáveis padronizadas – índice 
Z – na seleção de progênies de Eucalyptus por meio do 
MQM e Blup.

Material e Métodos

O teste de progênies utilizado no presente trabalho 
foi avaliado em dois ambientes da empresa Celulose 
Nipo‑Brasileira S.A. (Cenibra), localizados no 
Município de Ipaba, MG. O ambiente 1 está situado 
a 19° 32' 03"S e 42° 29' 29"W, com altitude de  

260 m. A topografia desse ambiente é plana, em fundo 
de vale, e o solo é caracterizado como Neossolo 
Flúvico Tb distrófico. O  ambiente  2 se situa a  
19° 31' 21" S e 42° 29' 38"W, e à altitude de 300 m. 
Esse ambiente apresenta topografia inclinada, e o solo 
é caracterizado como Latossolo Amarelo distrófico. 
Ambos os ambientes têm precipitação média anual 
de 1.229,80  mm e umidade relativa de 70,5%. 
A temperatura média anual é 20,5oC, com máximas de 
31oC e mínimas de 18,8oC.
As progênies utilizadas foram obtidas por polinização 

controlada entre indivíduos de Eucalyptus grandis e 
Eucalyptus urophylla. Foram avaliadas 66  progênies 
comuns nos dois experimentos, implantados no ano de 
2001, em delineamento experimental de blocos ao acaso, 
com cinco repetições, parcelas lineares de oito plantas 
e espaçamento de 3x2 m. Os  manejos silviculturais 
utilizados foram os normalmente preconizados pela 
empresa em seus plantios comerciais.
No ano de 2004, com as plantas aos três anos de 

idade, foram obtidas estimativas de incremento médio 
anual de madeira (IMA) (m3 ha‑1 por ano) a partir dos 
dados de cada indivíduo. Também foram realizadas 
mensurações das características tecnológicas da 
madeira: densidade básica da madeira (DB) (kg m‑3); 
rendimento depurado de celulose (RD) e álcali 
efetivo (AE), ambas em percentagem, por meio da 
espectroscopia do infravermelho próximo. 
As análises estatísticas foram realizadas com os 

procedimentos MQM e REML/Blup. As  análises 
de variância e as médias ajustadas foram obtidas no 
Proc GLM do SAS (SAS Institute, 2000), para cada 
ambiente, e na análise conjunta de ambientes, para 
cada característica considerada. As  análises com o 
procedimento de modelos mistos REML/Blup foram 
obtidas por meio do programa Selegen (Resende, 2007). 
Na avaliação do teste de progênies por ambiente, foi 
utilizado o modelo estatístico y = Xr + Zg + Wp + e, 
em que: y é o vetor de dados; r é o vetor dos efeitos 
fixos de repetição, somados à média geral; g é o vetor 
dos efeitos aleatórios genotípicos individuais g~N  
(0, s2

g); p é o vetor dos efeitos aleatórios de parcela  
p~N (0, s2

p); e e é o vetor dos efeitos aleatórios dos erros  
e~N (0, s2

e ). As  letras maiúsculas representam as 
matrizes de incidência para os referidos efeitos. 
Na  análise conjunta de ambientes, foi utilizado 
um modelo estatístico semelhante ao anterior, 
y = Xr' + Zg + Wp + Ti + e, em que: r' é o vetor dos 
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efeitos fixos da combinação repetição‑local, e i é o 
vetor dos efeitos aleatórios da interação genótipos x 
ambientes i ~ N (0, s2

i ). As letras X e T representam as 
matrizes de incidência dos referidos efeitos. 

