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Resumo

A populacéo brasileira é caracterizada por grande diversidade étnica e intensa miscigenacao.
O conhecimento da estrutura dessa populacdo pode auxiliar bastante nas analises de genética
forense. Estas analises utilizam comumente os marcadores microssatélites. A partir do banco
de dados genéticos, provindo de resultados de teste de paternidade realizados com amostras
de todo pais, disponibilizado pelo Laboratério Biocod Biotecnologia, dois objetivos principais
foram tragados: a caracterizagdo de marcadores microssatélites e o estudo da estrutura
genética da populagdo brasileira a partir destes marcadores. Para as analises foram escolhidos
18 marcadores microssatélites distribuidos em dois painéis, MG2 e MG3, para genotipagem
que incluem marcadores pertencentes no painel CODIS, sistema indexado de DNA
padronizado pelo FBI e incluidos em sistemas comercias, D12S391, D13S317, D16S539,
D2S1338, D3S1338, D5S818, D7S820 E THO1; e marcadores pouco estudados como:
D10S1237, D16S753, D21S1437, D22S534, D22S689, D3S2387, D3S2406, D5S2503,
D9S938 e SE33 . A populacdo brasileira foi dividida em sub-populagdes de acordo com 0s
estados brasileiros. Os pardmetros forenses calculados, poder de discriminagdo (PD),
probabilidade de correspondéncia (PC), informacdo polimérfica contida no marcador (PIC),
poder de exclusdo (PE) e taxa de mutacdo, mostraram que 0s dois painéis apresentaram
resultados significativos e muito proximos aos resultados apresentados em estudos, com
marcadores comercializados, tanto com populacdes brasileiras quanto com outras populagdes
mundiais e que os marcadores ainda pouco conhecidos se mostraram interessantes para
utilizacdo nas analises forenses ja que apresentaram resultados compativeis com o0s
marcadores mais informativos do sistema do FBI. Os dois sistemas juntos apresentaram um
PD=0,933, um PE=0,573, uma taxa de muta¢io média na ordem de 10** e um indice tipico de
paternidade que remonta a 99,9999% a probabilidade de paternidade. O SE33 foi 0 marcador
mais informativo, resultado este que se confirma com os resultados de outros trabalhos com o
mesmo marcador. Nas analises sobre a estrutura genética da populagdo utilizamos o
AMOVA, que é baseado nas estatisticas de F de Wright (1951), e os resultados mostraram
que a variagdo € maior dentro das populacdes do que entre elas. Os valores de Fst apontam
pela ndo existéncia de estruturacdo nessas populacdes. O Fis e os resultados para o teste de
equilibrio de Hardy-Weinberg demonstram um excesso de homozigotos que podem ser
explicados pelo principio de Wahlund. Para definir a existéncia de estruturagdo genética na

populacéo brasileira seria necessaria a analise de mais marcadores microssatélites, porém tais
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marcadores sdo extremamente aplicaveis a estudos forenses, e estudos deste tipo sao
extremamente (teis para o tipo de analise, que é totalmente dependente do conhecimento dos

marcadores e das populacgdes envolvidas.



Abstract

Brazil has an admixture population constitute of the mixed ethnicity. The population structure
knowledge may help in forensic genetics analyses that used microsatellites markers. The
samples are from Biocod Biotecnologia database, this data was constructed the results of
paternity tests collect in the whole country. The aim was microsatellites markers describe and
study of population structure. In this analyses 18 markers are choice and divided into two sets:
D10S1237, D12S391, D13S317, D16S539, D16S753, D21S1437, D22S534, D22S689,
D2S1338, D3S1358, D3S2387, D3S2406, D5S818, D5S2503, D7S820, D9S938, SE33 e
THOL1. The brazilian population was divided according to brazilian states. The forensic
statistical analyses, power of discrimination (PD), matching probability (PM), PIC, power of
exclusion (PE) and mutation rates, showed significant results whom is closed to the CODIS
system results, as the brazilian studies as the world studies. These microsatellites appear as
great tools for forensic analyses so its results are compatible with the FBI markers. Together,
the two sets showed PD=0,933, PE=0,573, an average mutation rate = 10 and typical
paternity index with 99,9999% paternity probability. The best marker was SE33 that is the
most informative in agree with others studies what this marker was included. The AMOVA is
based in the Wright (1951) F’statistics and was use for population structure analyses, in this
analyses the variation is bigger into population than among populations, the Fst values to
point to non-structure population, the Fis results and Hardy-Weinberg deviations indicated a
deficiency of heterozygotes what can be explain for Wahlund’s principle. The inclusion of
more microsatellites markers in this kind of study may show best results for the population
structure analyses, at the same time this markers are very applicable for forensic studies, and
population structure studies are useful for forensic analyses that are totally dependent of

knowledge about markers and population involved in this cases.
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| - Introducéo

I — 1. Populacéo Brasileira

O Brasil tem uma populacdo tri-hibrida, caracterizada por uma contribuicdo europeia,
africana e amerindia. Quando os primeiros colonizadores europeus chegaram (1500), mais de
2 milhdes de amerindios ja viviam na regido. Os nativos sofreram com a dréstica reducéo
populacional devido as batalhas com os colonizadores e as doencas transmitidas por eles.
Antes de 1820, a colonizacdo europeia era predominantemente de origem portuguesa. Entre
1820 e 1975, a grande maioria dos 5 milhdes de imigrantes que chegaram ao Brasil j& era de
origem portuguesa e italiana, seguidos por espanhdis, alemaes, sirios-libaneses e japoneses.
Aproximadamente 3,5 milhdes de africanos foram trazidos para o Brasil como escravos entre
os séculos XVI e XIX, vindos principalmente do oeste, centro-oeste e sudeste da Africa
(Ferreira, 2006).

A populacdo brasileira é, assim, caracterizada por grande diversidade étnica e intensa
miscigenacgdo. A elevada miscigenacdo ocorrida no periodo colonial, principalmente entre
brancos (portugueses) e negros (africanos), explica o rapido crescimento do contingente de

mulatos em relacdo ao contingente de negros.

Em 1800, os negros eram 47% da populacdo, contra 30% de mulatos e 23% de
brancos. Fatores como, por exemplo, a proibi¢do do trafico de escravos (1850), a elevada
mortalidade da populacdo negra, o forte estimulo a imigracdo europeia (expansao cafeeira),
além da intensa miscigenacdo entre brancos e negros, alteraram profundamente a
composicéo étnica da populagdo brasileira. Em 1880, os negros estavam reduzidos a 20% da
populacdo, contra 42% de mulatos e 38% de brancos. Dai em diante, ocorreu a diminuigdo
constante da populagéo negra e aumento progressivo da populagéo branca (intensificacdo da
imigracdo europeia, apds a Abolicdo da Escraviddo). Em 1991, os negros eram apenas 4,8%

da populacéo total, contra 55,2% de brancos e 39,2% de mesticos.
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| — 2. Estrutura Genética de Populacdes

Populagdes naturais sdo dindmicas em muitas dimensdes: ao longo do tempo 0s
tamanhos, densidade e localizacdo das populagdes mudam bastante, e, ao longo do espaco,
elas podem se fragmentar em diversas populacGes e unir-se em outras (Hey & Machado,
2003). Por isso estudos sobre a estrutura genética das populacdes podem dizer muito sobre o

processo de evolucdo dessas populagdes.

Os estudos sobre a estrutura genética das populacbes vao caracterizar a variacao
genética dentro das e entre as populacGes. As analises sdo realizadas em amostras vindas de
populagdes diferentes ou diferentes subdivisdes da mesma populacdo. A menos que uma
populacdo seja invariante para um determinado loci, diferentes populacdes mostraram

diferentes niveis de variacdo genética (Weir, 1996).

Na deriva genética a frequéncia de um dos alelos vai aumentando até a fixacdo de
alguns dos alelos e extin¢do de outros. Em populagdes humanas reais, muitos fatores podem
alterar o efeito da deriva genética: tamanho efetivo da populacdo e processos evolutivos
(mutacdo, migracdo e selecdo). Além da variabilidade aumentada pela recombinacdo e

conversdo génica.

Os padrbes de diversidade genética e estruturacdo das populacdes constituem um
importante fundamento para as diversas areas de pesquisa em genética humana (Wang et al,
2007). Porém esse conceito é sempre discutido no contexto evolucionério. A maioria dos
estudos de variacdo humana comeca por amostras de populagdes pré-definidas. A estrutura

genética de populac6es subdividas vem sendo estudada desde os anos 60.

De acordo com Pritchard (2000) em genética de populacBes os investigadores estdo
diante de dois cenarios. No primeiro cenario, 0s pesquisadores tém uma amostragem de
individuos de uma populacdo e querem saber as propriedades dessa populagdo. O segundo
cenario apresenta uma populacdo pré-definida e o pesquisador deseja saber qual é origem da
mesma. Para a resolucdo dos dois problemas apresentados estimam-se as frequéncias alélicas
para cada populacdo de uma série de loci ndo ligados. A partir das frequéncias alélicas
estimadas é possivel computar a probabilidade de um dado gendétipo pertencer a uma
populacéo de origem .

Estudos sobre fluxo génico estdo totalmente interligados com a interpretacdo dos
principios evolucionarios e a estrutura geografica das populagdes. Métodos indiretos podem
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inferir o fluxo génico entre populacBes a partir de dados genéticos e mensurar a estruturacdo
das mesmas (Bossart & Prowell, 1998). Isso pode acontecer quando o fluxo génico entre
populacgdes é restringido por barreiras geogréaficas, ecoldgicas, sociais e bioldgicas. Um fluxo
génico parcial pode retardar o processo de estruturacdo (Jin & Chakraborty, 1995; Rosenberg
etal., 2002).

| — 3. Analise Estatistica

Nos Gltimos anos, as analises de polimorfismo de microssatélites tém sido utilizadas
em diversos estudos de variabilidade genética para verificar a variacdo genética inter e
intrapopulacional, além de determinar a distancia ou similaridade genética entre populaces.

As anélises genético-populacionais mais usadas em estudos para medir a variabilidade
genética das populacbes sdo: Heterozigosidade, Equilibrio de Hardy-Weinberg (HWE),

analise da variancia molecular (AMOVA) e distancia genética (Fst).

A heterozigosidade é a propor¢do de individuos que carregam dois alelos diferentes
para 0 mesmo locus dentro de uma populacdo (Ellegren, 2004), uma medida simples da
variacdo na populacdo (Weir, 1996). A heterozigosidade € definida como a chance de
retirarmos dois alelos diferentes, se dois genes aleatdrios sdo amostrados da populacdo (para
um loco). Se uma populacdo estd em Equilibrio de Hardy-Weinberg, a heterozigosidade (H) é

igual a proporc¢éo de individuos heterozigotos (Ridley, 2006).

O teorema de Hardy-Weinberg depende de trés perrogativas: auséncia de selecdo,
cruzamentos aleatérios e tamanhos populacionais grandes. Na pratica, podemos descobrir se
uma popualcdo estd em equilibrio de Hardy-Weinberg para um loco, simplesmente por meio
da contagem das frequéncias genotipicas. Este principio estipula que, apds uma geracdo de
cruzamento, as freqliéncias genotipicas para um loco com dois alelos, A e a, devem seguir 0

descrito abaixo:

(p+q)’ = p*+2pq+q?
Onde:

- p’ é a frequéncia esperada do gendtipo AA;

15



- 2pq é afrequéncia esperada do gendtipo Aa;
- q° a frequéncia esperada do genétipo aa.

A partir destas frequéncias, primeiramente calculamos as frequéncias génicas; se as
frequéncias de homozigotos observadas se igualam ao quadrado de suas frequéncias génicas,
a populacdo estd em equilibrio de Hardy-Weinberg. Se elas ndo se igualam, a populacdo néo
estd em equilibrio (Ridley, 2006).

O Equilibrio de Hardy-Weinberg pode ndo se manter em populagdes reais, mas ele
pode apresentar boas aproximacdes se o tamanho populacional for grande, se 0s casamentos
forem ao acaso, e se ndo houver uma sobrevivéncia diferencial de zigotos com um genétipo
especifico para um determinado locus (Balding, 2006). Se compararmos as frequéncias
genotipicas de uma populacao real com relacdes de Hardy-Weinberg, caso elas se desviem,
isso sugere que algo interessante (tal como selecdo ou auséncia de cruzamentos aleatorios)

possa estar acontecendo (Ridley, 2006)

Os desvios no HWE sdo demonstrados através de testes simples de x? entre a
heterozigosidade observada (Ho) e esperada (He), como demonstrado nos testes de Pearson e
Fisher.

A AMOVA (Andlise da Variancia Molecular) foi inicialmente introduzido como
extensdo as analises das frequéncias génicas e reflete a correlacdo entre a diversidade entre
diferentes niveis de subdivisdo. Essas andalises fornecem informacgdes sobre a estrutura
genética da populacdo (Mickalakis & Excoffier, 1996). O teste € considerado um tratamento
interessante para analises estatisticas de dados moleculares e é baseado na variancia das
frequéncias alélicas entre populacGes. Uma das formas de se medir esta variancia é através
dos F estatisticos descritos por Wright (Excoffier et al, 1992; Bossart & Prowell, 1998).

Os F estatisticos sdo um método de estatistica sumaria que descreve as relacdes entre
alelos que sdo amostrados em diferentes niveis hierarquicos (individual, subpopulacional e na
populacéo total) (Hey & Machado, 2003). Os F de Wright descrevem a variagdo da estrutura
genética dentro e entre as populacdes, e eles estdo entre 0s mais usados na estatistica
descritiva em genética evolutiva e de populacdes (Holsinger & Weir, 2009). Seguem a

seguinte formula:
1- F|T = (1 — F|s) (1 — FST)
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Segundo Holsinger & Weir (2009) o Fst é um dos trés parametros inter-relacionados
utilizados para descrever a estrutura genética de populagdes diploides. Estes parametros séo:
FiT, correlacdo entre gametas, variabilidade na populacéo total; Fis, correlacdo entre gametas
dentro das subpopulagdes; e o Fst, que é a correlacdo entre gametas escolhidos
randomicamente e vindo da mesma subpopulacdo dentro da populagdo como um todo, ou
seja, e mede a diferenciagdo genética entre as subpopulag@es . Os valores de Fit e Fis medem
os desvios em relacdo as proporcdes de Hardy-Weinberg dentro das subpopulacbes e na
populacdo total e podem apresentar valores positivos (deficiéncia de heterozigotos) ou

negativos (excesso de heterozigotos) (Nei, 1977).

| — 4. Genética Forense

A Genética Forense € a area do conhecimento que trata da utilizacdo dos
conhecimentos e das técnicas de genética e de biologia molecular no auxilio & justica. Apesar
de o ramo mais desenvolvido da Genética Forense ser a Identificagdo Humana pelo DNA e
sua aplicacdo mais popular ser o teste de paternidade, a Genética Forense ndo se limita a isso,
podendo ser aplicada na identificacdo ou individualizacdo de animais, plantas e

microrganismos (Jobling & Gill, 2004).

O teste de paternidade se baseia em principios basicos da genética: leis de Mendel,
recombinacdo e mutacdo. Cada individuo possui dois alelos para cada loco e 0s pares
diferentes se distribuem independentemente na formacdo dos gametas. Além disso, durante a
formagdo dos gametas pode haver a recombinagdo entre os locos e assim surgirem novas
combinacg6es alélicas. Outro evento que também aumenta a variabilidade é a mutacdo que é

herdada de forma mendeliana.

Na formag&o do zigoto metade da informagéo genética do individuo é herdada por sua
mée e a outra metade herdada pelo seu pai. O teste de paternidade consiste em uma
comparacdo entre os alelos encontrados nos filhos e nos supostos pais, onde a presenca de

alelos paternos no material genético do filho é um indicio de paternidade.

Estudos indicam que cerca de 30% dos registros de nascimento feitos no Brasil ndo
tém o nome do pai, 0 que corresponde a quase um milhdo de nascimentos por ano e implica

um crescente nimero de acBes de investigacdo de paternidade/maternidade, por isso a
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importancia da prova pericial do exame de DNA para fins de determina¢do do vinculo
genético (Ministério Publico do Estado de Minas Gerais). O que faz com que o nimero de
solicitacOes de teste de paternidade seja crescente e possibilite a criacdo de bancos de dados

genéticos com os resultados dos testes.

As analises forenses consistem em calculos estatisticos da probabilidade das pessoas
envolvidas na analise compartilharem as mesmas regides hipervariaveis do DNA (STR —
short tandem repeat) ou ndo. Por exemplo, no teste de paternidade a partir das frequéncias
alélicas dos marcadores analisados na populacdo pode-se calcular qual é a probabilidade de
ocorréncia do genotipo do filho, dado o do pai e da mée considerando o processo de heranca
mendeliana. Sendo assim, é de extrema importancia conhecer a estrutura genética das

populagdes que séo usadas para realizacdo desses tipos de testes.

I - 5. Banco de Dados Genéticos usados para fins forenses

Estes bancos de dados genéticos foram criados com o propoésito de armazenar os perfis
genéticos de criminosos. Desta maneira facilitaria o trabalho dos peritos, pois 0s mesmos
poderiam fazer uma comparacao do perfil genético encontrado na cena do crime com os perfis
armazenados nos bancos. Atualmente este tipo de banco de dados vém auxiliando nos

trabalhos com pessoas desaparecidas.

O laboratério do FBI (Federal Bureau of Investigation), nos Estados Unidos da
América (EUA), vem desenvolvendo o sistema CODIS (Combined DNA Index System) ou
Sistema Combinado de indices de DNA, que combina a Ciéncia Forense e a Tecnologia da
Informatica, proporcionando uma ferramenta efetiva para o desenvolvimento da investigacédo
criminal. Tal sistema permite a todos os laboratorios americanos (federais, estaduais e locais)
realizarem permutas e comparac@es dos perfis de DNA eletronicamente, além de possibilitar a

interligacdo dos crimes entre si e dos suspeitos envolvidos (www.fbi.gov).

O CODIS iniciou-se como um projeto-piloto nos EUA em 1990 e inicialmente serviu
a 14 estados e laboratorios locais. A Lei Publica 103.322, de 1994, contendo o Ato de
Identificacdo pelo DNA, formalizou a autoridade do FBI em estabelecer para os propdésitos

legais uma indexagdo do DNA em nivel nacional. Entdo, em outubro de 1998, o Sistema de
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indice Nacional de DNA do FBI (NDIS - Nacional DNA Index System) tornou-se operacional

(www.fbi.gov).

De acordo com Butler (2006), com o objetivo de tornar essa comparacdo de perfis
genéticos entre bancos de dados eficaz, foi padronizada uma série de marcadores
microssatélites. Essa série comecou com 13 marcadores em 1997 e atualmente consta de 15
marcadores que sdo comercializados em todo o mundo por grandes empresas como a

Promega Corporation e a Applied Biosystems.

O Brasil esté discutindo um acordo com o FBI para utilizacdo do sistema CODIS. O
sistema ja é usado em mais de 30 paises. Com ele sera possivel o Brasil dar o primeiro passo

para criacdo de uma rede integrada de dados de DNA .

| — 6. Parametros Forenses

As andlises estatisticas sdo usadas para interpretar os resultados das identificacOes
genéticas. Para tais analises alguns conceitos sdo levados em consideragdo e serdo discutidos
abaixo. Todos os parametros sdo calculados com o objetivo de determinar o quéo

informativos sdo marcadores estudados em genética forense.

Os parametros forenses sdo comumente utilizados em estudos com o objetivo de
caracterizar as populacfes para os marcadores utilizados em genética forense (Borosky, 2009;
Martinez, 2006; Chula, 2009). Estes dados assim como as frequéncias alélicas medem a
variabilidade populacional e o grau de informatividade de cada marcador. Ambos 0s

parametros sdo calculados com base na distribuicdo alélica de cada marcador.

A Probabilidade de Correspondéncia (PC), conhecida como “Matching Probability”, é
0 numero de individuos com o mesmo gendtipo que podem ser encontrados em uma
amostragem aleatoria para um dado marcador. A Probabilidade de correspondéncia para mais
de um locus é o produto da probabilidade de correspondéncia de cada locus, se os loci forem
independentes. O Poder de discriminagdo é 1-pM, é exatamente o contrario, é a chance de se

encontrar individuos com genétipos diferentes (Huston, 1998).

O indice tipico de paternidade reflete quantas vezes é mais comum que um individuo
testado seja considerado pai biolégico, do que um individuo selecionado randomicamente na

populacdo. O célculo desse parametro para um determinado conjunto de marcadores
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demonstra 0 quanto 0s mesmos sdo capazes de discriminar o individuo que é realmente o pai
biolégico de outro individuo testado. Geralmente um IP tipico menor do que 1 é um

indicativo de inexisténcia de parentesco entre os envolvidos (Huston, 1998).

Um dos critérios para avaliar a eficiéncia dos marcadores genéticos usados em teste de
paternidade ¢ o calculo da probabilidade de exclusdo, que nada mais é do que a probabilidade
do sistema escolhido ser capaz de excluir um homem falsamente indicado como pai
(Cifuentes et al, 2006). Segundo Huston (1998) o Poder de Exclusédo, PE, é definido como a
fracdo de individuos que possuem um perfil genético que € diferente daquele selecionado

randomicamente em um teste de paternidade tipico.

Conteldo da informacéo polimorfica (PIC) é um indicador de qualidade do marcador
em estudos genéticos (segregacdo, identificacdo de populagdes e controle de paternidade). No
entanto € um parametro que apresenta dependéncia do nimero de alelos e suas frequéncias.
Desta forma, a informacgéo que aporta ndo deve ser utilizada exclusivamente para eleger um

marcador ou descarta-lo (Menezes, 2005).

| — 7. Marcadores Microssatélites

Os microssatélites ou “Short Tandem Repeats — sequéncias curtas repetidas em tandem
— estdo entre os mais varidveis tipos de sequéncia de DNA no genoma dos eucariotos. A
variacdo genética nos loci microssatélites € caracterizada pela alta heterozigosidade e a
presenca de madltiplos alelos. Com o advento do PCR no final dos anos 80, analise e
genotipagem de polimorfismos de microssatélites ganhou muita forca. Microssatélites se
tornaram rapidamente os marcadores escolhidos para o0 mapeamento do genoma e

subsequentemente em estudos de genética de populacdes. (Ellegren, 2004)

A fracdo do DNA repetitivo é composta de sequéncias de DNA presentes em mais de
uma coOpia espalhados por todo o genoma dos eucariotos (Thomson et al, 1999),
aproximadamente 3% (Ellegren, 2004). Sequéncias repetidas em tandem séo especializadas
para permitir um alinhamento das fitas de DNA mesmo que imperfeito durante o pareamento
dos cromossomos e, portanto, permitem que os tamanhos dos blocos possuam numero
diferentes de repeticdes o que faz com que esses marcadores sejam altamente polimorficos.
Geralmente, as sequéncias repetidas em tandem s&o divididas em duas categorias:

minissatélites e microssatélites (Menezes, 2005).

20



Segundo Ellegren (2004), os microssatélites podem ser classificados de acordo com o
motivo de repeticdo, numero de bases repetidas, em mono, di, tri, tetra, penta ou
hexanucleotideos; e de acordo com sua estrutura, em trés tipos: perfeitos, que contém um
unico motivo de repeticdo n vezes; imperfeitos, que contém uma sequéncia nao repetitiva
intercalada entre as repeticdes; e 0s compostos, que estdo constituidos por mais de uma
sequéncia repetitiva diferente (Menezes, 2005).

As taxas de mutagdes em STR’s sdo altas, de uma a duas mutagdes a cada 1.000
geracdes. Os STR’s seguem o modelo de mutagao “step-wise mutation model - SMM” onde a
mutacdo pode acontecer somando ou diminuindo uma sequéncia repetitiva a sequéncia
herdada do individuo (Ellegren, 2004). De fato a mutagdo nos STR’s ndo ¢ estrita ao modelo
SMM porque a taxa de mutacdo aumenta com 0 aumento no tamanho do alelo, neste caso

mutac¢des de duas ou mais sequéncias repetitivas sao comuns (Balding, 2006).

Os marcadores microssatélites satisfazem os requisitos basicos para a utilizacdo em
genética forense: padrdo de heranca mendeliana, independéncia (para os marcadores
localizados em regides diferentes do DNA) e suficiente taxa de mutacdo (Thomson et al,
1999). Além disso, permitem a genotipagem num curto periodo de tempo, os alelos podem ser
classificados em classes discretas e a amplificacdo € eficaz com as amostras pequenas e
degradadas (Cabrero et al, 1995).

Além disso, os microssatélites podem ser analisados em multiplex (rea¢do com varios
marcadores na mesma analise) e tipados usando equipamentos automatizados. Os
equipamentos sdo sistemas de eletroforese capilar multi-canal que detecta marcacOes
fluorescentes nos produtos de PCR e ainda possuem um sistema que diminui os erros do

operador. Este tipo de sistema reduz custos e aumenta a possibilidade de analises.

I — 8. Biocod Biotecnologia

A Biocod Biotecnologia € um laboratorio especializado em andlises genéticas com
mais de 10 anos de experiéncia. Para a realizacdo destes testes, a Biocod conta com uma
equipe técnica especializada e com mais de 15 anos de experiéncia, além de equipamentos de

ultima geracao.
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O teste mais difundido, dentre os varios disponiveis na Biocod, é o teste de
paternidade. Mensalmente sdo realizados aproximadamente 700 casos de investigacdo de
vinculo genético. Devido ao grande nimero de testes de paternidade, a Biocod conta com um
banco de dados genéticos com mais de 40.000 individuos, o que possibilita inimeras analises

genéticas.
Teste de Paternidade na Biocod:

Ao chegar no laboratério, todas as amostras sdo inspecionadas, codificadas e
cadastradas no banco de dados. Para cada amostra sdo cadastrados os seguintes dados: Nome,
Endereco, Data e Local de Nascimento e de Coleta, Sexo e Tipo de Exame. S&o recebidos
diariamente trés tipos de amostras: sangue coletado em tubos com EDTA, sangue coletado em
papel de filtro tipo FTA card (Whatman®) e esfregaco de células da mucosa bucal
conservadas em alcool. Em alguns casos mais raros, podem ser recebidas também amostras de

vilo corial, bidpsia de tecidos em geral e material exumado.

Para cada tipo de amostra é seguido um protocolo de extracdo diferente, visando a
uma extracdo de DNA répida, em concentracdes suficientes para analise de qualidade e com
um custo reduzido. A extracdo de sangue coletado em tubo com EDTA e células da mucosa
bucal ¢ feita com base em protocolos “salting out”, podendo raramente seguir protocolos que
utilizem o fenol-cloroférmio. J& a extracdo de sangue em FTA card (Whatman®) é simples e

baseia-se na lavagem das impurezas do papel deixando o DNA impregnado no mesmo.

Apoés a obtencdo de DNA de qualidade, as amostras sdo amplificadas através da
técnica de PCR-multiplex, onde varias regibes do DNA sao amplificadas em uma mesma
reacao, reduzindo tempo e custo das analises. Para a utiliza¢do desta técnica, a Biocod conta
com 60 marcadores microssatélites, alguns deles disponibilizados em 4 painéis padronizados

no laboratdrio para as analises.

Rotineiramente sdo amplificados dois destes painéis, MG2 e MG3, que contam com
18 marcadores microssatélites (tabela 1), mesclando marcadores utilizados em kits comerciais

e marcadores pouco ou ainda ndo utilizados para este fim.
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Microssatélites Painel Tipo Tamanho

D2S51338 MG2 Perfeito 165-205
D3S1358 MG2 Perfeito 123-143
D3S2387 MG2 Composto 177-209
D352406 MG2 Composto 306-350
D5S2503 MG2 Perfeito 350-390
D5S818 MG2 Imperfeito 120-150
D7S820 MG3 Perfeito 204-240
D9S938 MG2 Perfeito 369-421
D10S1237 MG3 Perfeito 376-432
D12S391 MG2 Imperfeito 211-251
D13S317 MG3 Perfeito 175-199
D16S539 MG3 Perfeito 148-172
D16S753 MG2 Composto 252-276
D21S1437 MG3 Perfeito 119-143
D22S534 MG2 Perfeito 450-515
D225689 MG2 E MG3 Composto 202-226
SE33 MG3 Composto 197-343
THO1 MG3 Imperfeito 146-190

Tabela 1 — Caracterizagdo dos Marcadores Microssatélites presentes nos dois painéis multiplex de acordo com o

tipo e tamanho do produto de PCR. Marcadores em negrito sdo 0s presentes em Kits comerciais.

As amostras amplificadas sdo genotipadas por eletroforese capilar em sequenciador
MegaBACE 1000 (GE Healthcare) e sdo analisadas pelo software Fragment Profile v2. 0 (GE
Healthcare). (Anexos 1,2,3,4,5 € 6).

O envio de dados genotipicos para o banco de dados no médulo do Laboratério de
Paternidade acontece no momento da liberacdo dos resultados. Para essa liberacdo é realizada
uma conferéncia dos resultados das genotipagens. Apds essa conferéncia, os marcadores que
ndo apresentaram bons resultados sdo retirados da analise e ndo sdo enviados ao banco de

dados, o que justifica um namero diferente de individuos para cada marcador.
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Il — Hipotese e Justificativa

O Brasil possui uma populacdo miscigenada com influéncia de genética e cultural de
varias localidades em todo mundo. Cada estado brasileiro sofreu essa influéncia de maneira
diferente, 0 que pode acarretar em uma formacdo genética diferenciada de um estado para

outro.

Para a realizacdo dos testes de paternidade sdo utilizadas as frequéncias dos alelos
presentes em cada marcador na populacdo a qual pertencem os individuos testados. No caso
de populagbes com constituicdo genética diferente faz-se necesséria a utilizagdo de
frequéncias alélicas difrentes para a elucidacéo de casos de paternidade, pois um mesmo alelo

pode ser muito frequente em uma populagédo, porém raro em outra.

Diante deste cendrio, € de extrema importancia e utilidade para a genética forense a
determinacéo da estrutura genética das populacdes. No caso da populacdo brasileira se cada
estado ou regido do Brasil apresentarem um perfil genético diferente, as analises terdo que ser
feitas com base de dados diferentes. Por exemplo, se a populacdo do estado do Rio Grande do
Sul apresentar um perfil genético diferente da populacdo do Amazonas, um caso de
paternidade vindo de cada um deles tera de ser analisado em cima das frequéncias alélicas de
cada estado e ndo da populacédo brasileira como um todo, aumentando a confiabilidade nos
resultados liberados.

Além disso, devido ao fato de as analises forenses serem estatisticas e dependentes do
compartilhamento de alelos, que podem ser muito ou pouco frequentes na populacdo, em
alguns casos o nimero de marcadores validados pela comunidade forense ndo sdo necessarios
para a liberacdo de resultados confidveis. A caracterizacdo e validacdo de novos marcadores
muito informativos surge como uma boa alternativa para a finalizacdo de pericias mais

complexas.
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11 — Objetivos Gerais

- Caracterizar os marcadores microssatélites utilizados na BIOCOD para realizagdo de testes
de paternidade, vinculo genético e identificacdo genética humana.

- Estudar a estrutura genética da populacdo brasileira utilizando os microssatélites

caracterizados previamente, considerando cada estado brasileiro como uma populagéo.

111 - 1. Objetivos Especificos
- Calcular as frequéncias alélicas, taxa de mutacao e heterozigosidade para cada marcador;

- Determinar o poder de excluséo, probabilidade de correspondéncia, poder de discriminacéo,
contetido de informacgédo do polimorfismo e indice tipico de paternidade dos marcadores.

- Determinar o grau de diferenciacdo genética entre populacdes;
- Calcular a heterozigosidade em cada populagéo;

- Analisar a estrutura da variancia molecular, quantificando as proporcdes intra- e inter-

populacional.

- Comparar se uma diminuicdo no nimero de marcadores com um consequente aumento no

namero de individuos fara diferenca nos resultados.
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IV - Metodologia
IV — 1. Area de abrangéncia dos dados

Todos os dados analisados neste trabalho foram obtidos de resultados de testes de
verificacdo de parentesco realizados no laboratério Biocod Biotecnologia no triénio
2007/2008/2009, os que totalizam aproximadamente 39.962 individuos (Fig.2). Um

subconjunto destes dados € analisado nesta dissertacao.

As amostras utilizadas para este tipo de teste provém de convénios com laboratérios
parceiros em todo o pais, bem como de licitacGes de 6rgdos publicos e coletas particulares no
proprio laboratério BIOCOD. O envio das mesmas a partir dos parceiros citados € feito

através do servico de correio.

Area de Abrangéncia
Total de Individuos: 39.962

Estados:
- Regiéo Norte
|:| Regiéo Nordeste
- Regiéo Centro-Oeste
- Regido Sudeste
- Regido Sul

Fig. 1 — &rea de abrangéncia das analises e nimero de individuos disponiveis para analise por cada Estado.

Para as analises populacionais foram escolhidos os individuos nao aparentados.

IV — 2. Banco de dados

Atualmente o grande volume de dados gerados pelos novos métodos de

sequenciamento e a necessidade de estudo de um numero cada vez maior de individuos
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impossibilita a utilizacdo de tabelas simples para analises genéticas. A utilizagdo da

ferramenta de bancos de dados apresenta iniUmeras vantagens para trabalhar com grande
volume de dados. A partir de consultas simples (Fig. 3) pode-se extrair qualquer combinacgéo

de dados. Essas combinacGes podem ser feitas de acordo com a pergunta de cada estudo,

facilitando o acesso as informagGes dos estudos e possibilitando novas analises com o0s

mesmos dados de maneira agil e facil.

O banco de dados do laboratério Biocod integra todas as areas da empresa. Cada area

da empresa utiliza um mddulo do banco. O resultado das genotipagens sdo armazenadas no

modulo utilizado pelo laboratério. Para a extracdo dos dados a serem utilizados no projeto

foram desenvolvidas uma série de consultas de forma a abranger todos os tipos de andlises

propostas nos objetivos do trabalho.

,_'E Abrir %Qesign

-_j agestudoslab_200809 : Banco de dados (formato de arquive do .. El@

Move | X | % T

Objetos =
= Tabelas ||E&
| -_:"ﬂ Consultas] 52;_]
= Formul.. o

{l  Relatdrios| | pf
“%& Paginas L)
+

2 M
acros #
& Médulos &7

Grupos =
=l

3 Favoritos

gryAlelosCross
gryAlelosCross_Alelol
qryAlelosCross_Alelo2
gryAlelosEnvolvido
qrylmportaflelos
grylmportaExame
qrylmportabxameEnvolvido
grylmportaExameGenotipo
grylmportaloce
grylndividuosbelecionados
gryleoco

Fig. 2 — Exemplo de consultas realizadas no banco de dados.

As consultas realizadas foram baseadas em cinco tabelas (Fig.4) onde estdo os dados

cadastrados no momento do recebimento das amostras.

Plesp
Pesqguisa

ExameGenotipo

ExamePK
LocoPkK
AmostralD
Alelol
Aleloz
Resultado
RV

Fregl
Freg2
Imprirnir
Mutacao

ExameEnvolvido

BExameEnvolvidoPK
ExamePK

AmostralD
TipoEnvolvidoPk
TipoEnvolvidoDescricao
Sexa
CidadeMaturalidade
SiglaEstadoMaturalidade
DifMasc

TipoColeta

e
Exame

Mumero

DiColeta
Dtabertura

DtEnd

FaselLab
ResponsavelColeta
LocalColeta

TipoContrato
SiglaEstado

Fig. 3 — Disposicéo das tabelas com os dados disponiveis no banco para consulta.
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IV — 3. Criacéo do “Input — arquivos de entrada” para 0s programas

Todos os dados foram extraidos do banco em tabelas no formato Excel. Estas tabelas
foram editadas e passaram em seguida pelo programa Convert 3.1, que permite a conversdo
de seus dados em arquivos de entrada de diferentes softwares amplamente utilizados para

analises genéticas populacionais.

IV — 4. Anélises genéticas populacionais

O software Powerstats (promega corporation) consta de uma planilha em Excel que
permite calcular parametros forenses como frequéncia alélica, poder de exclusdo,
probabilidade de correspondéncia, poder de discriminacdo, conteido de informacdo do
polimorfismo, indice tipico de paternidade, homozigotos e heterozigotos. Neste programa é
necessario apenas informar o locus, as populacdes de interesse, os individuos e seus

gendtipos.
Formulas:
- Frequéncias alélicas (Pi): n° de vezes que aparece o alelo “i”/n° total de alelos do marcador.
- Poder de exclusao (PE):

PE = h?(1-2*h*H?)
onde h ¢ a frequéncia de heterozigotos e H a de homozigotos.
- Probabilidade de correspondéncia (PC):

PC=X"izaX"j>iPij?
onde i e j sdo as frequéncias dos alelos na populacdo n e Pj; a frequéncia dos genotipos.
- Poder de discriminagéo (PD):

PD=1-PC.
- Conteudo de informacdo do polimorfismo (PIC):
n - o o 2z o

PIC=1—ZZP%—[[§ %p%]+ %:p%]

—a P

1M
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onde i e j sdo as frequéncias dos alelos na populacdo n e Pj; a frequéncia dos gendétipos
- Indice tipico de paternidade (IP):
IP = (H+h)/2H.
onde h é a frequéncia de heterozigotos e H a de homozigotos.
- Probabilidade de paternidade (W):
W = IP/(IP+1)

onde IP ¢ o indice de paternidade.

A taxa de mutacdo () também sera calculada com base nas informagGes extraidas do
banco de dados. Para cada marcador incluido no teste, € observado qual alelo é de origem
materna e qual o alelo é de origem paterna, no caso de um ndo compartilhamento de alelos
entre o suposto filho e o pai ou a mée para um marcador na anélise de um caso de incluséo do
suposto pai, esse evento € considerado como uma mutagdo. No momento da conferéncia e
liberacdo dos resultados é possivel marcar quais 0s marcadores passaram pelo evento genético
em cada caso. Desta forma é possivel extrair do banco de dados quantas vezes esses eventos
foram observados, entdo a taxa de mutacdo pode ser calculada de maneria muito simples.
Onde,

K = n° de vezes que foi marcada a mutagdo de um alelo para outro (independente de ser

de mae ou de pai)/pelo total de vezes que o marcador apareceu na analise.
Ex.: marcador: D352387
N° de vezes que o marcador apareceu em andlises: 27.000
N° de vezes em que apareceram mutacoes: 30 vezes

1=30/27.000= 0,001 ou 1 x 103

Para as analises especificas de genética de populacdes trés programas foram

utilizados: GDA, Arlequin e Genepop. Todos 0s programas computam estatistica descritiva —
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testa 0 equilibrio de Hardy-Weinberg e o desequilibrio de ligacdo, e comparacao populacional
e estrutura genética — F-estatistico e variancia genética. (Excoffier, 2006). Durante as anélises

0 GDA foi retirado das analises devido a uma limitacdo quanto ao nimero de individuos.
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V — Resultados

V — 1. Marcadores Microssatélites

Os marcadores escolhidos (tabela X) para este estudo sdo os marcadores analisados
rotineiramente na Biocod. A escolha dos marcadores permite a comparacdo deste estudo com
outros estudos realizados na populagéo brasileira e mundial ja que a lista de marcadores (vide
tabela 1) conta com marcadores presentes em Kkits comerciais, padronizados pelo FBI e pelas
empresas que comercializagdo os kits, e marcadores ainda marcadores inéditos em estudos

deste tipo ou pouco utilizados.

Na escolha dos marcadores também foram levadas em consideracédo as informacdes ja
colocadas no item Metodologia e bem como a localizagdo cromossémica dos marcadores
microssatélites escolhidos para realizacdo deste trabalho. Eles foram escolhidos na tentativa
de varrer o maior nimero possivel de cromossomos para que problemas como alteracGes
cromossomicas individuais ndo alterem os resultados dos testes. Por exemplo, uma pessoa
com Sindrome de Down pode apresentar trés alelos em marcadores localizados no

cromossomo 21 o que dificulta a analise de quais alelos foram herdados do pai e da mée.

Namero de

Marcador Individuos
D10S1237 19.066
D12S391 31.583
D16S539 17.043
D16S753 21.295
D21S1437 26.152
D22S534 25.611
D22S689 15.129
D2S1338 30.946
D351358 29.815
D352387 21.132
D352406 24.944
D5S2503 28.544
D5S818 14.663
D7S820 32.612
D9S938 26.048
SE33 29.701
THO1 28.346

Tabela 2 — NUmero de individuos disponiveis para cada marcador escolhido
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V — 2. Banco de dados

Ap0s a utilizacdo exaustiva do banco de dados foi criada uma consulta (Anexo 1) e

dela extraida uma tabela Unica com todos os dados a serem utilizados nas analises.

Na tabela extraida (Fig. 7) constam os seguintes dados: Individuo, Cidade
Naturalidade, Sigla Estado Naturalidade, Tipo de Coleta, Estado Parceiro, Tipo de Contrato e

Genotipo para os marcadores escolhidos.

51 qryDadosCompletos : Consulta selegio [F=H[ECR(E>=
Individuo | Cidad dade | SiglaEstad dade | TipoColeta |[EstadoParceiro| TipoContrato | D10S1237_A1] D1051237_A2| D125391_A1 | D12S391 A2 [ [~ [

| |AP0077408-19 OURICURI PE Sangue em Paj PE PR - Promotorig 20 15 =

| |AP0077408-1 ' OURICURI PE Sangue em Paj PE PR - Promotorig 21 15

| |AP0567407-19 GUARUJA SP Sangue em Paj SE L - Licitagdo 400 412

| [AP0567407-1 BARRA DOS COQUEIROS SE Sangue em Paj SE L - Licitagéio 404 412

| |AP0567507-19 | NOSSA SENHORA DA GLORIA SE Sangue em Paj SE L - Licitagéio 404 408 19 24

| _|AP0567507-1 ARACAJU SE Sangue em Paj SE L - Licitacdo 404 408 20 22

| _|AP0567707-19 [NOSSA SENHORA DAS DORES SE Sangue em Paj SE L - Licitagdo 392 404 18 23

|_|AP0567707-1 AIANA SE Sangue em Paj SE L - Licitacdo 400 400 15 22

| _|AP0567807-19 ARACAJU SE Sangue em Paj SE L - Licitacdo 412 420 22 23

| |AP0567807-1 ARACAJU SE Sangue em Paj SE L - Licitag&o 392 404 17 19

| |AP0567907-19 SIMAD DIAS SE Sangue em Paj SE L - Licitag&o 392 420 20 18

| |AP0567907-1 SIMAD DIAS SE Sangue em Paj SE L - Licitag&o 404 408 18 17

| |AP0568107-19 TOMAR DO GERU SE Sangue em Paj SE L - Licitag&o 404 404 18 19

| |AP0568107-1 | TOMAR DO GERU SE Sangue em Paj SE L - Licitag&o 404 420 15 23

| |AP0568007-19 ROSARIO DO CATETE SE Sangue em Paj SE L - Licitag&o 404 412 18 18

| |AP0568007-1 |DIVINA PASTORA SE Sangue em Paj SE L - Licitag&o 396 400 15 2

| |AP0568207-19 TOMAR DO GERU SE Sangue em Paj SE L - Licitagdo 388 424

| _[AP0568207-1 TOMAR DO GERU SE Sangue em Paj SE L - Licitagdo 404 420

| _|AP0568307-19 PORTO DA FOLHA SE Sangue em Paj SE L - Licitagdo 396 400 18 20

|__|AP0568307-1 | ARAPIRACA AL Sangue em Paj SE L - Licitagdo 396 400 19 20

| _|AP0568407-19 PENEDO AL Sangue em Paj SE L - Licitagdo 392 404 15 19 |
Registro: [I4J[][" 4 [»][pL]#] de 33731

Fig. 4 — Imagem da tabela final extraida do banco, com todos os dados necessarios as analises.