Para estimar o grau de associação entre as 
características avaliadas, duas a duas, foram 
obtidas as correlações genéticas rGxy entre os 
desempenhos médios das progênies. Para tanto, foi 
utilizado o estimador de Bernardo (2002), dado por: 
 
 
			 

  
em que: COVGxy é a covariância genética entre os 
desempenhos médios das progênies, para as caracterís-
ticas x e y; e s2

Gx
 e s2

Gy
 são as variâncias genéticas entre 

progênies, para as características x e y, respectivamente. 
Na  identificação das melhores progênies, com base 
nas quatro características simultaneamente, foram 
empregados dois índices de seleção: o índice clássico 
(Smith, 1936; Hazel, 1943) e o índice do somatório 
das variáveis padronizadas, índice Z (Mendes et al., 
2009). O  índice clássico considera as covariâncias 
genéticas e fenotípicas entre os n caracteres e, também, 
um peso econômico para cada caráter. O  índice para 
cada progênie da população foi obtido pelo estimador  
I = b1x1 + b2x2 + ... + bnxn = ∑bixi, em que: I é o índice 
calculado para cada progênie da população; bi é o peso 
do caráter i; e xi é o valor fenotípico para o caráter i. 
Os valores de bi foram estimados por b = P‑1Ga, em 
que: b é o vetor nx1 dos valores de bi; P‑1 é a matriz 
nxn das covariâncias fenotípicas entre caracteres; 
G é a matriz nxn das covariâncias genéticas entre os 
caracteres; e a é o vetor nx1 dos pesos econômicos 
dos caracteres. No presente trabalho, foram utilizados 
pesos econômicos iguais a um, para cada um dos 
quatro caracteres. Para a obtenção deste índice, as 
análises foram realizadas com auxílio do programa 
Genes (Cruz, 2001).
No índice do somatório das variáveis padronizadas, 

os dados de caracteres de crescimento, IMA, 
e tecnológicos da madeira, AE, DB e RD, de 
todos os indivíduos do teste de progênies, foram 
padronizados, para torná‑los diretamente comparáveis. 
Assim, a variável Zij foi obtida do estimador  
Zij =(xij ‑  mj)/sj (Ramalho et al., 2005), em que: Zij é 
o valor da variável padronizada, correspondente ao 
indivíduo i na repetição j; xij é o valor observado da 
característica considerada do indivíduo i, na repetição 
j; mj é a média de todos os indivíduos na repetição j; e 

sj é o desvio‑padrão fenotípico da média na repetição 
j. Como a variável Z pode assumir tanto valores 
negativos como positivos, foi adicionado o valor três, 
de modo a tornar os valores positivos. Nesse caso, a 
média populacional, em vez de zero, assumiu o valor 
três. 

O emprego desse índice na seleção simultânea dos 
quatro caracteres parte do pressuposto de que quanto 
maior o valor de Z melhor será a seleção. Contudo, 
quanto menor o valor da característica AE, mais 
econômico será o processo de extração de celulose. 
Assim, para tornar os quatro caracteres atuantes 
na mesma direção, foi necessário fazer uma regra 
de três inversa com os valores de AE, antes de sua 
padronização. 
Após a padronização das variáveis, foi obtido o 

somatório de Z para cada indivíduo, que foi analisado 
por meio dos procedimentos MQM e Blup. Desse modo, 
foram obtidas as médias preditas das progênies para o 
índice Z, que foram ranqueadas em sentido favorável 
ao melhoramento tanto pelo MQM quanto pelo Blup. 
Foram realizadas comparações entre os índices Z, via 
MQM e Blup, e o índice clássico; posteriormente, 
foram obtidas as coincidências entre as sete melhores 
progênies identificadas por meio de cada índice. 
As estimativas dos ganhos esperados com a seleção, 

para cada um dos quatro caracteres considerados, 
foram obtidas pela equação GS = dsh2

mp (Falconer & Mackay, 1996), em que: GS é o ganho esperado com 
a seleção, na média de progênies; ds é o diferencial 
de seleção, obtido pela diferença entre a média das 
sete melhores progênies selecionadas e a média das 
progênies da população original; e h2

mp é a estimativa 
da herdabilidade, na média de progênies. 