A partir dessa tabela, os seguintes dados foram disponibilizados (Tabela 2).

Os dados foram divididos em quatro conjuntos diferentes (Tabela 3) e estes
subdivididos de acordo com os estados brasileiros (Anexo 8): Dados 1 - todos os individuos
ndo aparentados com no minimo 15 marcadores; Dados 2 - todos os individuos nao
aparentados com no minimo 12 marcadores dentre os 15 mais comuns; Dados 3 - todos 0s
individuos ndo aparentados com no minimo 15 marcadores e com informacdo de cidade e
estado naturalidade; e Dados 4 - Todos os individuos ndo aparentados com no minimo 12

marcadores dentre 0s 15 mais comuns e com informacdo de cidade e estado naturalidade.

Dados 1 Dados 2 Dados 3 Dados 4
Total 11.241 21.802 3.251 7.095
12
12 marcadores marcadores
dos 15 mais dos 15 mais
Caracteristicas 15 marcadores comuns 15 marcadores comuns
Cidade Cidade

- - Naturalidade Naturalidade

Tabela 3 — Distribui¢cdo do nimero de individuos de acordo com os conjuntos de dados pré-definidos.
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Para as analises populacionais, apenas dois dos quatro conjuntos foram utilizados: o
conjunto de dados 1 e 2, que possuem um maior nimero de individuos, 0 que minimiza os
problemas com o tamanho amostral (n) e ainda permite fazer uma analise diferenciada de
acordo com o nimero de marcadores e em diferentes estados brasileiros. Os conjuntos de

dados 3 e 4 foram excluidos devido ao n ser pequeno para a maioria dos estados brasileiros.

V — 3. Criacao do “Input — arquivos de entrada” para os programas

Os “inputs” foram criados no Convert 3.1. Cada arquivo de entrada no programa gerou
4 arquivos de saida: um arquivo para 0 GDA, um para o Arlequin, um para 0 Genepop € um
com frequéncias alélicas. Os arquivos foram gerados a partir dos conjuntos de dados extraidos
do Banco de Dados da Biocod, cada arquivo foi dividido em 26 populacgdes diferentes e cada

populacdo representada por um estado brasileiro.

V — 4. Parametros Forenses

Para cada marcador estudado foram calculados alguns parametros usados
rotineiramente em analises forenses: probabilidade de correspondéncia (PC), poder de
discriminacdo (PD), informacdo do contetdo polimoérfico (PIC) e poder de exclusdo (PE)
(tabela 4); e indice tipico de paternidade, frequéncia alélica (Anexo 8 e 9) e a taxa de
mutacdo. Tais parametros vao medir o qudo informativos esses marcadores sdo para estudos

forenses e populacionais.

Os primeiros parametros Probabilidade de Correspondéncia (PC) e Poder de
Discriminacdo (PD) sdo antagbnicos e complementares, o PC é a chance de se encontrarem
duas pessoas com 0 mesmo gendtipo para um dado marcador e 0 PD é a chance de se
encontrarem individuos com genotipos diferentes para um marcador. O valor de PC ¢
dependente da soma da frequéncia dos heterozigotos. Essa frequéncia varia de acordo com o
namero de alelos, quanto mais alelos, maior o nimero de heterozigotos e menor a freqiiéncia
de um determinado heterozigoto. O PD é 1-PC. No geral, os dois painéis juntos apresentaram
um poder de discriminacdo médio de 0,933, o SE33 foi 0 marcador que apresentou o melhor
resultado 0,989 e 0 D22S534 o pior resultado 0,864. Os PCs e PDs apresentam uma variagao

pequena de uma populacdo para outra. O desvio padrdo mais alto observado entre populagdes
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foi o do marcador D22S534 que apresenta os piores valores de PC e PD. Além disso, vale
ressaltar que as populacfes que apresentam os melhores valores sdo aquelas com um N mais

alto e as piores com o N mais baixo. (Anexo 4 e 6).

PC PIC PD PE

Desvio Desvio Desvio Desvio
Média Padréao Média Padréao Média Padréao Média Padrédo

D2S1338 0,030 0,004 0,868 0,008 0,970 0,004 0,689 0,046
D3S1358 0,094 0,013 0,729 0,018 0,906 0,013 0,499 0,056
D3S2387 0,027 0,006 0,881 0,012 0,973 0,006 0,695 0,052
D3S2406 0,023 0,004 0,895 0,006 0,977 0,004 0,657 0,057
D5S818 0,114 0,009 0,690 0,013 0,886 0,009 0,452 0,047

D5S2503 0,095 0,013 0,725 0,016 0,905 0,013 0,506 0,053
D7S820 0,073 0,007 0,767 0,010 0,927 0,007 0,571 0,046

D9S938 0,068 0,009 0,777 0,012 0,932 0,009 0,581 0,061

D10S1237 0,045 0,009 0,830 0,019 0,955 0,009 0,558 0,054
D12S391 0,036 0,005 0,854 0,012 0,964 0,005 0,715 0,055
D13S317 0,076 0,010 0,756 0,018 0,924 0,010 0,540 0,053
D16S539 0,081 0,009 0,763 0,011 0,919 0,009 0,495 0,065
D16S753 0,065 0,008 0,784 0,016 0,935 0,008 0,577 0,067
D21S1437 0,063 0,013 0,797 0,021 0,937 0,013 0,613 0,054
D22S534 0,136 0,018 0,654 0,025 0,864 0,018 0,344 0,063
D225689 0,089 0,014 0,737 0,021 0,911 0,014 0,443 0,047
SE33 0,011 0,004 0,936 0,005 0,989 0,004 0,825 0,045

THO1 0,079 0,006 0,758 0,010 0,921 0,006 0,559 0,060

Tabela 4 — Parametros forenses calculados para cada microssatélite em todas as populagdes. PC — Probabilidade
de correspondéncia; PIC — informacéo polimorfica contida em cada marcador; PD — Poder de discriminagao; e

PE — Poder de exclusdo.

O Terceiro parametro calculado foi o PIC (polymorfims information content) que
demonstra a informagdo polimorfica contida em cada marcador. Os resultados observados

confirmam o demonstrado nos parametros anteriores, o SE33 é que apresenta um maior
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polimorfismo e D22S534 o menor. A variacdo entre as populagdes continua sendo pequena,
sO que no caso o N ndo contribui muito para essa variacdo, j& que popula¢fes com N alto
mostram valores baixos de PIC, por exemplo, para 0 D13S317 a populagcdo com menor PIC é

a da Bahia que o possui 0 N mais alto. (ver tabela PIC anexa).

O Poder de Excluséo (PE) refere-se a probabilidade de um sistema excluir um homem
que ndo é realmente o pai biolégico de uma crianca testada (Borosky et al, 2009). O painel
MG2 possui um PE médio de 0,571 e 0 MG3 de 0,559, em uma anélise conjunta dos painéis o
PE médio passa a ser 0,573. Quando a analise € realizada por marcador segue-se 0 mesmo
resultado dos parametros anteriores SE33 com o maior PE (0,825) e 0 D22S534 com o menor
(0,344). A variagdo entre as populacdes € maior para esse parametro, provavelmente pelo fato
de os calculos serem baseados na propor¢do de homozigotos e heterozigotos observados em

cada populacéo.

Os dois painéis analisados apresentam um indice Combinado Tipico de Paternidade de
41.625.175 o que significa uma Probabilidade de Paternidade de 99,99999%. Atualmente os
laboratérios que realizam testes de Verificacdo de Parentesco trabalham com uma
Probabilidade de Paternidade de no minimo 99,999%. Sendo assim os painéis utilizados neste

estudo apresentam indices melhores que os preconizados.

Além dos parametros descritos acima foi calculada a taxa de mutacdo para cada
marcador (Tabela 5). Os valores da taxa de mutacdo seguem em parte os valores observados
nos outros parametros. O SE33 é o marcador com a taxa mais alta, porém o marcador com a
menor taxa € 0 THO1 e ndo 0 D22S534 como vinha sendo encontrado nos demais parametros.
Os marcadores microssatélites possuem uma taxa de mutagio média de 7,41 x 10™.
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Marcador

Taxa de Mutacao

D2S1338 4X10*
D3S1358 4,66 X 10*
D3S2387 1,17 X 10°®
D3S2406 1,31 X 10°
D5S818 8,06 X 10*
D5S2503 7,22 X 10*
D7S820 3,54 X 10*
D9S938 1,9 X 10*
D10S1237 8,22 X 10*
D12S391 1,24 X 10°®
D13S317 5,48 X 10*
D16S539 5,83 X 10*
D16S753 7,54 X 10*
D21S1437 3,08 X 10*
D22S534 4,67 X 10*
D22S689 4,76 X 10*
SE33 2,68 X 10°°
THO1 5,2 X 10

Tabela 5 — Representacgdo da taxa de mutacdo de cada um dos marcadores utilizados nas anélises.

V - 5. Anélises Populacionais

Todas as andlises populacionais foram realizadas para os dois conjuntos de dados
escolhidos. Os resultados observados foram comparados com o proposito de verificar se a
diminuicdo no nuimero de marcadores analisados e aumento do N fariam diferenca nas

analises populacionais.

Nas Anélises da Variancia Molecular, que sdo dependentes das frequéncias alélicas,
estas sdo baseadas na andlise da variancia das frequéncias entre os grupos. Para esta analise,
as populacdes foram divididas em cinco grupos de acordo com as regides do Brasil, entre as
populacbes e dentro dos grupos, e por Gltimo dentro das populagdes. Os componentes dessa
variancia sdo os indices de fixacdo introduzidos por Wright (1951), onde todas as analises sdo
baseadas nas diferencas genéticas entre populagdes diferentes e dentro das mesmas
populagdes. Os resultados sdo demonstrados a partir dos dados da soma dos quadrados,
componentes de variagdo e percentual de variacdo que sdo baseados nas estatisticas de F de
Wright. Observou-se que a variancia € muito maior dentro das populacdes do que entre elas
ou entre os grupos. Com esse resultado, entende-se que os marcadores analisados sdo muito
polimérficos e que as frequéncias alélicas sdo muito parecidas entre populagfes. Outra

observacgdo importante de ressaltar é que a variancia genética se comporta da mesma maneira
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para os dois conjuntos de dados analisados, como um percentual de variacdo genética de
99,86971 para o Conjunto de Dados 1 (tabela 6) e 99,85769 para o Dados 2 (Tabela 7).
Devido a analise adicional entre as regides brasileiras outros indices de fixacdo puderam ser
apurados, 0 Fct que mede a variabilidade entre os grupos. Os valores de Fct gerais (Tabela 7)
foram baixos tanto para o Conjunto de Dados 1, 0,00069, quanto para o Conjunto de Dados 2,
0,00070.

Fonte de Soma dos Componente da Percentual de  Graus de
Variacao Quadrados Variancia Variagéo Liberdade
Entre grupos 108,107 0,00448 0,06897 4
Entre populactes

dentro dos grupos 205,312 0,00529 0,08148 21
Dentro de

populacdes 129.472,31 6,47924 99,84955 22.000
Total 129785,731 6,489

Tabela 6 — analise da variancia molecular para o Conjunto de Dados 1 entre os grupos (regifes brasileiras), entre

as populagdes (cada estado brasileiro) dentro de cada grupo e dentro das populacdes.

Fonte de Soma dos Componente da Percentual de  Graus de
Variacao Quadrados Variancia Variacao Liberdade
Entre grupos 176,874 0,00436 0,07004 4
Entre populactes

dentro dos grupos 274,962 0,0058 0,09319 21
Dentro de

populacdes 240.477,61 6,20947 99,83677 40.000
Total 240929,445 6,21963

Tabela 7 — analise da variancia molecular para o Conjunto de Dados 2 entre os grupos (regifes brasileiras), entre

as populagdes (cada estado brasileiro) dentro de cada grupo e dentro das populacdes.

Ainda nas anélises da variancia molecular foram calculadas as estatisticas de F que
medem os desvios das frequéncias genotipicas em populagdes subdivididas. Wright (1951)
introduziu o coeficiente Fst, mas conhecido como 6 em aplicagdes forenses, o qual é
interpretado como uma medida do progresso das populacfes em direcdo a fixagdo. O valor de
0 = 1 implica que os alelos estdo fixados e que existem alelos diferentes em populagcoes
diferentes. Ao contrario, 8 = 0 significa que os alelos estdo na mesma propor¢ao nas mesmas
populacdes, ou seja, as populacdes sdo homogéneas (Balding, 2006). O Fst tem conexao
matematica direta com a heterozigosidade (H), e como os valores de H sdo altos para as
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populagdes, presume-se que os valores de Fst serdo baixos (Wang et al, 2007). Os resultados
do Fst (subdivisdo geogréafica) mostram valores muito baixos (Tabela 6), o que ndo é
significativo, e demonstram que ndo existe estruturacdo entre as populacdes estudadas. Este

fato sugere que as frequéncias genotipicas sdo muito parecidas e que um aumento no nimero

de individuos ndo fez diferenca nos resultados.

Conjunto de Dados 1

Marcador Fsc P Fst P Fer P
D10S1237 - - - - - -
D12S391 0.00132 0.00000 0.00130 0.00000 -0.00002 0.45357
D13S317 0.00116 0.00000 0.00156 0.00000 0.00040 0.22483
D16S539 0.00010 0.41251 0.00075 0.04203 0.00065 0.02737
D16S753 0.00033 0.09873 0.00110 0.00000 0.00077 0.01271
D21S1437 0.00054 0.00880 0.00200 0.00000 0.00146 0.01369
D22S534 0.00146 0.00098 0.00167 0.00000 0.00022 0.42913
D22S689 0.00028 0.16520 0.00011 0.28935 -0.00016 0.92766
D2S1338 0.00078 0.00000 0.00095 0.00000 0.00017 0.19648
D3S1358 0.00034 0.09580 0.00120 0.00000 0.00086 0.04497
D3S2387 0.00096 0.00000 0.00159 0.00000 0.00063 0.04203
D3S2406 - - - - - -
D5S2503 0.00026 0.17791 0.00074 0.00391 0.00049 0.12512
D5S818 0.00106 0.00978 0.00150 0.00098 0.00043 0.15836
D7S820 0.00065 0.00684 0.00131 0.00000 0.00066 0.05865
D9s938 0.00247 0.00000 0.00470 0.00000 0.00223 0.05279
SE33 0.00039 0.00293 0.00037 0.00000 -0.00002 0.56696
THO1 0.00098 0.00000 0.00337 0.00000 0.00239 0.00587
Conjunto de Dados 2
Marcador Fsc P Fst P Fcr P
D10sS1237 0.00073 0.00000 0.00109 0.00000 0.00036 0.12414
D12S391 0.00097 0.00000 0.00124 0.00000 0.00027 0.21212
D13S317 0.00122 0.00000 0.00209 0.00000 0.00087 0.05083
D16S539 - - - - - -
D16S753 0.00053 0.00000 0.00098 0.00000 0.00045 0.04790
D21S1437 0.00076 0.00000 0.00197 0.00000 0.00121 0.00489
D22S534 0.00182 0.00000 0.00211 0.00000 0.00030 0.32063
D22S689 - - - - - -
D25S1338 0.00069 0.00000 0.00083 0.00000 0.00014 0.18671
D3S1358 0.00056 0.00000 0.00133 0.00000 0.00077 0.04594
D3S2387 0.00089 0.00000 0.00153 0.00000 0.00063 0.03715
D3S2406 0.00061 0.00000 0.00093 0.00000 0.00032 0.03910
D5S2503 0.00056 0.00000 0.00115 0.00000 0.00059 0.02151
D5S818 - - - - - -
D7S820 0.00097 0.00000 0.00137 0.00000 0.00040 0.10948
D9S938 0.00223 0.00000 0.00516 0.00000 0.00293 0.02346
SE33 0.00034 0.00000 0.00030 0.00000 -0.00004 0.69208
THO1 0.00136 0.00000 0.00290 0.00000 0.00154 0.01760

Tabela 8 — Estatisticas de F para os dois conjuntos de dados, calculados pelo Arlequin na analise de AMOVA,

para cada marcador.



Seguindo as andlises de varidncia molecular e estatisticas de F, os valores de Fis
também foram calculados (Anexo 2 e 3). O Fis mede os desvios das popula¢es em relagéo ao
equilibrio de Hardy-Weinberg. Os valores Fis ndo séo significativos, o que significa que ndo
ha deficiéncia de heterozigotos e que as populacGes estdo em equilibrio de Hardy-Weinberg
(Tabela 8).

Populagédo F\s Médio P

Acre 0,0097 0,5743
Alagoas 0,1246 0,5063
Amazonas 0,0054 0,3506
Amapa 0,0263 0,7821
Bahia 0,0268 0,2878
Ceara 0,0123 0,3771
Espirito Santo 0,0113  0,2864
Goias 0,0035 0,5698
Maranhéo 0,0046 0,4682
Minas Gerais 0,0106 0,2860
Mato Grosso do Sul 0,0064 0,6370
Mato Grosso 0,0244 0,3874
Para 0,0333 0,4192
Paraiba 0,0094 0,5048
Pernambuco 0,0105 0,3858
Piaui 0,0196 0,4116
Parana 0,0169 0,4369
Rio de Janeiro 0,0505 0,4842
Rio Grande do Norte -0,1111 0,7442
Rondbnia 0,0405 0,4624
Roraima -0,0326 0,6662
Rio Grande do Sul 0,0082 0,4368

Santa Catarina 0,0053 0,43
Sergipe 0,0092 0,2603
Sao Paulo 0,0115 0,4066
Tocantins 0,0151 0,5328

Tabela 9 — Valores de Fis (W&C) em cada populacéo analisada.

Todos os marcadores, em todas as populagdes dos dois conjuntos de dados, foram
testados quanto ao equilibrio de Hardy-Weinberg. Todos 0s marcadores que possuem um
valor de P>0,05 estdo dentro do equilibrio e os marcadores cujos valores forem inferior a 0,05
apresentam desvios em relacdo ao equilibrio. No intuito de deixar as analises mais
conservativas foi usada a correcdo de Bonferroni, onde o valor de alfa 0,05 foi dividido pelo

namero de combinagfes, para os dois conjuntos de dados: dados 1 — P>0,0028 e dados 2 —
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P>0,0033. No Dados 1 quatro populagdes apresentaram desvios em rela¢do ao equilibrio de
Hardy-Weinberg, o que pode ser constatado pelos baixos valores de P para alguns marcadores
em cada uma dessas populagdes: Alagoas — D21S1437 (P=0,00198); Ceara — D5S818
(P=0,00012); Parana — D3S2387 (P=0,00000); e Sergipe — D16S539 (P=0,0016) e SE33
(P=0,00000). J& para Dados 2, cujo N é maior, outras quatro popula¢fes apresentaram desvios
em relagdo ao HWE, fato este demonstrado pelos baixos de valores de P para alguns
marcadores em cada uma dessas populacfes: Bahia — D16S753 (P=0,00000), D3S2387
(P=0,00041), D7S820 (P=0,00026) e SE33 (P=0,00000); Espirito Santo — D2S1338
(P=0,0004) e D3S2387 (P=0,00038); Minas Gerais — D10S1237 (P=0,00000) e D3S2387
(P=0,00000); e Sergipe — D13S317 (P=0,00101) e D22S534 (P=0,00074).

A tabela 9 mostra os valores de Heterozigosidade Observada (Ho) e Esperada (He)
média para cada populacdo. Segundo Menezes (2005), um marcador é considerado altamente
informativo quando apresenta uma heterozigosidade maior que 70%. Nos dois conjuntos de
dados os valores de H sdo maiores que 70%. Para o conjunto de dados 1, a popula¢édo do Rio
Grande do Norte mostrou o maior valor de Ho e Amapa o maior de He, j& para o conjunto de
dados 2, 0 Amapa mostrou os maiores valores de Ho e He.

Dados 1 Dados 2

Ho He Ho He
Acre 0.81054 0.81793 0.81647 0.82686
Alagoas 0.72081 0.80101 0.81524 0.82865
Amazonas 0.80422 0.80788 0.81134 0.81811
Amapa 0.85278 0.86689 0.84034 0.83693
Bahia 0.80759 0.82023 0.81571 0.82903
Ceara 0.80548 0.81522 0.81237 0.82608
Espirito Santo 0.80947 0.81862 0.81774 0.82903
Goias 0.81428 0.81721 0.82038 0.82768
Maranhao 0.81087 0.81465 0.82090 0.82658
Minas Gerais 0.80890 0.81777 0.81491 0.82771
Mato Grosso do Sul 0.80939 0.81410 0.82777 0.82864
Mato Grosso 0.79681 0.81734 0.80975 0.82511
Para 0.80448 0.81824 0.82741 0.83302
Paraiba 0.80565 0.81341 0.81597 0.82459
Pernambuco 0.80941 0.81766 0.82087 0.82965
Piaui 0.80624 0.81507 0.81937 0.82658
Parana 0.79851 0.81210 0.81331 0.82428
Rio de Janeiro 0.77531 0.81688 0.79503 0.82107
Rio Grande do Norte 0.87500 0.83333 0.83243 0.82244
Rondonia 0.78736 0.81777 0.81642 0.83048
Roraima 0.83333 0.81043 0.83049 0.81718
Rio Grande do Sul 0.80904 0.81725 0.81101 0.81860
Santa Catarina 0.80774 0.81257 0.81755 0.82385
Sergipe 0.81165 0.81914 0.82170 0.83085
Sao Paulo 0.80783 0.81671 0.82549 0.82692
Tocantins 0.79759 0.80938 0.82823 0.82513

Tabela 10 — Heterozigosidade Observada (Ho) e Esperada (He) para cada populagdo, comparando o conjunto de

dados 1 com o conjunto de dados 2.
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VI - Discussao

VI — 1. Marcadores Microssatélites

A eletroforese capilar dos produtos das reacdes de PCR-Multiplex permite a anéalise
automatizada de varios STR’s ao mesmo tempo, o que melhora a sensibilidade e permite o
trabalho com amostras com uma concentracdo pequena de DNA e/ou contaminantes que
podem dificultar as analises (Thomson et al, 1999). Este foi um dos motivos que fez com que

0s STR’s fossem amplamente utilizados em analises forenses.