O estimador utilizado para obter o ganho esperado com 
a seleção, em percentagem, foi GS (%) = (GS/mo) × 100, 
em que mo é a média das progênies da população original 
(Falconer & Mackay, 1996). As estimativas dos ganhos 
esperados com a seleção e as das respostas correlacionadas 
à ela foram obtidas com auxílio do programa Genes (Cruz, 
2001).
A magnitude da resposta correlacionada à seleção foi 

obtida pela expressão (rGxy hmpx/hmpy) × 100, (Bernardo, 
2002), em que: rGxy é a estimativa da correlação 
genética do desempenho médio das progênies, para os 
caracteres x e y; hmpx é a raiz quadrada da herdabilidade 
média das progênies, para o caráter x; e hmpy é a raiz 
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quadrada da herdabilidade média das progênies para o 
caráter y.

Resultados e Discussão

O material genético utilizado representa bem 
o germoplasma com que os melhoristas da região 
trabalham, para a produção de celulose. Assim, as 
estimativas obtidas refletem uma situação que pode ser 
generalizada no contexto do germoplasma utilizado. 
Como as significâncias dos efeitos foram similares 

para todos os caracteres considerados, nas análises por 
ambiente e nas conjuntas via MQM e REML, optou-
se por apresentar somente as análises de deviance, 
estimadas por REML. Embora os dois ambientes de 
avaliação apresentem diferenças expressivas, com 
relação a relevo e tipo de solo, nas análises conjuntas 
para os quatro caracteres constatou-se que a interação 
progênies x ambientes foi significativa somente para 
AE e DB. Porém, mesmo para esses dois caracteres, as 
estimativas das correlações genéticas entre as médias 
dos desempenhos das progênies, nos dois ambientes, 
foram elevadas (Tabela  1). Esses resultados indicam 
que a interação observada foi predominantemente 
simples, ou seja, a classificação das progênies não 
sofreu alteração expressiva entre os ambientes avaliados 
(Vencovsky & Barriga, 1992). Por  essa razão, os 

resultados serão apresentados na média de ambientes. 
Efeitos significativos entre progênies foram observados 
nas análises para todas as características consideradas 
(Tabela 1). Assim, pode-se inferir que há variabilidade 
entre as progênies avaliadas e que há possibilidades de 
ganhos com a seleção para todas as características.
A estimativa da correlação genética entre os caracteres 

AE e RD foi alta e positiva (Tabela 2). Pode-se inferir 
que pelo menos uma parte dos genes envolvidos no 
controle dos caracteres AE e RD é a mesma, e que 
eles são pleiotrópicos ou ligados (Falconer & Mackay, 
1996). Esses genes estão atuando na mesma direção, 
o que é desejável de acordo com os melhoristas. Essa 
condição é muito favorável à seleção simultânea dos 
caracteres. As estimativas da correlação entre AE e DB, 
e também entre os caracteres DB e RD, foram negativas. 
Nessas condições, os efeitos dos genes pleiotrópicos ou 
ligados, envolvidos no controle dos caracteres, atuam em 
direções opostas. As correlações com IMA foram todas 
positivas, e uma delas praticamente nula. Em princípio, 
esse resultado permite inferir que a seleção quanto ao 
volume de madeira, realizada no passado, não deve 
ter tido maior influência na expressão dos caracteres 
associados à qualidade da madeira. 
Em progênies de meios‑irmãos de E. camaldulensis, a 

estimativa da correlação entre os caracteres volume (V) 
e DB foi de 0,43 (Paula et al., 2002). Em avaliação de 

Tabela 1. Análises de deviance quanto aos caracteres incremento médio anual de madeira (IMA) (m3 ha-1 por ano), densidade 
básica (DB) (kg m-3), álcali efetivo (AE) (%) e rendimento depurado de celulose (RD) (%), obtidas na avaliação de progênies 
híbridas de irmãos completos de Eucalyptus grandis e E. urophylla, para cada ambiente e na análise conjunta de ambientes, 
em Ipaba, MG.