Os dois sistemas utilizados neste estudo foram montados mesclando microssatélites
padronizados pelo CODIS, os quais possuem um nimero grande de informacdes e estudos em
todo o mundo, e marcadores ainda pouco ou nada conhecidos. A opgdo de utilizar alguns
marcadores do sistema CODIS aconteceu devido a um projeto de lei que estd em tramite no
Congresso Nacional, onde todos os laboratorios que realizam teste de verificacdo de
parentesco vao ter que utilizar um nimero minimo de marcadores deste sistema. (Ministério

Publico do Estado de Minas Gerais).

A vantagem da utilizacdo de marcadores ainda pouco conhecidos é a ampliacdo do
namero de marcadores validados para utilizacdo em genética forense. A genética forense se
baseia na variabilidade genética dos envolvidos, e como todos os testes sdo realizados a partir
das frequéncias alélicas nas populaces, quanto mais marcadores forem estudados, mais
marcadores com frequéncias alélicas conhecidas disponiveis. A maior parte desses estudos é
realizada com marcadores disponiveis em Kits comerciais que geralmente se baseiam em
marcadores do sistema CODIS (Asamura et al, 2008). Os kits possuem as vantagens de serem
previamente padronizados, apresentarem garantia de qualidade e amplo conhecimento dos
marcadores, e as desvantagens de terem um nimero maximo de marcadores e apresentarem
alto custo. Muitas vezes, durante a andlise de alguns testes, 0 nimero de marcadores
analisados € insuficiente para liberacdo de um laudo, pelo fato de os envolvidos
compartilharem alelos muito frequentes na populacdo. A avaliagdo de novos marcadores ndo
ligados ao sistema CODIS é uma importante ferramenta para obter informacdes adicionais e
complementares as analises convencionais nos casos mais complexos, como paternidades

onde o0 suposto pai ndo estd presente e existe a necessidade de testar os parentes do mesmo
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para reconstruir o seu perfil genético, irmandades e casos onde 0 suposto pai nao esta presente
(Becker et al, 2007; Asamura et al, 2008).

VI — 2. Parametros Forenses

O conhecimento das frequéncias alélicas e dos parametros calculados neste estudo é
muito importante para os estudos forenses. Com isso inumeros estudos foram realizados para
diversas populacdes, com o objetivo de definir o perfil de cada populacdo para um
determinado conjunto de marcadores e minimizar os problemas que as analises forenses

podem apresentar, além de caracterizar cada marcador presente neste conjunto.

Neste estudo os tamanhos amostrais variaram bastante devido ao fato de o mesmo ter
sido realizado com dados extraidos de um banco de dados de um laboratério privado, que tem
uma participacdo diferente no mercado de exames de paternidade nos diferentes estados
brasileiros. O nimero de individuos para andlise deste estudo variou desde 2 individuos no
Rio Grande do Norte a 5431 na Bahia. Durante as analises, podemos observar que as
populagdes com o N muito baixo apresentaram resultados discrepantes em relacdo a outras
com um N mediano (aproximadamente 100 individuos). Segundo Menezes (2005), a amostra
ideal de cada populacao deve conter de 30 a 60 individuos. No intuito de deixar o estudo mais
conservador, todas as populacbes com numero de individuos (N) pequeno (menor que 100)

foram excluidas das analises.

Apos excluir os estados com tamanhos amostrais muito baixos podemos observar que
a variacdo de uma populacdo para outra é muito pequena. Em todos os parametros analisados
0 desvio padréo encontrado entre as populacGes apresentou valores muito baixos, variando de
0,004 para o poder de discriminacdo até 0,067 para o poder de exclusdo. Este Gltimo
apresentou desvios mais altos em todos os marcadores, mas ainda assim no contexto geral,
apresentou uma variacdo pequena entre populacdes. Em estudos ja realizados com populacgdes
brasileiras de diferentes tamanhos, variando entre 208 individuos (Silva et al, 2004) e 12.000
individuos (Del Castillo et al, 2009), para marcadores utilizados em genética forense podemos

observar também uma variacdo pequena entre uma populagéo e outra.

A pequena variacdo entre o poder de discriminacdo médio para diferentes populacoes
brasileiras pode ser confirmada pelos varios estudos ja realizados. Apesar da variagdo no

ndamero de marcadores analisados no minimo 13 e no maximo 18, o PD médio ficou entre
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0,923 de um estudo com a populagéo brasileira como um todo (Grattapaglia et al, 2001) e
0,946 com populacBes do sul do Brasil (Rodenbush et al, 2009). O valor médio de PD
encontrado no nosso estudo (0,933) € o mesmo encontrado em populacdes amazodnicas
(Rodrigues et al, 2007).

Analisando os valores de PD acima da média, podemos observar que os marcadores
mais informativos sdo: D16S753 (0,935), D21S1437 (0,937), D10S1237 (0,955), D12S391
(0,964), D2S1338 (0,970), D3S2387 (0,973), D352406 (0,977) e SE33 (0,989). Vale ressaltar
que todos os marcadores acima nao pertencem ao sistema CODIS e alguns deles (D16S753,
D3S2387 e D3S2406) ndo estdo presentes em nenhum estudo deste tipo. Em todos os estudos
com populagdes brasileiras, os marcadores analisados por nés em comum com o0 sistema
CODIS apresentaram valores de PD abaixo da média (Dellalibera et al, 2004; Chula et al,
2009). No estudo com o maior valor médio de PD (Rodenbusch et al, 2009), os marcadores
que apresentaram resultados acima da média foram o D2S1338 (0,970), SE33 (0,991), FGA
(0,969), D21S11 (0,953) e D18S51 (0,971); dos cinco marcadores com melhores resultados,
os trés ultimos pertencem ao sistema CODIS.

O poder de exclusdo é um dos parametros mais estudados em todas as popula¢fes. Em
nosso estudo, observamos um poder de exclusdo do painel MG2 igual a 0,571 e 0 MG3 igual
a 0,559 que sdo os menores dentre os valores de outros estudos com populagdes brasileiras.
Nesses estudos, o0 menor valor encontrado foi de 0,576 para populacdo do estado de Santa
Catarina (Ocampos et al, 2009) e o maior 0,619 para o estudo com toda a populagéo brasileira
(Grattapaglia et al, 2001). Mesmo apresentando o valor médio mais baixo em comparacdo
com os valores encontrados nos outros estudos, realizados com o painel do CODIS, néo
apresentou resultados muito discrepantes. 1sso acontece devido ao fato de que os painéis sdo
compostos de marcadores com valores de PE baixo e valores de PE altos que, combinados,
fazem com que o PE do painel caia.

Dentre os 18 marcadores estudados, nove apresentaram valores altos de PE. Desses
nove, apenas um (D7S820) pertence ao sistema CODIS e estéo incluidos os trés marcadores
inéditos. Em relagdo aos valores de PE podemos observar nos estudos anteriores (Fridman et
al, 2008) que os marcadores do sistema CODIS apresentaram resultados melhores em relagdo
ao PE. Os valores mais baixos de PE sdo: D22S534 (0,344), D22S689 (0,443), D5S818
(0,452), D16S539 (0,495) e D3S1358 (0,499). Os trés ultimos marcadores pertencem ao

sistema CODIS, e os resultados condizem com estudos anteriores onde os marcadores
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também apresentaram valores baixos de PE. Os outros dois marcadores sdo ainda pouco
estudados.

Outro pardmetro analisado foi a informagdo polimérfica contida em cada marcador
(PIC) que néo e tao utilizado em estudos dessa natureza quanto os dois parametros discutidos
anteriormente. Neste estudo podemos comparar o valor de PIC de seis marcadores (D2S1338,
D3S1358, D5S818, D7S820, D13S317,016S539 e THO1) com estudos realizados com a
populagéo brasileira. Em todos os estudos (Fridman et al, 2008), os valores encontrados sdo
semelhantes ao encontrado no nosso estudo. Para este pardmetro podemos observar
novamente que 0s marcadores que ndo pertencem ao sistema CODIS apresentaram os valores
acima da média. Ex.: D3S2387 (0,881), D3S2406 (0,895) e SE33 (0,936).

Além das comparacOes realizadas com estudos baseados na populacdo brasileira
comparamos os resultados desses parametros com estudos de populac6es europeias (Egyed et
al, 2006; Grubwieser et al, 2007), asiatica (Shin et al, 2004; Krithika et al, 2005; Shi et al,
2008) e sul-americana (Martinez et al, 2006; Sanchez-Diz et al, 2009). Podemos observar que
0s parametros apresentam resultados semelhantes para todos os marcadores que podemos
comparar e que os marcadores como D16S753 e D3S2387 pertencentes ao painel MG2, que
apresentam valores altos, mostram resultados semelhantes ao D18S51 e FGA. Séao
marcadores do sistema CODIS ndo incluidos neste estudo com valores altos para todos os

parametros analisados.

Analisamos também o indice tipico de Paternidade (IP), que demonstra a
probabilidade tipica de paternidade para os casos onde o conjunto de marcadores escolhidos
for analisado. Este parametro serve apenas para se ter uma no¢édo do resultado, ja que este tipo
de teste € baseado nas frequéncias dos alelos compartilhados entre suposto pai e filho na
populacdo. Para tal parametro o nimero de marcadores analisados e a unido de marcadores
muito informativos fazem diferenca no resultado. Em nosso estudo encontramos um IP de
41.625.175 analisando 18 marcadores onde nove sd@o muito informativos para estudos
forenses. Em outro estudo com populacédo brasileira (Fridman et al, 2008), foram analisados
15 marcadores, com aproximadamente seis informativos e o IP foi de 1.612.525, valor ainda
considerado dentro dos padrdes legais para liberacdo de laudos de paternidade. Um terceiro
estudo com a populacdo de Pernambuco (Dellalibera et al, 2004) e analise de 13 marcadores
onde apenas trés sdo muito informativos o IP encontrado foi 118.921, o que foge dos padrdes
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estabelecidos atualmente para liberagdo de laudos de paternidade com qualidade de
resultados.

O ultimo parametro estudado de interesse forense foi a taxa de mutacdo para cada
marcador. Nessa andlise, é importante colocar que ndo houve uma separacdo entre a taxa de
mutacdo materna e paterna, os valores encontrados sdo de uma taxa de mutacdo geral para
cada marcador. A maior parte das mutacGes encontradas segue o modelo “stepwise” (Jin &
Chakraborty, 1995), ou seja, sdo de um motivo de repeticdo de diferenca entre o filho e o pai
ou o filho e a mée, mas, em casos raros, podemos observar mutacdes de dois motivos de
repeticdo em relacdo a um dos parentes. De acordo com estudos anteriores (Leopoldino &
Pena, 2002; Becker et al, 2007) que abordam o célculo da taxa de mutacdo para marcadores
microssatélites, esta taxa varia da ordem de 102 a 10™*. No nosso estudo, a taxa de mutacio
variou entre 10 a 10°, o SE33 foi que apresentou a taxa mais alta e 0 THO1 a taxa mais

baixa, 0 Ginico marcador que apresentou uma taxa de mutag&o na ordem de 107°.

Outro dado que ndo pode ser esquecido na discussdo sobre a taxa de mutacao é o fato
de muitas vezes a presenca de alelos nulos levarem a uma falsa exclusdo ou ainda mascarar a
uma mutacdo (Leopoldino & Pena, 2002). Em todos os casos onde existia a hipotese de
exclusdo ou mutacdo para um determinado marcador e um dos envolvidos apresentou
gendtipo homozigoto, este marcador é testado separadamente para definir se é alelo nulo ou
mutacdo. No caso de ser um alelo nulo, o marcador é retirado da analise e seus dados ndo sao
enviados ao banco. E quando é mutacdo, a mesma é considerada no caso e esta contabilizada

na taxa de mutacéo.

Ao final da caracterizacdo de cada marcador escolhido o SE33 merece atencao
especial ja que se destacou em todas as analises, e mostrou os resultados mais informativos. O
SE33 é um marcador padronizado para o banco de dados aleméo, sendo considerado um dos
marcadores mais polimdrficos utilizados em genética forense com um poder de discriminagéao
que varia entre 96,6% e 98,7% e um indice de heterozigose que varia 0,94 e 0,966 (Heinrich
et al, 2004). Este marcador é um microssatélite complexo que apresentam uma variagédo de 2 e
4 motivos de repeticbes (Cabrero et al, 1995). Em todos os estudos onde estava presente
(17,18,34,38) apresentou os melhores resultados. No nosso estudo encontramos mais de 50

alelos para o0 SE33 e 92,4% de heterozigotos.
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VI — 3. Analises Populacionais

As analises populacionais foram realizadas em dois bancos de dados diferentes, e essa
diviséo foi proposta para fins de comparagdes. A questdo era a seguinte: uma diminui¢do no
numero de marcadores com consequente aumento no numero de individuos analisados faria
diferenca nos resultados finais? Em nenhuma das andlises realizadas essa divisdo fez
diferenga, a variancia molecular é maior dentro as populagbes para os dois conjuntos de
dados, a heterozigosidade é razodvel para os dois, o distanciamento genético € pequeno para
os dois conjuntos e ambos apresentaram populacdes que desviam do equilibrio de Hardy-

Weinberg. Todas as constatacfes serdo melhor discutidas abaixo.

Quando analisamos a variancia molecular (AMOVA), observamos que variancia é
muito maior dentro das populacbes do que entre elas independente do conjunto de dados
analisados e gira em torno de 99,8%. Resultados semelhantes s&o observados em estudos com
um nmero maior de microssatélites e com diferentes popula¢cbes mundiais (Rosenberg et al,
2002). Neste dltimo estudo, a variancia também é maior dentro das populacfes do que entre
populacdes com excecdo das populagdes americanas que possuem uma variancia de 11%
entre as populacBes. No estudo com populacdo da Costa Rica, México e EUA (Campos-
Sanchez et al, 2006), a variancia também é maior dentro das populag¢Ges. Isso demonstra que,
apesar de estudarmos um namero pequeno de marcadores autossdmicos, os resultados nédo
diferenciam muito entre um e o outro e demonstram que as populacfes estudadas sdo muito

parecidas em nivel molecular.

O numero de marcadores analisados e o tamanho amostral deste estudo podem ser
insuficientes para demonstrar uma variagdo entre as populagfes. Isso foi explicado por
Rosenberg (2002) que diz que a maior parte dos estudos com marcadores utilizados para
analises forenses apresentam alelos comuns a todas as regides estudadas, que alelos regido-
especificos sdo raros e que seria necessario estudar um nimero muito maior de marcadores

para observar uma variacao realmente informativa.

A heterozigosidade € uma das medidas de variacdo genetica dentro das populacdes; é
totalmente dependente da frequéncia dos heterozigotos; sendo assim, quanto mais variada for
a populagcédo maior a heterozigosidade. Todas as populagdes estudadas apresentam valores
altos de heterozigosidade o que condiz com outros estudos utilizando populagdes brasileiras

que também mostram valores altos de heterozigose. Por exemplo, os valores de H em
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populagdes da regido amazonica séo tdo altos quanto os das regides sulistas (Rodrigues et al,
2007; Chula et al, 2009; Ocampos et al, 2009).

Outra anélise realizada foi a utilizacdo da estatistica F. Neste estudo calculamos o Fst
qgue mede o distanciamento genético entre as populacdes estudadas. Todos os marcadores
analisados neste estudo mostraram valores muito baixos para o Fst em todas as populacdes
estudadas nos dois conjuntos de dados escolhidos, o que indica que exista uma alta taxa de
migracéo entre as populagdes estudadas (Bossart & Prowell, 1998). Entdo podemos observar
que as populacGes sdo homogéneas em relacdo aos marcadores incluidos no estudo, nédo
havendo distanciamento genético entre elas. Em um estudo sobre a estrutura da populacéo
argentina realizado com marcadores utilizados em testes forenses, observamos também que os
valores de Fst sdo baixos, concluindo que as distancias genéticas ndo sdo estatisticamente
significantes (Toscanini et al, 2007). Outro dado interessante de reportar € que os valores de
Fst em populac@es isoladas das ilhas Andaman, estudando marcadores forenses, também sao
baixos (Thangaraj et al, 2007). O segundo valor de estatisticas de F foi Fis. Este valor
mostrou valores baixos de Fis que, mesmo sendo positivos, ndo indicam desvio em relagéo ao
equilibrio de Hardy-Weinberg. Ja que é sabido que o Fis demonstra os desvios em relacdo as

proporcdes demonstradas pelo equilibrio.

Por dltimo, testamos todas as popula¢fes quanto ao equilibrio de Hardy-Weinberg e
observamos, nos dois conjuntos de dados, que algumas populacGes apresentaram pequenos
desvios para alguns marcadores. Segundo Balding (2006) alguns eventos podem levar a
desvios no equilibrio de Hardy-Weinberg, um deles é presenca de alelos nulos, mais aceita
nos casos onde o tamanho da amostragem € pequeno. Quando a amostragem for suficiente,
esse fato pode ser rejeitado porque a magnitude do desvio é praticamente insignificante. Além
disso, em alguns casos a presenca de alelos nulos pode ser devido a artefatos da técnica. Uma
subdivisdo na populacdo ou casamentos co-sanguineos também pode levar a desvios no
equilibrio. Nos estudos com marcadores forenses, desvios devido a escolha do parceiro e
selecdo devem ser considerados pequenos, porque a maioria desses marcadores ndo sdo loci
funcionais ou regulatdrios. Outro motivo que pode levar aos desvios e o fato de as populagdes
poderem se comportar segundo o principio de Wahlund, onde subpopual¢des podem ter sido
analisadas em conjunto e se existe diferencas entre as frequéncias alélicas entre essas
subpopulacdes, pode ser observada uma deficiéncia de heterozigotos e um excesso de
homozigotos (Yasuda, 2007). Neste caso, 0s desvios observados para alguns marcadores,
quando testamos o equilibrio de Hardy-Weinberg, os valores positivos de Fis e o fato de a
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heterozigosidade esperada ser um pouco mais alta que a observada podem ser explicados pela
presenca de alelos nulos devido a artefato de técnica.
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VII - Conclusao

No decorrer das andlises realizadas, com o objetivo de caracterizar os marcadores
escolhidos, pudemos observar uma variagdo no quanto tais marcadores séo informativos; no
entanto a maioria deles apresentou resultados significativos. Os resultados nos levam a
considera-los interessantes para estudos forenses, principalmente pelo fato de mesclarmos
marcadores CODIS e ndo-CODIS. O resultado mais relevante fica para os marcadores
inéditos que se mostraram altamente informativos para estudos forenses, podendo ser
utilizados como alternativa para os casos onde a bateria comum de testes (sistema CODIS)
ndo for suficiente para a conclusdo do laudo. A unido deste estudo a outros do mesmo tipo
com todos os marcadores do sistema CODIS pode auxiliar na escolha dos marcadores a serem
utilizados nos testes forenses, a mescla de marcadores pode acontecer com 0S mais
informativos de todos os estudos e obter bons resultados em uma Unica bateria de testes. E
interessante colocar que, a partir de 2010 novos Kits comerciais, estdo sendo apresentados ao
mercado europeu com a inclusao de alguns marcadores escolhidos neste estudo que ainda néo
haviam sido utilizados para fins comerciais, como o SE33. Ao final das analises, quando se
compara os painéis incluidos neste estudo com o painel do CODIS devido a presenca de
marcadores inéditos com valores interessantes para os parametros forenses, podemos concluir
gue sdo mais informativos e apresentam bons resultados para solucdo de casos de paternidade

e identificacéo genética.

No presente estudo com marcadores microssatélites que sdao altamente polimérficos,
ndo apresentou resultados significativos, sendo assim, ndo é possivel observar estruturacéo
nas populacBes brasileiras. Geneticamente, todas as popula¢es sdo muito parecidas e as
frequéncias alélicas ndo mudam muito de uma populacdo para outra. Isso foi demonstrado
pelo fato de a maior parte da variancia (AMOVA) ser dentro das populacdes e pelos valores
baixos de distanciamento genético (Fst). Além disso, podemos confirmar a alta variabilidade
da populacdo brasileira j& que as medidas de variabilidade (Heterozigosidade) apresentaram
valores altos. Todos os dados encontrados no nosso estudo condizem com os dados de outros

estudos com a populacéo brasileira.

Talvez a utilizacdo deste tipo de marcador ndo seja 0 mais recomendado para estudos
sobre a estrutura das populagdes, pelo fato de que é necessaria a analise de um nimero muito
grande de marcadores o que eleva o custo e dificulta as analises. Porem os marcadores séo

extremamente aplicaveis a estudos forenses, e estudos deste tipo sdo extremamente Uteis para
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tal tipo de andlise que € totalmente dependente do conhecimento dos marcadores e das

populagdes envolvidas.
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AnNexos

Anexo 1 — Imagem MG2 microssatélites marcados com a fluorescéncia FAM alinhados de acordo com o tamanho em pares de bases, acima

padrdo de escada alélica para cada marcador e abaixo perfil de uma amostra de DNA j& conhecido.
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Anexo 2 — Imagem MG2 microssatélite marcado com a fluorescéncia TMR, acima padrédo de escada alélica para cada marcador e abaixo perfil de

uma amostra de DNA j& conhecido.
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Anexo 3 — Imagem MG2 microssatélites marcados com a fluorescéncia HEX alinhados de acordo com o tamanho em pares de bases, acima
padrdo de escada alélica para cada marcador e abaixo perfil de uma amostra de DNA j& conhecido.