Efeito IMA DB AE(2) RD
Deviance LRT(3) Deviance LRT Deviance LRT Deviance LRT

Ambiente 1
Progênies(1) 17.540,39  116,93** 16.897,94 122,11**   9.998,63 129,14** 3.442,85 91,79**
Parcela(1) 17.425,31    1,85ns 16.843,76   67,93**   9.899,88   30,49** 3.427,09 76,03**
Modelo completo 17.423,46 - 16.775,83 -   9.869,49 - 3.351,06 -

Ambiente 2
Progênies(1) 18.100,22  150,53** 17.822,58   34,68** 10.690,01 190,11** 3.856,59 125,63**
Parcela(1) 17.949,81    0,12ns 17.917,47 129,57** 10.510,02   10,12** 3.756,42  25,46**
Modelo completo 17.949,69 - 17.787,90 - 10.499,90 - 3.730,96 -

Análise conjunta de ambientes
Progênies(1) 35.377,15    81,48** 34.575,46   22,57** 20.373,93   63,29** 7.091,44 59,12**
Parcela(1) 35.296,34    0,67ns 34.750,35 197,46** 20.349,04   38,40** 7.127,57 95,25**
Progênies x locais(1) 35.296,04    0,37ns 34.571,68   18,79** 20.323,01   12,37** 7.035,84 3,52ns

Modelo completo 35.295,67 - 34.552,89 - 20.310,64 - 7.032,32 -
Correlação(4) 0,99 0,75 0,90 0,93
(1)Deviance do modelo ajustado, sem os referidos efeitos. (2)Valores invertidos. (3)LRT, teste da razão da verossimilhança, com distribuição com 1 grau de 
liberdade. (4) Correlação genética entre os desempenhos médios das progênies nos ambientes 1 e 2. nsNão significativo. **Significativo a 1% de probabilidade, 
pelo teste de c2 (1%=6,63; 5%=3,84).
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clones, Tolfo et al. (2005) também obtiveram estimativa 
positiva da correlação entre os caracteres V e DB (0,11). 
Assim, ao selecionar uma das características, haverá 
ganhos de seleção também para a outra. Em  relação 
à correlação genética entre diâmetro à altura do peito 
(DAP) e DB, esses autores encontraram estimativas 
positivas, que variaram de 0,23 a 0,52 (Paula et al., 2002; 
Tolfo et al., 2005). No entanto, na avaliação de progênies 
híbridas de meios‑irmãos de E. grandis x E. urophylla, 
Bison et al. (2006) obtiveram estimativas de correlações 
genéticas entre circunferência à altura do peito (CAP) e 
DB de ‑0,57 a ‑0,39, nos três locais avaliados. Estimativas 
de correlações entre os caracteres DAP e DB com 
magnitudes semelhantes às anteriores foram encontradas 
em progênies de meios‑irmãos de E. globulus (Apiolaza 
et al., 2005) e E. nitens (Hamilton et al., 2009). Portanto, 
pode-se inferir que essas discrepâncias nas estimativas 
das correlações são esperadas, pois dependem da 
variação genética existente na população avaliada. Além 
disso, como os referidos caracteres são controlados por 
vários genes, as estimativas das correlações podem 
variar, a depender dos genes que estão segregando.
No melhoramento do Eucalyptus para produção de 

celulose e papel, a estimativa de correlação genética 
entre caracteres de crescimento e RD é de grande 

relevância, pois quanto maior o incremento de IMA e 
RD, melhor o processo de polpação de celulose. Deve-
se destacar que a madeira com elevado rendimento em 
polpa tem dois méritos industriais. Primeiro, passa a 
ser necessário adquirir, transportar e processar menor 
quantidade madeira, medida em metros cúbicos, para 
produzir a mesma quantidade de polpa, com óbvias 
reduções nos custos da matéria‑prima. Em seguida, é 
consumida e, consequentemente,  menor quantidade de 
reagentes por unidade de tempo tem que ser recuperada, 
o que leva a um aumento na capacidade de produção da 
fábrica (Borralho et al., 2007). Estimativas de correlação 
entre DAP e RD de 0,12 a 0,23 foram obtidas por Costa 
e Silva et  al. (2009) e Hamilton et  al. (2009). Assim, 
uma estimativa de correlação alta e positiva entre os 
caracteres de crescimento e RD, apesar de ideal, não tem 
sido encontrada nos trabalhos realizados. 
A seleção direta quanto a IMA proporcionou resposta 