ADI SESSRUND] EMG2

«c0 "

8

| SRS
Os5a18 O3IS23e7 DIsSTsS3 O552S03

64



Anexo 4 — Imagem MG3 microssatélites marcados com a fluorescéncia FAM alinhados de acordo com o tamanho em pares de bases, acima

padrdo de escada alélica para cada marcador e abaixo perfil de uma amostra de DNA j& conhecido.
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Anexo 5 — Imagem MG3 microssatélite marcado com a fluorescéncia TMR, acima padréo de escada alélica para cada marcador e abaixo perfil de

uma amostra de DNA j& conhecido.
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Anexo 6 — Imagem MG3 microssatélites marcados com a fluorescéncia HEX alinhados de acordo com o tamanho em pares de bases, acima

padrdo de escada alélica para cada marcador e abaixo perfil de uma amostra de DNA j& conhecido.
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Anexo 7 - Consulta Dados Completos:

SELECT [e.Numero] & "-" & [ee.AmostralD] AS Individuo, ee.CidadeNaturalidade,
ee.SiglaEstadoNaturalidade, ee.TipoColeta, e.SiglaEstado AS EstadoParceiro,
e.TipoContrato, al.D10S1237 AS D10S1237_Al, a2.D10S1237 AS D10S1237_Az2,
al.D12S391 AS D12S391 _Al, a2.D12S391 AS D12S391 A2, al.D13S317 AS
D13S317_Al, a2.D13S317 AS D13S317_A2, al.D16S539 AS D16S539 Al, a2.D16S539
AS D16S539 A2, al.D16S753 AS D16S753_Al, a2.D16S753 AS D16S753_A2,
al.D21S1437 AS D21S1437_Al, a2.D21S1437 AS D21S1437_A2, al.D225534 AS
D22S534 Al, a2. D225S534 AS D22S534 A2, al1.D225689 AS D225689 Al, a2. D225689
AS D225689 A2, al.D2S1338 AS D2S133_Al, a2.D251338 AS D2S1338_A2, al1.D3S1358
AS D3S1358_ A1, a2.D3S1358 AS D3S1358 A2, al1.D3S2387 AS D32387_A1, a2.D3S2387
AS D32387_A2, al.D352406 AS D3S2406_Al, a2.0352406 AS D3S2406_A2, al1.D552503
AS D5S2503 Al, a2.D552503 AS D5S2503 A2, al.D5S818 AS D5S818 Al, a2.D5S818
AS D5S818 A2, al.D7S820 AS D7S820_Al, a2.D7S820 AS D7S820_A2, al1.D9S938 AS
D9S938 Al, a2.D9S938 AS D9S938_A2, al.SE33 AS SE33_Al, a2.SE33 AS SE33_A2,
al.THO1 AS THO1 A1, a2.THO1 AS THO1 A2

FROM (gryAlelosCross_Alelo2 AS a2 INNER JOIN gryAlelosCross_Alelol AS al ON
a2.ExameEnvolvidoPK = al.ExameEnvolvidoPK) INNER JOIN (Exame AS e INNER JOIN
ExameEnvolvido AS ee ON e.ExamePK = ee.ExamePK) ON al.ExameEnvolvidoPK =
ee.ExameEnvolvidoPK;
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Anexo 8- Distribuicdo dos individuos por estado de acordo com os conjuntos de dados pré-

definidos
Dados 1 Dados 2 Dados 3 Dados 4
Acre 173 355 41 101
Alagoas 9 19 30 63
Amazonas 413 797 104 206
Amapa 5 17 3 6
Bahia 2891 5431 700 1483
Ceara 405 777 121 323
Distrito Federal 0 0 2 7
Espirito Santo 1534 3133 479 961
Goias 369 658 19 30
Maranhao 311 690 91 229
Minas Gerais 1216 2363 440 1023
Mato Grosso do Sul 24 52 10 15
Mato Grosso 183 370 26 61
Para 90 155 34 82
Paraiba 198 377 72 156
Pernambuco 513 937 150 303
Piaui 285 624 135 327
Parana 445 748 111 182
Rio de Janeiro 25 46 40 85
Rio Grande do
Norte 2 9 5 9
Rondbnia 39 81 8 24
Roraima 6 18 3 5
Rio Grande do Sul 22 51 16 35
Santa Catarina 127 228 45 87
Sergipe 1466 2960 407 946
Sao Paulo 355 626 65 167
Tocantins 132 279 37 61
Total 11.241 21.802 3.251 7.095
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Anexo 9- Valores de Fis para cada populagdo — Conjunto de Dados 1

locus P-val SE. W&C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S539
D16S753
D21S1437
D225534
D225689
D251338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S2503
D5S818
D7S820
D9S938
SE33
THO1

0.5057 0.0264 0.0494 0.0089 14630 switches
0.6817 0.0286 -0.0215-0.0183 9849 switches

0.2805 0.0141 -0.0241 -0.0223 33004 switches
0.8387 0.0104 -0.0064 -0.0065 33873 switches
0.7880 0.0172 0.0124 -0.0058 16299 switches
0.6791 0.0160 -0.0143 -0.0056 28234 switches
0.5303 0.0213 -0.0106 0.0037 10499 switches
0.7251 0.0213 0.0356 0.0040 9832 switches

0.0157 0.0049 0.0476 0.0346 27828 switches
0.6175 0.0208 -0.0262 -0.0190 11642 switches
0.8401 0.0198 -0.0472 -0.0297 11240 switches
0.4494 0.0330 0.0284 0.0126 9248 switches

0.4463 0.0258 0.0323 0.0135 13140 switches

0.6469 0.0215 0.0989 0.0167 10892 switches
0.1502 0.0127 0.0475 0.0294 30363 switches
0.7295 0.0138 -0.0013 -0.0096 31083 switches
0.4626 0.0391 -0.0282 -0.0170 4178 switches

0.9507 0.0045 0.0038 0.0028 36295 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S539
D16S753
D21S1437
D225534
D225689
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S2503
D5S818
D7S820
D9S938

0.8754 0.0065 -0.0492 -0.0437 9852 switches
0.9780 0.0040 -0.1613 -0.0893 3815 switches
0.6738 0.0082 0.0261 -0.0083 13438 switches
0.1865 0.0063 0.3905 0.3458 17444 switches
0.5701 0.0112 0.0137 0.0111 7169 switches
0.0022 0.0010 0.4667 0.3033 7689 switches
0.2055 0.0062 0.1667 0.0625 12923 switches
0.1714 0.0106 0.2941 0.1556 5252 switches
0.8864 0.0069 -0.1228 -0.0893 7449 switches
0.1688 0.0073 0.0345-0.0083 14457 switches
0.6105 0.0152 0.1111 0.1250 4577 switches
0.5091 0.0232 -0.0909 -0.0571 2521 switches
0.7183 0.0058 0.0857 0.0288 18247 switches

0.1986 0.0018 1.0000 1.5000 19966 switches
0.4704 0.0074 -0.2414 -0.2031 15882 switches
0.8247 0.0066 -0.0435-0.0521 11197 switches

SE33 0.1932 0.0190 0.1765 0.1019 2456 switches

THO1

0.8711 0.0048 0.1864 0.1510 15298 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237 0.9434 0.0094 0.0342 0.0197 20795 switches
D12S391 0.5349 0.0342 -0.0080 -0.0056 8789 switches
D13S317 0.1942 0.0157 0.0072 0.0274 44154 switches
D16S539 0.6834 0.0136 -0.0302 -0.0073 45604 switches
D16S753 0.2353 0.0230 0.0077 0.0065 21229 switches
D21S1437 0.2046 0.0200 -0.0414 -0.0303 34297 switches
D22S534 0.4613 0.0273 0.0552-0.0032 7373 switches
D22S689 0.6912 0.0280 -0.0221-0.0137 7297 switches
D2S1338 0.0341 0.0089 -0.0105-0.0012 26001 switches
D3S1358 0.3720 0.0185 0.0488 0.0287 43249 switches
D3S2387 0.5549 0.0338 -0.0091 -0.0006 9433 switches
D3S2406 0.0096 0.0034 0.0085 0.0023 22969 switches
D5S2503 0.1836 0.0218 -0.0120-0.0172 18956 switches
D5S818  0.7000 0.0221 0.0252 0.0031 19004 switches
D7S820  0.1513 0.0138 -0.0346 -0.0262 35989 switches
D9S938  0.3316 0.0255 0.0141-0.0021 19156 switches
SE33 0.0170 0.0070 0.0091 0.0005 3988 switches
THO1 0.0090 0.0026 0.0552 0.0400 27005 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237 1.0000 0.0000 -0.0909 -0.0625 4334 switches
D12S391 1.0000 0.0000 -0.2121-0.1000 4137 switches
D13S317 0.6932 0.0061 0.2500 0.1875 12239 switches
D16S539 -

D16S753 1.0000 0.0000 -0.2500 -0.2500 14376 switches
D21S1437 1.0000 0.0000 -0.2000 -0.1667 6866 switches
D22S534 1.0000 0.0000 0.0769 0.0688 18112 switches
D22S689 0.4828 0.0114 0.1818 0.1667 5854 switches
D2S1338 1.0000 0.0000 -0.0811-0.0625 3059 switches
D3S1358 0.0451 0.0033 0.5152 0.3750 12409 switches
D3S2387 1.0000 0.0000 -0.1429-0.1000 4757 switches
D3S2406 0.7915 0.0110 0.0588 0.0125 4060 switches
D5S2503 1.0000 0.0000 -0.0909 -0.0625 4461 switches
D5S818  0.0634 0.0050 0.3333 0.3125 7897 switches
D7S820 0.8560 0.0066 0.0588 0.0312 7554 switches
D9S938  0.6748 0.0080 -0.1765-0.1562 7886 switches
SE33 1.0000 0.0000 0.0000 0.0000 2655 switches
THO1 0.6902 0.0085 0.0857 0.1250 7862 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S539
D16S753
D21S1437
D225534
D225689
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S2503
D5S818
D7S820
D9S938

0.0038 0.0026 0.0384 0.0134 11088 switches
0.2709 0.0336 -0.0016 0.0039 10793 switches
0.0103 0.0026 0.0025 0.0131 53436 switches
0.3323 0.0261 0.0043 0.0158 31318 switches
0.0002 0.0001 0.0075 0.0268 28369 switches
0.6119 0.0291 0.0197 0.0107 47504 switches
0.0076 0.0026 0.0256 0.0125 12448 switches
0.3831 0.0338 0.0054 -0.0014 17620 switches
0.6207 0.0344 0.0119 0.0037 31813 switches
0.1025 0.0135 0.0309 0.0121 22054 switches
0.0123 0.0070 0.0228 0.0216 18104 switches
0.9573 0.0098 0.0162 0.0055 18144 switches
0.9592 0.0078 0.0167 0.0034 29330 switches

0.4079 0.0307 0.0125 0.0017 17960 switches
0.0173 0.0045 0.0357 0.0247 37728 switches
0.2853 0.0303 0.0042 -0.0023 26106 switches

SE33 0.1187 0.0318 0.0149 0.0092 3911 switches

THO1

0.0805 0.0148 0.0099 0.0048 34897 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237 0.0612 0.0127 0.0253 0.0060 8846 switches
D12S391 0.9382 0.0111 -0.0072 0.0035 15683 switches
D13S317 0.6086 0.0212 -0.0019 -0.0067 26724 switches
D16S539 0.8951 0.0079 0.0302 0.0157 41646 switches
D16S753 0.2158 0.0219 -0.0018 0.0025 17787 switches
D21S1437 0.0305 0.0068 0.0052 -0.0049 29657 switches
D22S534 0.7668 0.0173 0.0152 0.0051 18944 switches
D22S689 0.5075 0.0311 -0.0410-0.0203 9304 switches
D2S1338 0.4711 0.0278 -0.0048 -0.0074 23070 switches
D3S1358 0.2788 0.0237 0.0378 0.0202 13440 switches
D3S2387 0.1144 0.0211 0.0019-0.0011 9102 switches
D3S2406 0.1982 0.0245 0.0058 0.0451 19230 switches
D5S2503 0.2857 0.0194 -0.0228 -0.0222 27206 switches
D5S818  0.0010 0.0006 0.0868 0.0693 12986 switches
D7S820 0.6977 0.0179 0.0057 -0.0037 40210 switches
D9S938  0.4556 0.0201 0.0273 0.0145 53594 switches
SE33 0.1444 0.0256 0.0259 0.0193 5920 switches
THO1 0.1180 0.0117 0.0352 0.1587 49013 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237 0.0474 0.0140 0.0219 0.0110 9831 switches
D12S391 0.2568 0.0313 0.0028 0.0016 24059 switches
D13S317 0.1425 0.0164 0.0185 0.0071 51480 switches
D16S539 0.8345 0.0209 0.0078 0.0065 26628 switches
D16S753 0.3037 0.0271 -0.0123 -0.0054 28277 switches
D21S1437 0.0574 0.0134 0.0070 0.0225 27843 switches
D22S534 0.2961 0.0263 -0.0026 -0.0018 13524 switches
D22S689 0.3184 0.0290 0.0094 0.0099 13054 switches
D2S1338 0.0234 0.0094 0.0015 0.0028 34869 switches
D3S1358 0.3190 0.0277 0.0397 0.0116 26065 switches
D3S2387 0.0688 0.0171 0.0199 0.0042 16750 switches
D3S2406 0.8251 0.0248 0.0226 0.0120 13066 switches
D5S2503 0.0307 0.0074 0.0325 0.0396 19841 switches
D5S818  0.0519 0.0096 0.0172 0.0249 17140 switches
D7S820 0.5158 0.0281 0.0086 0.0130 33151 switches
D9S938  0.1546 0.0228 0.0161 0.0053 13248 switches
SE33 0.5781 0.0479 -0.0018 0.0017 5879 switches
THO1 0.3310 0.0298 -0.0051 -0.0047 43929 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S539
D16S753
D21S1437
D225534
D225689
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S2503
D5S818
D7S820
D9S938

0.2803 0.0301 0.0516 0.0305 9991 switches
0.9605 0.0099 -0.0050 -0.0076 14119 switches
0.2962 0.0173 0.0210 0.0024 62316 switches
0.6471 0.0198 -0.0080 -0.0167 30609 switches
0.8277 0.0168 0.0227 0.0090 24830 switches
0.8222 0.0160 0.0011 0.0060 29359 switches
0.6916 0.0227 0.0744 0.0288 12314 switches
0.0753 0.0122 -0.0158 -0.0128 9651 switches
0.8322 0.0198 0.0016 -0.0010 28440 switches
0.2647 0.0211 -0.0642 -0.0206 23682 switches
0.6221 0.0369 0.0126 -0.0014 6580 switches
0.4182 0.0338 0.0084 0.0098 11123 switches
0.3843 0.0284 0.0264 0.0161 13194 switches

0.4215 0.0250 -0.0419 -0.0232 12324 switches
0.6829 0.0173 0.0091 0.0080 38526 switches
0.6827 0.0222 -0.0286 -0.0213 22122 switches

SE33 0.7168 0.0367 0.0009 0.0010 5834 switches

THO1

0.6317 0.0188 -0.0033 0.0006 48856 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237 0.9824 0.0044 0.0160 0.0183 15202 switches
D12S391 0.7699 0.0279 -0.0022 0.0041 13134 switches
D13S317 0.1920 0.0173 0.0170 0.0151 38855 switches
D16S539 0.6478 0.0158 0.0093 -0.0037 35549 switches
D16S753 0.4279 0.0282 0.0162 -0.0034 12426 switches
D21S1437 0.5559 0.0219 -0.0286 -0.0175 36024 switches
D22S534 0.1473 0.0145 0.0175 0.1037 19733 switches
D22S689 0.2416 0.0233 0.0232-0.0023 7313 switches
D2S1338 0.0985 0.0122 -0.0000 -0.0001 48263 switches
D3S1358 0.9880 0.0026 -0.0099 -0.0052 23088 switches
D3S2387 0.6833 0.0333 -0.0191 -0.0059 5846 switches
D3S2406 0.3525 0.0307 0.0311 0.0263 13516 switches
D5S2503  0.9239 0.0095 -0.0324 -0.0103 23548 switches
D5S818  0.4870 0.0285 0.0270 0.0614 9513 switches
D7S820  0.2338 0.0180 -0.0323 -0.0015 26229 switches
D9S938  0.6052 0.0185 0.0194 0.0177 33289 switches
SE33 0.0390 0.0150 0.0166 0.0031 3563 switches
THO1 0.0527 0.0071 0.0155 0.1412 47523 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S539
D16S753
D21S1437
D225534
D225689
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S2503
D5S818
D7S820
D9S938

0.0830 0.0178 -0.0058 -0.0021 12139 switches
0.7093 0.0325 -0.0039 -0.0015 15432 switches
0.0223 0.0084 0.0444 0.0262 29701 switches
0.4763 0.0273 0.0218 0.0057 24417 switches
0.0831 0.0179 -0.0046 -0.0124 19701 switches
0.0828 0.0122 0.0119 0.0013 33398 switches
0.1918 0.0228 0.0132 0.0285 10226 switches
0.6664 0.0302 -0.0054 -0.0018 14612 switches
0.0832 0.0171 0.0148 0.0131 32549 switches
0.3365 0.0243 0.0218 0.0085 17260 switches
0.0428 0.0153 0.0117 0.0491 8516 switches
0.2792 0.0321 0.0163 0.0125 18349 switches
0.8774 0.0170 0.0113 0.0007 16346 switches

0.0073 0.0050 -0.0431 0.0034 13664 switches
0.8163 0.0165 0.0071 0.0019 46092 switches
0.1289 0.0201 0.0225 0.0113 20869 switches

SE33 0.2587 0.0390 0.0206 0.0111 3922 switches

THO1

0.0036 0.0016 0.0377 0.0585 43043 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237 0.7672 0.0204 -0.0256 -0.0155 3780 switches

D12S391
D13S317
D16S539
D16S753
D21S1437
D225534
D225689
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S2503
D5S818
D7S820
D9S938

0.9661 0.0060
0.1627 0.0081
1.0000 0.0000
0.5429 0.0104

-0.0000 -0.0155 5479 switches
0.0570 0.0966 21333 switches
-0.0769 -0.0492 7713 switches
0.0191 0.1142 24375 switches

0.9304 0.0066 0.0809 0.0260 8439 switches

0.6749 0.0111
0.0822 0.0091
0.8288 0.0181
0.8796 0.0040
0.9941 0.0024
0.7490 0.0160
0.1576 0.0087

-0.1457 -0.1048 14530 switches
0.1152 0.0245 3637 switches

0.0363 0.0010 5149 switches

-0.0270 -0.0412 37029 switches
-0.0455 -0.0305 3617 switches
-0.0624 -0.0482 5353 switches
0.2241 0.2238 17123 switches

0.7988 0.0102 0.0323 -0.0080 9025 switches
0.2126 0.0086 -0.0943 -0.0550 21394 switches
0.8473 0.0058 -0.0526 -0.0197 19897 switches

SE33 0.0524 0.0139 0.0721 0.0288 1586 switches

THO1

0.8205 0.0046 0.0093 -0.0055 39380 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S539
D16S753
D21S1437
D225534
D225689
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S2503
D5S818
D7S820
D9S938

0.3599 0.0238 0.0452 0.0177 11368 switches
0.3205 0.0263 0.0407 0.0141 15037 switches
0.4150 0.0163 0.0522 0.0627 52565 switches
0.1976 0.0140 0.0417 0.0262 19495 switches
0.7377 0.0220 0.0357 0.0390 15219 switches
0.5485 0.0197 0.0125 0.0246 24639 switches
0.8045 0.0105 0.0052 -0.0113 29207 switches
0.7084 0.0200 -0.0143 0.0037 14545 switches
0.0579 0.0102 0.0571 0.0473 21528 switches
0.1610 0.0139 -0.0461 -0.0215 17823 switches
0.6976 0.0313 0.0023 -0.0043 6948 switches
0.0706 0.0149 0.0638 0.0287 10028 switches
0.1849 0.0173 0.0510 0.0331 18643 switches

0.4284 0.0189 0.0231 0.0209 17017 switches
0.4835 0.0201 0.0118 0.0029 22705 switches
0.1146 0.0106 0.0036 0.0212 29441 switches

SE33 0.2769 0.0351 0.0224 0.0214 4118 switches

THO1

0.4068 0.0128 0.0324 0.0288 44709 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237 0.5774 0.0196 0.0520 0.0541 17149 switches

D12S391
D13S317
D16S539
D16S753
D21S1437
D225534
D225689
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S2503
D5S818
D7S820
D9S938

0.3936 0.0272
0.5302 0.0169
0.1188 0.0075
0.0115 0.0032

-0.0011 -0.0172 11624 switches
-0.0338 -0.0118 21208 switches
0.0778 0.0302 29827 switches
0.0817 0.0894 29856 switches

0.1270 0.0165 0.0296 -0.0073 12592 switches

0.0109 0.0019
0.6216 0.0187
0.5581 0.0171
0.3967 0.0130
0.2307 0.0270
0.8638 0.0161
0.9040 0.0106

0.5242 0.0193
0.3812 0.0130

0.2121 0.1064 23649 switches
0.0549 0.0343 10467 switches
-0.0221 -0.0248 28033 switches
-0.1171 -0.0921 27428 switches
0.0598 0.0300 3936 switches
-0.0082 -0.0088 12855 switches
-0.0404 -0.0326 13013 switches
0.0548 0.0096 10060 switches
0.0662 0.0369 32099 switches

0.1989 0.0112 -0.0745-0.0632 38941 switches

SE33 0.1767 0.0300 -0.0140 0.0006 3285 switches

THO1

0.8913 0.0067 -0.0442 -0.0440 33218 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S539
D16S753
D21S1437
D225534
D225689
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S2503
D5S818
D7S820
D9S938

0.6460 0.0267 0.0197 0.0010 14105 switches
0.5535 0.0279 -0.0019 0.0039 12440 switches
0.5767 0.0170 0.0197 0.0005 31191 switches
0.9013 0.0070 0.0056 -0.0096 36716 switches
0.9260 0.0116 0.0273-0.0031 10782 switches
0.5078 0.0190 0.0395 0.0060 25533 switches
0.4212 0.0213 -0.0237 -0.0301 17998 switches
0.3110 0.0195 -0.0201 -0.0148 18708 switches
0.4850 0.0214 0.0002 0.0011 27478 switches
0.7275 0.0155 0.0524 0.0434 27417 switches
0.8560 0.0240 -0.0377 -0.0180 6782 switches
0.3910 0.0293 0.0457 0.0242 17760 switches
0.5608 0.0273 -0.0045 0.0036 9672 switches

0.3252 0.0201 0.0531 0.0193 11743 switches
0.7835 0.0145 0.0332 0.0126 23154 switches
0.0456 0.0065 -0.0352 -0.0215 42381 switches

SE33 0.0356 0.0120 0.0301 0.0316 5359 switches

THO1

0.0327 0.0092 -0.0340 -0.0245 16805 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237 0.4657 0.0360 0.0124 0.0037 7400 switches
D12S391 0.3282 0.0300 0.0038 -0.0042 16339 switches
D13S317 0.0718 0.0088 0.0467 0.0490 65515 switches
D16S539 0.1524 0.0149 0.0272 0.0375 29644 switches
D16S753 0.7779 0.0236 -0.0128 -0.0104 17376 switches
D21S1437 0.7503 0.0196 0.0087 0.0004 38362 switches
D22S534 0.3512 0.0261 0.0352 0.0088 13757 switches
D22S689 0.5064 0.0314 0.0160-0.0076 9848 switches
D2S1338 0.6336 0.0255 0.0182 0.0193 33364 switches
D3S1358 0.9799 0.0045 0.0068 0.0014 14588 switches
D3S2387 0.8814 0.0240 -0.0112-0.0078 6463 switches
D3S2406 0.1842 0.0242 -0.0045 0.0130 16276 switches
D5S2503 0.1068 0.0146 0.0173 0.0117 26522 switches
D5S818  0.2003 0.0208 0.0126 0.0160 13102 switches
D7S820 0.0147 0.0042 0.0500 0.0315 21835 switches
D9S938  0.1226 0.0147 0.0058 0.0154 23732 switches
SE33 0.3649 0.0427 0.0124 0.0072 3804 switches
THO1 0.0535 0.0094 -0.0541 -0.0363 31981 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237 0.8961 0.0155 -0.0099 -0.0003 11386 switches
D12S391 0.1588 0.0224 0.0176 0.0098 12780 switches
D13S317 0.0060 0.0022 0.0620 0.0704 34881 switches
D16S539 0.2525 0.0155 -0.0522 -0.0387 35544 switches
D16S753 0.7722 0.0241 0.0432 0.0322 10977 switches
D21S1437 0.2527 0.0178 -0.0129 -0.0213 33453 switches
D22S534 0.3406 0.0139 0.0475 0.0353 41800 switches
D22S689 0.9477 0.0100 0.0213-0.0045 9913 switches
D2S1338 0.0902 0.0116 0.0253 0.0158 45266 switches
D3S1358 0.1043 0.0139 -0.0121 0.0019 14862 switches
D3S2387 0.1376 0.0278 0.0272 0.0093 4747 switches
D3S2406 0.1342 0.0218 0.0120 0.0031 12427 switches
D5S2503  0.6051 0.0250 -0.0092 0.0212 15692 switches
D5S818  0.1522 0.0239 0.0008 0.0524 6170 switches
D7S820 0.5948 0.0169 0.0347 0.0234 45443 switches
D9S938  0.8388 0.0162 -0.0094 -0.0072 27951 switches
SE33 0.7527 0.0324 0.0052 0.0014 3778 switches
THO1 0.3727 0.0184 0.0035 0.0041 39163 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S539
D16S753
D21S1437
D225534
D225689
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S2503
D5S818
D7S820
D9S938

0.0500 0.0128 0.0785 0.0414 14094 switches
0.8736 0.0190 0.0182 0.0056 19587 switches
0.8334 0.0141 0.0149 0.0067 38942 switches
0.8085 0.0168 0.0079 0.0028 17093 switches
0.5452 0.0271 -0.0104 -0.0102 15500 switches
0.3487 0.0227 0.0367 0.0290 29571 switches
0.0571 0.0081 0.0468 0.0075 28437 switches
0.1390 0.0162 0.0125 0.0049 15623 switches
0.6376 0.0288 0.0008 -0.0027 23446 switches
0.6776 0.0243 -0.0103 -0.0133 20341 switches
0.0171 0.0095 -0.0044 0.0041 6300 switches
0.3471 0.0298 0.0150 0.0029 17009 switches
0.9848 0.0047 0.0294 0.0087 13556 switches

0.0928 0.0104 -0.0030 0.0302 19336 switches
0.5934 0.0219 0.0290 0.0115 33477 switches
0.3906 0.0228 0.0235 0.0198 22611 switches

SE33 0.1990 0.0347 0.0091 0.0031 3782 switches

THO1

0.2699 0.0207 0.0116 0.0113 32208 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237 0.5278 0.0256 0.0916 0.0604 4016 switches
D12S391 0.2083 0.0296 -0.0054 -0.0284 3621 switches
D13S317 0.9988 0.0005 -0.0378 -0.0412 7201 switches
D16S539 0.6700 0.0137 0.1072 0.0946 8639 switches
D16S753 0.8285 0.0095 -0.0467 -0.0437 8228 switches
D21S1437 0.3452 0.0216 0.0523 0.0709 5923 switches
D22S534 0.2113 0.0113 0.0365 0.0613 9110 switches
D22S689 0.7527 0.0077 0.0258 0.0505 14140 switches
D2S1338 0.5052 0.0265 0.0118 0.0140 4387 switches
D3S1358 0.3539 0.0087 0.0516 -0.0047 26274 switches
D3S2387 0.0150 0.0059 0.2242 0.1894 3882 switches
D3S2406 0.3109 0.0209 0.1449 0.0923 5726 switches
D5S2503 0.7690 0.0106 -0.0390 -0.0217 10034 switches
D5S818  0.1764 0.0098 0.1220 0.1667 10858 switches
D7S820 0.0665 0.0075 0.1178 0.0127 12441 switches
D9S938  0.2978 0.0139 0.0210 -0.0028 12043 switches
SE33 0.8079 0.0297 0.0134 -0.0070 1423 switches
THO1 0.8719 0.0039 0.0186 0.0394 35839 switches
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locus P-val SE. W&C R&H Steps

D10S1237 -

D12S391 1.0000 0.0000 0.0000 0.0000 5601 switches
D13S317 -

D16S539 1.0000 0.0000 -0.3333-0.2500 7474 switches
D16S753 1.0000 0.0000 0.0000 0.0000 5600 switches
D21S1437 1.0000 0.0000 -0.3333-0.2500 7254 switches
D22S534 0.3278 0.0045 0.5000 0.5000 7464 switches
D22S689 1.0000 0.0000 -0.3333-0.2500 7411 switches
D2S1338 0.3250 0.0043 0.5000 0.5000 7333 switches
D3S1358 1.0000 0.0000 -1.0000 -1.0000 33223 switches
D3S2387 1.0000 0.0000 0.0000 0.0000 5545 switches
D3S2406 -

D5S2503 1.0000 0.0000 -0.3333-0.2500 7366 switches
D5S818  1.0000 0.0000 -0.3333-0.2500 7294 switches
D7S820  1.0000 0.0000 0.0000 0.0000 5610 switches
D9S938  1.0000 0.0000 -0.3333-0.2500 7344 switches
SE33 1.0000 0.0000 0.0000 0.0000 5643 switches
THO1 -
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237 0.6654 0.0203 0.0318 0.0236 6880 switches
D12S391 0.8462 0.0151 -0.0319-0.0335 8167 switches
D13S317 0.7932 0.0101 -0.0105-0.0263 18467 switches
D16S539 0.8699 0.0079 0.1406 0.1399 8884 switches
D16S753 0.1456 0.0155 0.0028 -0.0180 6852 switches

D21S1437 0.8321 0.0110 -0.0034 -0.0050 14237 switches

D22S534 0.2704 0.0060 0.2334 0.2676 32236 switches
D22S689 0.1013 0.0106 -0.0786 -0.0591 8807 switches
D2S1338 0.0879 0.0101 0.1982 0.1481 13483 switches
D3S1358 0.2600 0.0131 -0.1506 -0.0947 12134 switches
D3S2387 0.3453 0.0372 0.0154 0.0026 1957 switches
D3S2406 0.4881 0.0297 0.0866 0.0551 4151 switches
D5S2503 0.7860 0.0077 0.0254 -0.0020 30397 switches
D5S818  0.0187 0.0025 0.1538 0.1896 16749 switches
D7S820 0.1938 0.0136 0.0254 0.0475 17720 switches
D9S938  0.0735 0.0062 0.2358 0.1602 18157 switches
SE33 0.9743 0.0124 -0.0228 -0.0180 1150 switches

THO1 0.5720 0.0080 -0.1214 -0.1114 48757 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S539
D16S753
D21S1437
D225534
D225689
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S2503
D5S818
D7S820
D9S938

0.0707 0.0091 0.4000 0.2027 4492 switches
0.0465 0.0052 -0.3636 -0.1750 7155 switches
1.0000 0.0000 -0.0638 -0.0650 7803 switches
1.0000 0.0000 -0.1429 -0.1250 5978 switches
0.6245 0.0166 -0.1111-0.0833 3905 switches
0.9013 0.0078 0.0196 -0.0100 5312 switches
0.3481 0.0073 0.0698 -0.0222 11465 switches
0.0612 0.0043 -0.3333 -0.2222 10330 switches
0.8854 0.0094 0.0000-0.0100 2988 switches
0.9439 0.0041 0.0000 -0.0375 9218 switches
1.0000 0.0000 -0.0714 -0.0571 2623 switches
0.3360 0.0051 0.5000 0.5000 7298 switches
1.0000 0.0000 0.0000 0.0000 5500 switches

1.0000 0.0000 -0.0811 -0.0467 18960 switches
0.7756 0.0065 -0.0417 -0.0375 8385 switches

SE33 1.0000 0.0000 -0.0909 -0.0571 2465 switches

THO1

1.0000 0.0000 -0.2766 -0.2667 18137 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S539
D16S753
D21S1437
D225534
D225689
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S2503
D5S818
D7S820
D9S938

0.4138 0.0233 0.0909 0.0879 4658 switches
0.6454 0.0241 -0.0769 -0.0427 3814 switches
0.2511 0.0145 0.0332 0.1235 10789 switches
0.0253 0.0022 0.2471 0.2473 20705 switches
0.7588 0.0130 -0.0608 0.0054 8858 switches
0.6045 0.0228 -0.0377 -0.0249 4445 switches
0.7631 0.0072 -0.2280-0.1661 22335 switches
0.1991 0.0082 0.0968 0.0625 10154 switches
0.5480 0.0239 -0.0540 -0.0103 4257 switches
0.3767 0.0138 0.0266 0.0168 9690 switches
0.6690 0.0263 -0.1127 -0.0570 3660 switches
0.2437 0.0259 0.0022 0.0046 2553 switches
0.9413 0.0041 -0.0877 -0.0678 11613 switches

0.8053 0.0121 -0.1379 -0.0688 4816 switches
0.0923 0.0097 0.1475 0.0799 11231 switches
0.4386 0.0077 0.0240 0.0797 25840 switches

SE33 0.0303 0.0126 0.1648 0.1310 1111 switches

THO1

0.0575 0.0045 0.1102 0.1774 16719 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S539
D16S753
D21S1437
D225534
D225689
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S2503
D5S818
D7S820
D9S938

0.5893 0.0245 -0.0152 -0.0285 16463 switches
0.1158 0.0220 -0.0177 0.0664 7482 switches

0.7248 0.0121 0.0213 0.0299 45087 switches

0.5448 0.0168 0.0253 -0.0090 22393 switches
0.1861 0.0161 -0.0654 -0.0206 17283 switches
0.8179 0.0152 0.0308 0.0314 15285 switches
0.0925 0.0111 -0.0702 -0.0267 12364 switches
0.1536 0.0121 -0.0239 -0.0071 17774 switches
0.3220 0.0253 0.0020 0.0116 15204 switches
0.5476 0.0176 0.0002 -0.0068 21879 switches
0.1365 0.0200 0.0578 0.0211 6461 switches

0.4606 0.0293 0.0342 0.0143 10113 switches
0.6321 0.0114 -0.0685 -0.0543 48351 switches

0.1805 0.0155 0.0760 0.0136 11108 switches
0.8696 0.0103 0.0014 -0.0088 23398 switches
0.4141 0.0232 0.0205 0.0097 11471 switches

SE33 0.0670 0.0180 0.0358 0.0221 3173 switches

THO1

0.8866 0.0054 0.0522 0.0468 64026 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S539
D16S753
D21S1437
D225534
D225689
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S2503
D5S818
D7S820
D9S938

0.8396 0.0250 0.0062 0.0029 11540 switches
0.2638 0.0334 0.0200 0.0107 14685 switches
0.2772 0.0275 0.0276 0.0184 33950 switches
0.0013 0.0006 0.0354 0.0406 45838 switches
0.0199 0.0075 -0.0088 0.0087 32004 switches
0.3993 0.0286 -0.0004 0.0063 26615 switches
0.0145 0.0052 0.0141 0.0066 13248 switches
0.2933 0.0261 -0.0053 -0.0066 16038 switches
0.3722 0.0377 0.0056 -0.0005 31954 switches
0.5261 0.0297 -0.0123 0.0024 24168 switches
0.1989 0.0331 0.0234 0.0083 9648 switches
0.5503 0.0365 -0.0082 -0.0045 16504 switches
0.0083 0.0054 0.0101 -0.0008 12783 switches

0.1261 0.0140 0.0220 0.0243 35338 switches
0.0066 0.0024 0.0230 0.0265 51170 switches
0.6022 0.0278 -0.0074 -0.0029 45226 switches

SE33 0.0000 0.0000 0.0091 0.0030 6298 switches

THO1 0.1863 0.0256 0.0126 0.0265 19656 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S539
D16S753
D21S1437
D225534
D225689
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S2503
D5S818
D7S820
D9S938

0.6873 0.0272 0.0244 0.0105 11197 switches
0.3844 0.0350 0.0104 -0.0012 12967 switches
0.4707 0.0171 -0.0064 -0.0004 59954 switches
0.3890 0.0170 -0.0013 -0.0057 29108 switches
0.3735 0.0246 0.0091 0.0408 26420 switches
0.5146 0.0252 0.0283 0.0165 19578 switches
0.1275 0.0142 0.0717 0.0210 15062 switches
0.2505 0.0266 0.0268 0.0025 8482 switches
0.4754 0.0276 -0.0208 0.0693 29753 switches
0.0148 0.0037 -0.0289 -0.0070 30877 switches
0.0618 0.0197 0.0234 0.0072 4266 switches
0.9842 0.0076 0.0037 0.0004 12335 switches
0.2495 0.0197 0.0250 0.0072 21522 switches

0.0327 0.0058 0.0536 0.0156 15005 switches
0.3007 0.0203 0.0130 0.0316 32863 switches
0.9336 0.0099 -0.0325-0.0207 19364 switches

SE33 0.5664 0.0412 0.0133 0.0098 6079 switches

THO1

0.5023 0.0244 -0.0043 -0.0058 30255 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S539
D16S753
D21S1437
D225534
D225689
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S2503
D5S818
D7S820
D9S938

0.9982 0.0008 -0.0058 0.0048 16464 switches
0.9853 0.0038 -0.0194 -0.0246 13274 switches
0.7014 0.0123 0.0591 0.0300 35809 switches
0.1379 0.0099 0.0965 0.0482 18885 switches
0.6956 0.0206 -0.0209 0.0128 8256 switches

0.5104 0.0223 -0.0305 -0.0159 20741 switches
0.7804 0.0105 0.0223 0.0298 24866 switches
0.4110 0.0238 -0.0239 -0.0120 12566 switches
0.9456 0.0063 0.0100 0.0112 30941 switches
0.0626 0.0077 0.0563 0.0217 21138 switches
0.0271 0.0095 0.0353 0.0312 6779 switches

0.6491 0.0303 -0.0019 -0.0106 6102 switches

0.2465 0.0205 0.1071 0.0480 11404 switches

0.5691 0.0258 -0.0586 -0.0139 6580 switches
0.4029 0.0199 0.0232 0.0101 22468 switches
0.8050 0.0093 0.0373 0.0203 34790 switches

SE33 0.3509 0.0368 0.0030 0.0006 4173 switches

THO1

0.3120 0.0107 -0.0156 -0.0204 64473 switches
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Anexo 10 - Valores de Fis para cada populagéo — Conjunto de Dados 2

locus P-val SE. W&C R&H Steps

D10S1237 0.4921 0.0252 0.0344 0.0156 15637 switches
D12S391 0.0462 0.0101 -0.0183-0.0171 15575 switches
D13S317 0.2426 0.0170 0.0154 0.0000 25627 switches
D16S753 0.7881 0.0187 0.0142 -0.0042 15819 switches
D21S1437 0.0775 0.0100 0.0358 0.0133 28148 switches
D22S534 0.2024 0.0182 -0.0141 0.0067 16187 switches
D2S1338 0.1777 0.0210 0.0379 0.0239 21659 switches
D3S1358 0.9864 0.0030 0.0068 -0.0007 14403 switches
D3S2387 0.5652 0.0358 -0.0127 -0.0076 10094 switches
D3S2406 0.3998 0.0312 0.0154 0.0182 12484 switches
D5S2503 0.5816 0.0299 0.0219 0.0115 11972 switches
D7S820 0.2044 0.0172 0.0454 0.0205 31313 switches
D9S938  0.9388 0.0061 0.0079 0.0024 42309 switches
SE33 0.0379 0.0165 -0.0054 -0.0021 5164 switches
THO1 0.9690 0.0058 0.0049 -0.0010 26076 switches



locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S753
D21S1437
D22S534
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S52503
D7S820
D9S938

0.8669 0.0076 0.0535 0.0357 11130 switches
0.8780 0.0088 -0.0927 -0.0864 11403 switches
0.7785 0.0100 -0.0588 -0.0566 10576 switches
0.3094 0.0142 0.0476 -0.0278 7427 switches
0.2266 0.0101 0.1917 0.1243 13791 switches
0.1552 0.0066 0.0640 0.0363 19285 switches
0.0796 0.0119 -0.0775 0.0453 4221 switches
0.1080 0.0058 -0.0286 -0.0132 19350 switches
0.5936 0.0263 -0.0050 0.0500 2820 switches
0.2199 0.0133 -0.0629 -0.0357 8030 switches
0.7128 0.0108 0.0806 0.0294 12036 switches
0.7295 0.0054 -0.0549 -0.0283 30979 switches
0.6595 0.0101 0.0088 -0.0161 13592 switches

SE33 0.4027 0.0362 0.0512 0.0171 1208 switches

THO1 0.7964 0.0046 0.1429 0.1233 32479 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237 0.8990 0.0183 0.0274 0.0129 19155 switches
D12S391 0.2821 0.0297 0.0036 0.0118 9281 switches
D13S317 0.0459 0.0104 0.0295 0.0923 53566 switches
D16S753 0.5806 0.0267 0.0023 0.0020 19628 switches
D21S1437 0.6542 0.0233 -0.0270 -0.0149 41687 switches
D22S534 0.6578 0.0241 0.0181 -0.0055 10841 switches
D2S1338 0.0539 0.0148 -0.0037 -0.0007 18963 switches
D3S1358 0.4172 0.0290 0.0178 0.0021 20466 switches
D3S2387 0.2009 0.0332 -0.0121-0.0027 8090 switches
D3S2406 0.0326 0.0102 0.0103 0.0058 16888 switches
D5S2503 0.1055 0.0193 -0.0008 0.0253 18738 switches
D7S820 0.4180 0.0226 0.0139 0.0169 45265 switches
D9S938  0.3552 0.0268 0.0300 0.0071 15843 switches
SE33 0.2737 0.0380 0.0048 0.0007 5107 switches
THO1 0.2434 0.0233 0.0170 0.0140 32299 switches



locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237 0.5281 0.0202 -0.0249 -0.0278 3681 switches
D12S391 0.6300 0.0176 0.0407 0.0398 5630 switches
D13S317 0.7083 0.0122 -0.0136 -0.0289 9475 switches
D16S753 1.0000 0.0000 -0.0909 -0.0972 21401 switches
D21S1437 0.5033 0.0129 0.1468 0.0875 12363 switches
D22S534 1.0000 0.0000 -0.0549 -0.0277 6310 switches
D2S1338 0.8903 0.0098 -0.1193-0.0977 7757 switches
D3S1358 0.2521 0.0089 0.1287 0.0497 18352 switches
D3S2387 1.0000 0.0000 -0.0769 -0.0521 2247 switches
D3S2406 0.8784 0.0132 -0.0343-0.0383 3316 switches
D5S2503 0.3892 0.0163 0.1111 0.0625 6226 switches
D7S820 0.2689 0.0133 0.0024 -0.0234 7311 switches
D9S938  0.8383 0.0063 -0.1137 -0.0817 15283 switches
SE33 1.0000 0.0000 -0.0396 -0.0252 683 switches (low!)
THO1 0.0438 0.0033 0.0833 0.0616 25102 switches



locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237 0.0017 0.0017 0.0352 0.0116 13133 switches
D12S391 0.3133 0.0358 0.0014 0.0026 13288 switches
D13S317 0.0017 0.0013 0.0183 0.0170 36250 switches
D16S753 0.0000 0.0000 0.0052 0.0086 20964 switches
D21S1437 0.2875 0.0305 0.0164 0.0082 29483 switches
D22S534 0.0002 0.0002 0.0285 0.0198 8659 switches
D2S1338 0.4325 0.0375 0.0150 0.0070 30022 switches
D3S1358 0.4714 0.0341 0.0129 0.0065 18954 switches
D3S2387 0.0115 0.0073 0.0150 0.0137 15972 switches
D3S2406 0.5814 0.0396 0.0138 0.0045 11058 switches
D5S2503 0.3066 0.0218 0.0140 0.0103 35049 switches
D7S820 0.0026 0.0026 0.0352 0.0245 27504 switches
D9S938  0.7717 0.0261 0.0068 0.0004 32588 switches
SE33 0.0031 0.0025 0.0147 0.0079 4273 switches
THO1 0.1316 0.0253 0.0108 0.0047 24039 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S753
D21S1437
D22S534
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S52503
D7S820
D9S938