correlacionada positiva nos outros três caracteres 
(Tabela 3). Contudo, a magnitude desta resposta variou 
de acordo com os caracteres analisados. A situação mais 
complexa ocorreu quando a seleção foi efetuada para os 
caracteres relacionados à qualidade da madeira como, 
por exemplo, a seleção em RD e resposta correlacionada 
para DB, que vai em sentido contrário ao da seleção 
direta para DB. 
Houve correspondência de 100% entre as sete 

melhores progênies identificadas pelos procedimentos 
MQM e Blup (Tabela 4). No presente trabalho, houve 
desbalanceamento nos dados uma vez que houve perda 
de 20% das árvores e assim, pode-se inferir que não 
houve vantagem no emprego do REML/Blup. 
Na comparação entre os índices de seleção Z e 

clássico, verificou-se a coincidência de quatro progênies 
das sete selecionadas (Tabela 4). Em termos de ganho 
esperado com a seleção, o índice Z apresentou estimativa 
semelhante ao clássico. 

Tabela 2. Estimativas das correlações genéticas entre 
os caracteres incremento médio anual de madeira  
(IMA) (m3 ha-1 por ano), álcali efetivo (AE) (%), densidade 
básica (DB) (kg m-3) e rendimento depurado em celulose 
(RD) (%), de progênies híbridas de irmãos completos de 
Eucalyptus grandis e E. urophylla.

Característica IMA AE DB RD
IMA 1,00 0,47 0,40 0,05
AE - 1,00  -0,31 0,72
DB - - 1,00 -0,40
RD  - - - 1,00

Tabela 3. Estimativas dos ganhos com a seleção direta (GS), e da herdabilidade na média de progênies (h2
mp ), e magnitudes 

da resposta correlacionada com a seleção quanto aos caracteres: incremento médio anual de madeira (IMA) (em m3 ha-1  
por ano); álcali efetivo (AE) (%); densidade básica (DB) (kg m-3); e rendimento depurado em celulose (RD) (%), de progênies 
híbridas de irmãos completos de Eucalyptus grandis e E. urophylla.

Seleção efetuada no caráter (%) Magnitude da resposta correlacionada à seleção GS (%) h2
mp 

IMA AE DB RD
IMA 100,00  48,16  46,84  5,15 43,85 0,9127
AE  45,86 100,00  -35,90 72,65  8,66 0,8690
DB  34,16  -27,50 100,00 -35,23  5,19 0,6656
RD   4,85  71,75  -55,67 100,00  2,04 0,8582
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de acordo com o índice Z. Nota-se que a progênie 
58 apresentou comportamento superior ao da média 
da população, nos quatro caracteres avaliados, e foi 
identificada como a de melhor desempenho. Esse 
resultado evidencia possibilidades de ganho com a 
seleção com essa progênie, ao passo que a progênie 23, 
com pior desempenho entre as 66 avaliadas, apresentou 
comportamento inferior à média da população nos 
quatro caracteres: IMA, AE, DB e RD. 
Pode-se, portanto, inferir que o índice Z associa 

simplicidade à estimativa, pois não necessita de 
estimativas precisas de variâncias e covariâncias 
genéticas e fenotípicas e possibilita a obtenção de 
um gráfico, que permite a melhor visualização da 
contribuição de cada variável para a expressão do índice 
(Mendes et al., 2009). Além disso, podem ser utilizados 
diferentes pesos econômicos às variáveis utilizadas em 
seu cálculo, de acordo com o caso.

Conclusões

1. Os índices de seleção clássico e Z coincidem na 
identificação das melhores progênies de Eucalyptus 
grandis e E. urophylla. 
2. O  índice Z possibilita verificar, graficamente, 

em quais caracteres as progênies híbridas de irmãos 
completos de E.  grandis e E.  urophylla apresentam 
alguma deficiência.
3. Não há diferença entre as melhores progênies 

híbridas de irmãos completos de E.  grandis e 
E. urophylla, selecionadas pelo índice Z via MQM ou 
Blup.
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