0.0325 0.0119 0.0294 0.0140 8859 switches
0.6822 0.0305 -0.0029 0.0012 19975 switches
0.4911 0.0278 -0.0201 -0.0148 28661 switches
0.0430 0.0083 -0.0019 0.0041 24256 switches
0.0510 0.0107 0.0187 0.0054 25740 switches
0.1970 0.0181 0.0519 0.0362 24686 switches
0.2158 0.0257 0.0209 0.0181 30309 switches
0.3563 0.0287 0.0169 0.0086 15401 switches
0.0803 0.0205 0.0151 0.0169 9106 switches
0.2246 0.0284 0.0113 0.0398 14686 switches
0.1831 0.0252 0.0204 0.0082 21592 switches

0.3728 0.0218 0.0359 0.0203 47368 switches
0.3206 0.0194 0.0258 0.0096 39461 switches

SE33 0.1569 0.0304 0.0229 0.0105 5547 switches

THO1 0.0698 0.0122 0.0088 0.0507 21026 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237 0.0494 0.0147 0.0243 0.0090 10993 switches
D12S391 0.0001 0.0001 0.0062 0.0096 13930 switches
D13S317 0.0666 0.0140 0.0223 0.0103 39380 switches
D16S753 0.3163 0.0278 -0.0019 0.0002 26939 switches
D21S1437 0.0135 0.0055 0.0017 0.0129 33468 switches
D22S534 0.3085 0.0279 0.0123 0.0007 13218 switches
D2S1338 0.0015 0.0015 0.0138 0.0083 31966 switches
D3S1358 0.0074 0.0033 0.0179 0.0010 8899 switches
D3S2387 0.0000 0.0000 0.0194 0.0048 13453 switches
D3S2406 0.2522 0.0332 0.0217 0.0203 17428 switches
D5S2503 0.0273 0.0073 0.0251 0.0260 25795 switches
D7S820 0.0544 0.0124 0.0171 0.0167 25820 switches
D9S938  0.1447 0.0201 0.0172 0.0053 14748 switches
SE33 0.0311 0.0130 0.0055 0.0034 3997 switches
THO1 0.6952 0.0270 0.0025 0.0002 31510 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S753
D21S1437
D22S534
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S52503
D7S820
D9S938

0.1544 0.0244 0.0491 0.0255 7689 switches
0.5187 0.0344 -0.0047 -0.0019 18414 switches
0.7885 0.0143 -0.0022 -0.0011 68780 switches
0.8002 0.0186 -0.0122 -0.0077 31389 switches
0.8201 0.0171 0.0005 -0.0014 25711 switches
0.6255 0.0270 0.0651 0.0166 10554 switches
0.1789 0.0231 0.0168 0.0179 38153 switches
0.1022 0.0172 -0.0472 0.0041 10121 switches
0.3899 0.0386 0.0156 0.0017 4841 switches
0.2934 0.0324 0.0196 0.0111 15640 switches
0.8737 0.0167 0.0022 0.0033 19462 switches

0.1948 0.0181 0.0172 0.0270 42091 switches
0.8005 0.0197 -0.0130-0.0130 18666 switches

SE33 0.4750 0.0432 0.0041 0.0020 7206 switches

THO1 0.4648 0.0249 0.0221 0.0166 41412 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237 0.8069 0.0255 0.0125 0.0108 11762 switches
D12S391 0.3241 0.0289 -0.0169 -0.0027 19578 switches
D13S317 0.1944 0.0200 0.0028 0.0018 31125 switches
D16S753 0.2353 0.0251 -0.0093 0.0014 17239 switches
D21S1437 0.6409 0.0222 -0.0055 -0.0015 44672 switches
D22S534 0.1787 0.0183 0.0500 0.0428 18833 switches
D2S1338 0.0620 0.0172 0.0255 0.0247 35351 switches
D3S1358 0.4956 0.0236 -0.0030 0.0058 31821 switches
D3S2387 0.3998 0.0433 -0.0069 0.0010 6247 switches
D3S2406 0.1712 0.0278 0.0129 0.0177 11131 switches
D5S2503 0.7315 0.0261 -0.0016 0.0092 15693 switches
D7S820 0.1916 0.0156 -0.0010 0.0174 42289 switches
D9S938  0.0734 0.0103 0.0279 0.0156 42688 switches
SE33 0.1612 0.0335 0.0128 0.0020 4493 switches
THO1 0.0000 0.0000 0.0078 0.0402 34888 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S753
D21S1437
D22S534
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S52503
D7S820
D9S938

0.0009 0.0009 0.0093 0.0079 8606 switches
0.7907 0.0285 0.0088 0.0059 19919 switches
0.5466 0.0306 0.0193 0.0097 34067 switches
0.1563 0.0238 0.0073 -0.0048 18531 switches
0.0108 0.0030 0.0112 0.0008 40567 switches
0.0502 0.0101 0.0223 0.0176 9639 switches
0.0233 0.0074 0.0091 0.0071 30383 switches
0.1530 0.0222 0.0201 0.0127 15732 switches
0.0000 0.0000 0.0200 0.0496 9661 switches
0.9064 0.0217 0.0203 0.0098 13134 switches
0.6668 0.0269 0.0191 0.0054 22795 switches

0.0438 0.0089 0.0164 0.0238 54300 switches
0.3346 0.0294 0.0093 0.0024 22427 switches

SE33 0.0000 0.0000 0.0221 0.0104 3254 switches

THO1 0.0292 0.0093 0.0184 0.0380 50549 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237 0.6723 0.0218 0.0355 -0.0002 5041 switches
D12S391 0.7951 0.0214 -0.0112-0.0160 6188 switches
D13S317 0.3660 0.0108 0.0244 0.0221 33953 switches
D16S753 0.7314 0.0145 -0.0369 0.0328 12629 switches
D21S1437 0.9338 0.0062 0.0369 0.0379 14965 switches
D22S534 0.6024 0.0151 -0.1158 -0.0723 14315 switches
D2S1338 0.9855 0.0032 -0.0296 -0.0279 11032 switches
D3S1358 0.8984 0.0035 0.0662 0.0509 47279 switches
D3S2387 0.9773 0.0045 -0.0110-0.0023 5048 switches
D3S2406 0.5216 0.0229 -0.0542 -0.0460 7845 switches
D5S2503 0.0193 0.0030 0.1591 0.1509 29821 switches
D7S820 0.3372 0.0142 -0.0602 -0.0311 19653 switches
D9S938  0.9131 0.0052 -0.0833 -0.0442 23041 switches
SE33 0.0228 0.0086 0.0773 0.0682 1369 switches
THO1 0.6292 0.0080 0.0108 0.0298 52302 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S753
D21S1437
D22S534
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S52503
D7S820
D9S938

0.1971 0.0219 0.0361 0.0181 9171 switches
0.1763 0.0250 -0.0066 -0.0100 17439 switches
0.7868 0.0106 0.0016 0.0081 61768 switches
0.4333 0.0276 0.0296 0.0651 20986 switches
0.4378 0.0223 0.0168 0.0365 35028 switches
0.4629 0.0201 0.0280 0.0035 23641 switches
0.1515 0.0224 0.0407 0.0317 21810 switches
0.7341 0.0213 -0.0354 -0.0184 20494 switches
0.1487 0.0249 0.0349 0.0183 6662 switches
0.1543 0.0227 0.0555 0.0237 10303 switches
0.1821 0.0152 0.0123 0.0071 28783 switches

0.6514 0.0193 0.0155 0.0039 29498 switches
0.3361 0.0185 0.0369 0.0346 34612 switches

SE33 0.1686 0.0308 0.0036 0.0058 3924 switches

THO1 0.6166 0.0236 0.0034 0.0048 32797 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S753
D21S1437
D22S534
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S52503
D7S820
D9S938

0.3101 0.0191 0.0495 0.0515 20578 switches
0.2163 0.0205 0.0112 -0.0104 14353 switches
0.8118 0.0114 0.0032 0.0197 30585 switches
0.0372 0.0071 0.0865 0.0664 16312 switches
0.0238 0.0061 0.0213 0.0009 16647 switches
0.2086 0.0114 0.1095 0.0607 31404 switches
0.7788 0.0156 -0.0175 -0.0054 28654 switches
0.1793 0.0128 -0.0758 -0.0698 36619 switches
0.3684 0.0350 0.0332 0.0123 5827 switches
0.6813 0.0230 0.0268 0.0084 16002 switches
0.9534 0.0088 -0.0751-0.0357 9607 switches

0.0979 0.0134 0.0502 0.0207 25853 switches
0.0638 0.0061 -0.0758 -0.0560 41961 switches

SE33 0.1181 0.0288 0.0109 0.0195 4218 switches

THO1 0.9738 0.0027 -0.0653 -0.0562 40449 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S753
D21S1437
D22S534
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S52503
D7S820
D9S938

0.8803 0.0162 -0.0037 0.0002 13993 switches
0.9139 0.0128 0.0016 0.0007 19794 switches
0.6415 0.0199 -0.0077 -0.0049 37158 switches
0.9992 0.0006 -0.0210-0.0146 13922 switches
0.5514 0.0244 0.0165-0.0072 26824 switches
0.6289 0.0265 0.0172-0.0036 8948 switches
0.6102 0.0272 0.0313 0.0245 22273 switches
0.5853 0.0239 0.0677 0.0327 16630 switches
0.4130 0.0406 -0.0027 -0.0039 5787 switches
0.9396 0.0117 0.0169 0.0082 23435 switches
0.6675 0.0239 0.0003 -0.0048 14716 switches

0.3226 0.0187 0.0191 0.0072 31904 switches
0.0220 0.0041 -0.0037 -0.0044 31854 switches

SE33 0.4727 0.0387 0.0218 0.0140 7086 switches

THO1 0.0232 0.0075 0.0039 -0.0021 20269 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237 0.2182 0.0347 0.0266 0.0129 7609 switches
D12S391 0.1145 0.0219 -0.0037 -0.0010 17820 switches
D13S317 0.0288 0.0068 0.0224 0.0243 45914 switches
D16S753 0.9346 0.0096 -0.0079 -0.0032 24957 switches
D21S1437 0.4247 0.0298 -0.0002 -0.0064 32511 switches
D22S534 0.2146 0.0250 0.0459 0.0129 8503 switches
D2S1338 0.6095 0.0332 0.0235 0.0169 29890 switches
D3S1358 0.9975 0.0019 0.0205 0.0031 9357 switches
D3S2387 0.0307 0.0129 -0.0010 0.0060 7360 switches
D3S2406 0.1213 0.0248 -0.0043 0.0221 15519 switches
D5S2503 0.3716 0.0272 0.0005 0.0023 31422 switches
D7S820 0.0004 0.0002 0.0411 0.0271 28074 switches
D9S938  0.2136 0.0223 0.0269 0.0245 25917 switches
SE33 0.2251 0.0384 0.0049 0.0049 4437 switches
THO1 0.2803 0.0255 -0.0284 -0.0177 33682 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237 0.8747 0.0223 -0.0118 0.0022 8611 switches
D12S391 0.2951 0.0336 0.0052 0.0052 12891 switches
D13S317 0.8564 0.0139 0.0307 0.0255 44134 switches
D16S753 0.8502 0.0187 0.0025 0.0048 15578 switches
D21S1437 0.0710 0.0109 -0.0053 -0.0039 42358 switches
D22S534 0.5799 0.0206 0.0050 0.0065 29519 switches
D2S1338 0.0476 0.0069 0.0145 0.0145 60040 switches
D3S1358 0.2369 0.0197 -0.0078 0.0207 24298 switches
D3S2387 0.0455 0.0119 0.0222 0.0094 7842 switches
D3S2406 0.7403 0.0281 0.0108 0.0032 19626 switches
D5S2503 0.6573 0.0280 -0.0000 0.0141 10144 switches
D7S820 0.4578 0.0280 0.0509 0.0257 24085 switches
D9S938  0.5529 0.0259 0.0026 -0.0009 33922 switches
SE33 0.7170 0.0417 -0.0056 -0.0007 4885 switches
THO1 0.0496 0.0111 0.0188 0.0165 36347 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S753
D21S1437
D22S534
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S52503
D7S820
D9S938

0.1436 0.0232 0.0441 0.0202 9244 switches
0.6880 0.0296 0.0212 0.0167 25232 switches
0.6079 0.0205 0.0238 0.0102 46353 switches
0.4738 0.0294 -0.0177 -0.0102 20934 switches
0.2932 0.0262 0.0120 0.0092 18221 switches
0.0515 0.0103 0.0141 -0.0092 12591 switches
0.1779 0.0211 -0.0032 0.0006 26648 switches
0.5813 0.0294 0.0110-0.0001 17572 switches
0.0558 0.0160 0.0105 0.0098 5946 switches
0.7021 0.0347 0.0057 -0.0004 12241 switches
0.8935 0.0156 0.0133-0.0003 11900 switches

0.8038 0.0183 0.0261 0.0202 40756 switches
0.3014 0.0264 0.0065 0.0085 23484 switches

SE33 0.1267 0.0277 0.0175 0.0062 4997 switches

THO1 0.2177 0.0241 0.0154 0.0135 35183 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S753
D21S1437
D22S534
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S52503
D7S820
D9S938

0.5107 0.0284 0.0969 0.1240 5131 switches
0.8755 0.0139 0.0097 -0.0135 7293 switches
0.9902 0.0022 -0.0953 -0.0571 9596 switches
0.9427 0.0078 -0.0387 -0.0368 6876 switches
0.4372 0.0278 0.0531 0.0489 5794 switches
0.1750 0.0109 0.0357 0.1182 15323 switches
0.7936 0.0156 0.0333 0.0331 12085 switches
0.6584 0.0108 -0.0100 -0.0422 22355 switches
0.0333 0.0082 0.1488 0.0815 5101 switches
0.6599 0.0237 0.0405 0.0178 7191 switches
0.3783 0.0197 -0.0397 0.0148 9284 switches

0.2783 0.0177 0.1464 0.0713 11963 switches
0.5583 0.0131 0.0458 0.0069 17457 switches

SE33 0.9546 0.0115 -0.0114 -0.0191 2059 switches

THO1 0.7199 0.0066 0.0503 0.0691 49536 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237 1.0000 0.0000 -0.1111-0.1000 4988 switches
D12S391 0.8961 0.0099 0.0078 -0.0134 4485 switches
D13S317 0.9093 0.0067 -0.0769 -0.0714 6856 switches
D16S753 0.5743 0.0113 0.0000 -0.0250 6846 switches
D21S1437 0.7314 0.0106 -0.1852 -0.0893 5841 switches
D22S534 0.7496 0.0054 0.2131 0.1074 13316 switches
D2S1338 0.9628 0.0034 -0.0141-0.0250 6652 switches
D3S1358 0.1041 0.0077 -0.2522 -0.1500 7948 switches
D3S2387 0.8498 0.0089 -0.0588 -0.0467 5782 switches
D3S2406 0.6228 0.0136 0.1111 0.1250 4661 switches
D5S2503 0.8301 0.0143 -0.2190 -0.0752 3547 switches
D7S820 0.9843 0.0019 -0.0316 -0.0571 8303 switches
D9S938  0.5077 0.0087 -0.0256 -0.0571 8730 switches
SE33 0.3613 0.0342 0.0791 0.0330 973 switches (low!)
THO1 0.1506 0.0079 0.3239 0.2097 11632 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237 0.8421 0.0172 0.0378 0.0114 7012 switches
D12S391 0.7569 0.0219 -0.0469 -0.0312 9051 switches
D13S317 0.5708 0.0130 0.0612 0.0067 27133 switches
D16S753 0.2602 0.0170 0.0238 -0.0075 13656 switches
D21S1437 0.9762 0.0029 -0.0147 -0.0160 23434 switches
D22S534 0.5743 0.0131 0.0576 0.0410 27885 switches
D2S1338 0.0197 0.0052 0.1368 0.0942 14452 switches
D3S1358 0.2105 0.0213 -0.1526 -0.0656 7172 switches
D3S2387 0.5882 0.0351 -0.0095-0.0163 4708 switches
D3S2406 0.0152 0.0053 0.0875 0.0526 7306 switches
D5S2503 0.8269 0.0113 0.0049 -0.0089 21804 switches
D7S820  0.4157 0.0138 -0.0013 0.0124 29419 switches
D9S938  0.1966 0.0099 0.1215 0.0802 23656 switches
SE33 0.8097 0.0318 0.0087 -0.0020 2173 switches
THO1 0.3890 0.0097 -0.0735-0.0661 58955 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S753
D21S1437
D22S534
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S52503
D7S820
D9S938

0.4890 0.0218 0.0076 -0.0120 4144 switches
0.2230 0.0232 -0.0751 -0.0237 3305 switches
0.9969 0.0006 -0.1148 -0.0964 17443 switches
0.6083 0.0158 -0.1111 -0.0833 3845 switches
0.9427 0.0063 -0.1392 -0.0874 6808 switches
0.2755 0.0073 0.0678 -0.0019 17394 switches
0.8680 0.0141 0.0630 0.0417 3738 switches
0.7800 0.0064 -0.1111-0.1250 24021 switches
1.0000 0.0000 -0.0714 -0.0571 2729 switches
0.8700 0.0163 0.0082 -0.0116 1935 switches
0.3528 0.0085 0.0681 0.0774 17177 switches

0.8635 0.0042 -0.0408 -0.0468 20964 switches
0.8807 0.0091 0.0021 0.0136 8552 switches

SE33 0.4588 0.0371 0.0669 0.0637 1499 switches

THO1 0.6840 0.0067 0.1245 0.0767 19905 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237 0.2455 0.0184 0.1411 0.0830 4337 switches
D12S391 0.9421 0.0123 -0.0328 -0.0177 7194 switches
D13S317 0.2563 0.0130 -0.0037 0.0377 17938 switches
D16S753 0.5440 0.0172 -0.0212 -0.0129 11226 switches
D21S1437 0.2887 0.0245 0.0489 0.0099 7369 switches
D22S534 0.2176 0.0102 -0.1174 -0.0504 17407 switches
D2S1338 0.4888 0.0244 -0.0240-0.0104 9908 switches
D3S1358 0.6947 0.0150 -0.0032-0.0127 10163 switches
D3S2387 0.7666 0.0202 -0.0719 -0.0334 8476 switches
D3S2406 0.1800 0.0236 0.0445 0.0229 5096 switches
D5S2503 0.7535 0.0101 -0.0872 -0.0773 21133 switches
D7S820 0.1207 0.0100 0.0727 0.0541 19582 switches
D9S938  0.0434 0.0059 -0.0103 0.0013 18551 switches
SE33 0.1019 0.0229 0.0557 0.0630 1555 switches
THO1 0.0881 0.0072 0.1322 0.1400 28288 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S753
D21S1437
D22S534
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S52503
D7S820
D9S938

0.1785 0.0193 0.0021 0.0001 15665 switches
0.3039 0.0280 -0.0239 0.0627 10478 switches
0.6811 0.0170 0.0284 0.0256 31970 switches
0.5483 0.0279 -0.0733 -0.0268 10476 switches
0.2200 0.0249 0.0599 0.0521 14275 switches
0.0428 0.0098 -0.0309 -0.0099 9694 switches
0.1660 0.0181 -0.0170-0.0105 24275 switches
0.5410 0.0168 0.0089 -0.0062 31565 switches
0.7796 0.0311 0.0260 0.0091 5505 switches
0.0221 0.0083 0.0341 0.0105 8587 switches
0.8163 0.0139 -0.0521 -0.0361 20084 switches

0.2814 0.0181 0.0456 0.0446 28364 switches
0.6252 0.0226 0.0383 0.0190 14474 switches

SE33 0.7187 0.0375 0.0327 0.0190 4182 switches

THO1 0.8497 0.0097 0.0285 0.0181 37619 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S753
D21S1437
D22S534
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S52503
D7S820
D9S938

0.1372 0.0290 0.0075 0.0257 14442 switches
0.7070 0.0347 0.0021 0.0032 19048 switches
0.0029 0.0025 0.0270 0.0176 36126 switches
0.0407 0.0091 0.0123 0.0096 28660 switches
0.7144 0.0310 0.0055 0.0039 32451 switches
0.0015 0.0010 0.0306 0.0171 16958 switches
0.0323 0.0106 0.0123 0.0063 40720 switches
0.6465 0.0330 0.0075 0.0039 10745 switches
0.0311 0.0138 0.0260 0.0089 12193 switches
0.4912 0.0423 -0.0051 -0.0037 14311 switches
0.0117 0.0043 0.0135 0.0027 23969 switches

0.0007 0.0006 0.0214 0.0278 59223 switches
0.1275 0.0205 -0.0072 -0.0028 49714 switches

SE33 0.0236 0.0137 0.0068 0.0020 5728 switches

THO1 0.5251 0.0308 0.0097 0.0133 24582 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237
D12S391
D13S317
D16S753
D21S1437
D22S534
D2S1338
D3S1358
D3S2387
D3S2406
D5S52503
D7S820
D9S938

0.7468 0.0285 0.0002 0.0025 10271 switches
0.1752 0.0249 -0.0061 -0.0090 16329 switches
0.6029 0.0221 -0.0011 -0.0007 40235 switches
0.4939 0.0300 0.0005 0.0229 22594 switches
0.4375 0.0299 0.0150 0.0073 26613 switches
0.0730 0.0134 0.0492 0.0124 14024 switches
0.2024 0.0236 -0.0126 0.0688 28196 switches
0.4357 0.0253 -0.0177 -0.0090 26437 switches
0.5692 0.0415 0.0195 0.0049 5011 switches
0.9130 0.0208 -0.0035 -0.0001 8700 switches
0.3902 0.0276 0.0128 0.0039 17359 switches

0.1017 0.0111 0.0007 0.0106 36716 switches
0.7986 0.0185 -0.0292 -0.0195 22709 switches

SE33 0.9266 0.0209 0.0146 0.0088 4827 switches

THO1 0.0784 0.0153 -0.0117 0.0313 34136 switches
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locus P-val SE. W& C R&H Steps

D10S1237 0.8632 0.0185 -0.0248 -0.0124 11973 switches
D12S391 0.8357 0.0217 -0.0182-0.0101 13609 switches
D13S317 0.4036 0.0168 0.0337 0.0097 54595 switches
D16S753 0.5136 0.0256 -0.0431 0.0096 16605 switches
D21S1437 0.8764 0.0125 -0.0119 -0.0053 30086 switches
D22S534 0.5228 0.0260 0.0056 0.0141 10888 switches
D2S1338 0.5907 0.0227 -0.0113 0.0055 43024 switches
D3S1358 0.2122 0.0196 0.0086 -0.0041 12783 switches
D3S2387 0.1227 0.0277 0.0449 0.0337 5524 switches
D3S2406 0.1744 0.0240 0.0166 0.0146 15343 switches
D5S2503 0.6849 0.0215 0.0547 0.0230 10554 switches
D7S820 0.0633 0.0086 0.0253 0.0027 30948 switches
D9S938  0.8651 0.0112 0.0534 0.0271 27003 switches
SE33 0.1115 0.0286 0.0133 0.0071 6403 switches
THO1 0.8883 0.0073 -0.0168 -0.0187 71839 switches
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Anexo 11- Probabilidade de Correspondéncia (PC)

Probabilidade de Correspondéncia (Matching Probability

D2S1338 | D3S1358 | D3S2387 | D3S2406 | D5S818 | D5S2503 | D7S820 | D9S938 | D10S1237 | D12S391 | D13S317 | D16S539 | D16S753 | D21S1437 | D22S534 | D22S689

AC 0,037 0,094 0,028 0,022 0,100 0,093 0,088 0,065 0,039 0,040 0,063 0,082 0,074 0,068 0,129 0,080
AL 0,032 0,096 0,031 0,027 0,112 0,113 0,074 0,073 0,051 0,031 0,087 0,087 0,069 0,055 0,152 0,094
AM 0,031 0,122 0,024 0,017 0,101 0,090 0,076 0,081 0,035 0,046 0,056 0,069 0,082 0,056 0,155 0,102
BA 0,025 0,082 0,020 0,021 0,111 0,084 0,067 0,060 0,032 0,031 0,080 0,085 0,064 0,049 0,112 0,072
CE 0,031 0,087 0,029 0,025 0,116 0,088 0,071 0,061 0,056 0,034 0,075 0,069 0,067 0,059 0,160 0,079
ES 0,027 0,113 0,016 0,021 0,118 0,080 0,067 0,057 0,034 0,027 0,075 0,095 0,056 0,053 0,111 0,087
MA 0,026 0,100 0,024 0,019 0,119 0,086 0,072 0,058 0,040 0,036 0,066 0,075 0,072 0,051 0,138 0,090
MG 0,026 0,077 0,020 0,022 0,125 0,085 0,069 0,062 0,034 0,038 0,077 0,105 0,055 0,064 0,108 0,077
MT 0,032 0,088 0,033 0,024 0,107 0,130 0,075 0,060 0,051 0,038 0,071 0,082 0,064 0,089 0,136 0,110
PA 0,031 0,112 0,028 0,027 0,104 0,094 0,082 0,083 0,043 0,041 0,071 0,086 0,070 0,055 0,165 0,124
PB 0,028 0,084 0,029 0,021 0,104 0,096 0,066 0,068 0,052 0,039 0,092 0,087 0,059 0,074 0,136 0,106
PE 0,027 0,085 0,021 0,018 0,116 0,095 0,069 0,063 0,048 0,033 0,077 0,076 0,057 0,055 0,122 0,075
Pl 0,027 0,095 0,024 0,023 0,112 0,098 0,067 0,073 0,049 0,037 0,064 0,070 0,061 0,059 0,143 0,100
PR 0,028 0,084 0,031 0,020 0,128 0,088 0,069 0,066 0,050 0,028 0,073 0,073 0,063 0,063 0,144 0,084
RJ 0,033 0,096 0,033 0,029 0,101 0,099 0,085 0,078 0,055 0,047 0,076 0,079 0,062 0,093 0,138 0,080
SC 0,038 0,084 0,037 0,030 0,120 0,084 0,067 0,083 0,067 0,040 0,096 0,079 0,078 0,078 0,150 0,080
SE 0,026 0,083 0,017 0,017 0,115 0,088 0,062 0,058 0,035 0,032 0,073 0,072 0,053 0,051 0,117 0,094
SP 0,028 0,095 0,024 0,021 0,128 0,104 0,072 0,068 0,041 0,032 0,088 0,080 0,066 0,060 0,111 0,089
TO 0,037 0,114 0,036 0,031 0,121 0,116 0,079 0,067 0,045 0,036 0,079 0,085 0,066 0,064 0,149 0,076
Média 0,030 0,094 0,027 0,023 0,114 0,095 0,073 0,068 0,045 0,036 0,076 0,081 0,065 0,063 0,136 0,089
Desvio

Padréo 0,004 0,013 0,006 0,004 0,009 0,013 0,007 0,009 0,009 0,005 0,010 0,009 0,008 0,013 0,018 0,014
Menor

PC BA MG ES AM/SE AC ES SE ES BA ES AM AM/CE SE BA MG BA

Maior

PC sC AM sC TO PR/SP MT AC PA/SC |SC RJ SC MG AM RJ PA PA
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Anexo 12 — Informacédo Polimorfica Contida em cada marcador (PIC)

PIC (Polymorfims Information Content)

D2S51338 | D3S1358 | D3S2387 | D3S2406 | D5S818 | D5S2503 | D7S820 | D9S938 | D10S1237 | D12S391 | D13S317 | D16S539 | D16S753 | D21S1437 | D22S534 | D22S68
AC 0,849 0,727 0,872 0,898 0,724 0,723 0,739 0,786 0,842 0,838 0,779 0,753 0,768 0,794 0,671 0,751
AL 0,869 0,735 0,885 0,900 0,696 0,709 0,765 0,779 0,834 0,869 0,739 0,740 0,785 0,816 0,637 0,737
AM 0,862 0,688 0,885 0,908 0,702 0,743 0,760 0,749 0,854 0,825 0,800 0,775 0,750 0,806 0,615 0,705
BA 0,879 0,720 0,890 0,887 0,694 0,717 0,769 0,778 0,853 0,855 0,737 0,786 0,794 0,807 0,674 0,759
CE 0,861 0,740 0,874 0,895 0,686 0,730 0,766 0,790 0,804 0,854 0,752 0,766 0,776 0,797 0,616 0,755
ES 0,873 0,748 0,900 0,886 0,682 0,728 0,771 0,788 0,846 0,869 0,739 0,778 0,808 0,800 0,682 0,738
MA 0,874 0,717 0,891 0,903 0,687 0,744 0,764 0,787 0,839 0,849 0,769 0,765 0,781 0,822 0,647 0,723
MG 0,873 0,739 0,888 0,889 0,676 0,715 0,769 0,782 0,849 0,877 0,738 0,771 0,791 0,815 0,690 0,745
MT 0,862 0,740 0,867 0,895 0,691 0,691 0,770 0,785 0,828 0,860 0,768 0,766 0,787 0,799 0,643 0,702
PA 0,866 0,701 0,879 0,895 0,708 0,743 0,756 0,749 0,834 0,855 0,775 0,764 0,768 0,813 0,621 0,712
PB 0,874 0,751 0,879 0,894 0,708 0,728 0,782 0,778 0,813 0,847 0,740 0,752 0,791 0,757 0,649 0,714
PE 0,873 0,735 0,892 0,901 0,682 0,739 0,768 0,782 0,823 0,857 0,752 0,760 0,798 0,802 0,683 0,749
Pl 0,876 0,731 0,895 0,895 0,685 0,720 0,777 0,779 0,840 0,849 0,774 0,776 0,801 0,804 0,654 0,717
PR 0,865 0,742 0,861 0,897 0,668 0,746 0,773 0,781 0,806 0,869 0,775 0,758 0,787 0,783 0,636 0,755
RJ 0,864 0,731 0,876 0,890 0,701 0,715 0,760 0,779 0,821 0,838 0,757 0,759 0,780 0,737 0,647 0,757
SC 0,854 0,747 0,858 0,890 0,678 0,748 0,781 0,755 0,776 0,848 0,740 0,753 0,761 0,780 0,635 0,759
SE 0,874 0,735 0,898 0,895 0,684 0,700 0,772 0,783 0,844 0,852 0,752 0,763 0,817 0,810 0,670 0,723
SP 0,869 0,738 0,887 0,893 0,683 0,719 0,769 0,775 0,829 0,856 0,741 0,766 0,784 0,795 0,698 0,730
TO 0,867 0,693 0,866 0,886 0,684 0,714 0,763 0,780 0,829 0,855 0,742 0,755 0,779 0,803 0,660 0,776
Média 0,868 0,729 0,881 0,895 0,690 0,725 0,767 0,777 0,830 0,854 0,756 0,763 0,784 0,797 0,654 0,737
Desvio
Padréo 0,008 0,018 0,012 0,006 0,013 0,016 0,010 0,012 0,019 0,012 0,018 0,011 0,016 0,021 0,025 0,021
Maior
PIC BA AM ES ES/TO AC SC PB CE AM MG AM BA SE MG MG TO
Menor
PIC AC PB SC AM PR MT AC AM/PA SC AM BA AL AM RJ AM MT
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Anexo 13 — Poder de Discriminacéo (PD)

Poder de Discriminagdo

D2S1338 | D3S1358 | D3S2387 | D3S2406 | D5S818 | D5S2503 | D7S820 | D9S938 | D10S1237 | D12S391 | D13S317 | D16S539 | D16S753 | D21S1437 | D22S534 | D22S689
AC 0,963 0,906 0,972 0,978 0,900 0,907 0,912 0,935 0,961 0,960 0,937 0,918 0,926 0,932 0,871 0,920
AL 0,968 0,904 0,969 0,973 0,888 0,887 0,926 0,927 0,949 0,969 0,913 0,913 0,931 0,945 0,848 0,906
AM 0,969 0,878 0,976 0,983 0,899 0,910 0,924 0,919 0,965 0,954 0,944 0,931 0,918 0,944 0,845 0,898
BA 0,975 0,918 0,980 0,979 0,889 0,916 0,933 0,940 0,968 0,969 0,920 0,915 0,936 0,951 0,888 0,928
CE 0,969 0,913 0,971 0,975 0,884 0,912 0,929 0,939 0,944 0,966 0,925 0,931 0,933 0,941 0,840 0,921
ES 0,973 0,887 0,984 0,979 0,882 0,920 0,933 0,943 0,966 0,973 0,925 0,905 0,944 0,947 0,889 0,913
MA 0,974 0,900 0,976 0,981 0,881 0,914 0,928 0,942 0,960 0,964 0,934 0,925 0,928 0,949 0,862 0,910
MG 0,974 0,923 0,980 0,978 0,875 0,915 0,931 0,938 0,966 0,962 0,923 0,895 0,945 0,936 0,892 0,923
MT 0,968 0,912 0,967 0,976 0,893 0,870 0,925 0,940 0,949 0,962 0,929 0,918 0,936 0,911 0,864 0,890
PA 0,969 0,888 0,972 0,973 0,896 0,906 0,918 0,917 0,957 0,959 0,929 0,914 0,930 0,945 0,835 0,876
PB 0,972 0,916 0,971 0,979 0,896 0,904 0,934 0,932 0,948 0,961 0,908 0,913 0,941 0,926 0,864 0,894
PE 0,973 0,915 0,979 0,982 0,884 0,905 0,931 0,937 0,952 0,967 0,923 0,924 0,943 0,945 0,878 0,925
Pl 0,973 0,905 0,976 0,977 0,888 0,902 0,933 0,927 0,951 0,963 0,936 0,930 0,939 0,941 0,857 0,900
PR 0,972 0,916 0,969 0,980 0,872 0,912 0,931 0,934 0,950 0,972 0,927 0,927 0,937 0,937 0,856 0,916
RJ 0,967 0,904 0,967 0,971 0,899 0,901 0,915 0,922 0,945 0,953 0,924 0,921 0,938 0,907 0,862 0,920
SC 0,962 0,916 0,963 0,970 0,880 0,916 0,933 0,917 0,933 0,960 0,904 0,921 0,922 0,922 0,850 0,920
SE 0,974 0,917 0,983 0,983 0,885 0,912 0,938 0,942 0,965 0,968 0,927 0,928 0,947 0,949 0,883 0,906
SP 0,972 0,905 0,976 0,979 0,872 0,896 0,928 0,932 0,959 0,968 0,912 0,920 0,934 0,940 0,889 0,911
TO 0,963 0,886 0,964 0,969 0,879 0,884 0,921 0,933 0,955 0,964 0,921 0,915 0,934 0,936 0,851 0,924
Média 0,970 0,906 0,973 0,977 0,886 0,905 0,927 0,932 0,955 0,964 0,924 0,919 0,935 0,937 0,864 0,911
Desvio
Padréo 0,004 0,013 0,006 0,004 0,009 0,013 0,007 0,009 0,009 0,005 0,010 0,009 0,008 0,013 0,018 0,014
Maior
PD BA MG ES AM/SE AC ES SE ES BA ES AM AM/CE SE BA MG BA
Menor
PD SC AM SC TO PR/SP MT AC PA/SC SC RJ SC MG AM RJ PA PA
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Anexo 14 — Poder de Excluséo (PE)

Poder de Exclusao

D2S1338 | D3S1358 | D3S2387 | D3S2406 | D5S818 | D5S2503 | D7S820 | D9S938 | D10S1237 | D12S391 | D13S317 | D16S539 | D16S753 | D21S1437 | D22S534 | D22S
AC 0,626 0,463 0,696 0,662 0,555 0,425 0,512 0,576 0,594 0,617 0,554 0,531 0,629 0,574 0,201 0,4¢
AL 0,668 0,530 0,782 0,687 0,447 0,460 0,503 0,709 0,514 0,762 0,496 0,422 0,558 0,606 0,385 0,4(
AM 0,732 0,434 0,670 0,672 0,432 0,517 0,598 0,526 0,699 0,648 0,576 0,550 0,535 0,702 0,287 0,4¢
BA 0,699 0,514 0,681 0,629 0,440 0,529 0,553 0,589 0,545 0,728 0,504 0,458 0,587 0,605 0,382 0,44
CE 0,633 0,507 0,719 0,700 0,488 0,428 0,566 0,606 0,496 0,714 0,489 0,468 0,534 0,599 0,384 0,3¢
ES 0,704 0,447 0,715 0,612 0,468 0,506 0,589 0,628 0,590 0,734 0,525 0,469 0,620 0,604 0,364 0,43
MA 0,684 0,496 0,766 0,734 0,476 0,510 0,523 0,458 0,541 0,707 0,527 0,543 0,658 0,651 0,387 0,43
MG 0,659 0,529 0,765 0,661 0,486 0,510 0,616 0,598 0,609 0,644 0,542 0,471 0,600 0,567 0,374 0,4(
MT 0,602 0,541 0,639 0,610 0,362 0,510 0,672 0,463 0,519 0,800 0,604 0,561 0,640 0,723 0,286 0,5
PA 0,667 0,495 0,675 0,640 0,452 0,532 0,547 0,529 0,599 0,802 0,609 0,621 0,430 0,599 0,367 0,43
PB 0,672 0,576 0,745 0,635 0,463 0,494 0,582 0,632 0,625 0,772 0,522 0,553 0,590 0,537 0,357 0,4
PE 0,727 0,447 0,682 0,661 0,425 0,507 0,563 0,574 0,511 0,702 0,476 0,489 0,563 0,615 0,373 0,47
Pl 0,731 0,499 0,609 0,586 0,439 0,587 0,510 0,584 0,539 0,662 0,559 0,563 0,639 0,651 0,424 0,3¢
PR 0,661 0,533 0,700 0,573 0,407 0,534 0,547 0,600 0,527 0,694 0,609 0,459 0,590 0,601 0,316 0,4¢
RJ 0,748 0,553 0,703 0,777 0,482 0,498 0,643 0,662 0,462 0,814 0,573 0,387 0,399 0,498 0,322 0,57
SC 0,757 0,464 0,677 0,624 0,362 0,613 0,551 0,584 0,587 0,701 0,586 0,499 0,595 0,657 0,392 0,4¢
SE 0,675 0,520 0,696 0,777 0,429 0,536 0,573 0,603 0,551 0,702 0,537 0,497 0,585 0,659 0,394 0,37
SP 0,677 0,588 0,719 0,614 0,517 0,531 0,580 0,594 0,541 0,673 0,571 0,511 0,625 0,573 0,344 0,41
TO 0,765 0,349 0,576 0,630 0,456 0,386 0,630 0,524 0,561 0,702 0,399 0,361 0,581 0,622 0,195 0,3¢
Média 0,689 0,499 0,695 0,657 0,452 0,506 0,571 0,581 0,558 0,715 0,540 0,495 0,577 0,613 0,344 0,44
Desvio
Padréo 0,046 0,056 0,052 0,057 0,047 0,053 0,046 0,061 0,054 0,055 0,053 0,065 0,067 0,054 0,063 0,0/
Maior
PE TO SP AL RJ/SE AC SC MT AL AM RJ PA/PR PA MA MT Pl M7
Menor
PE MT TO TO PR SC TO AL MA RJ AC TO TO RJ RJ TO SE
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Anexo 15 — Tabelas de Freqiiéncias alélicas Conjunto de Dados 1

Locus:

D2S1338

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO
MA
MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
SC
SE
SP
TO

[oNeoleoleoleoleoNeoNeoNoNoBololeooNoNoNoloBoBoloNoNoNoNoRol S

[eNeoleoleoleoleoNeoNeoNoNoBololeooNoNoNoloBololoNoNoNoNoRol 5

.000
.000
.001
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.003
.001
.000
.001
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000

[eNeoleololeoleoNeoNeoNoNolololeooNoNoNoloBololoNoNoNoNoRol 5

.000
.000
.001
.000
.001
.002
.001
.003
.000
.002
.000
.008
.000
.000
.000
.000
.001
.000
.000
.000
.000
.000
.004
.000
.003
.000

[eNeoleololeoleoNeoNeoNoNolololeooNoNoNoloBoBoloNoNoNoNoRol S

.050
.000
.037
.000
.049
.030
.046
.049
.040
.049
.000
.038
.050
.033
.057
.037
.052
.020
.000
.025
.083
.045
.032
.039
.051
.027

[eNeoleololeoleoNeoNeoNoNoBololeooNoNoNoloBoBoloNoNoNoNoRol 5

.201
.389
.195
.100
.184
.211
.189
.196
.190
.207
.240
.210
.206
.253
.220
.223
.236
.300
.500
.225
.417
.182
.256
.203
.231
.220

[eNeoleololeoleoNeoNeoNoNolololeoloNoNoNoloBoBoloNoNoNoNoRol 5

.074
.000
.076
.200
.070
.084
.074
.085
.085
.077
.160
.082
.106
.102
.068
.085
.077
.080
.000
.100
.083
.023
.076
.070
.088
.106

[eNeoleoleoleoleolNeoNeoNoNololololoNoNoNoloBololoNoNoNoNoRol 5

.109
.222
.158
.100
.131
.136
.125
.130
.124
.126
.180
.142
.083
.110
.133
.129
.147
.180
.000
.100
.083
.136
.128
.114
.120
.102

eNoNoNoNoNeoNoNoNoNoloNoNoloNoNoNolNoNoNeoNolNolNolNoNoRNol V]

.169
.056
.122
.100
.129
.113
.132
.129
.138
.128
.040
.142
.139
.102
L1111
.129
.110
.080
.000
.200
.167
.273
.144
.142
.127
.152

oNoNoNoNoNeoNoNoNoNoloNoNoloNoNoNolNoNoNolNolNolNolNoNoRNol ]

.053
.000
.042
.000
.072
.040
.072
.048
.063
.068
.100
.049
.078
.066
.056
.046
.048
.120
.250
.037
.083
.023
.032
.069
.054
.098

eNoNoNoNoNeoNoNoNoNoloNoNoloNoNoNolNoNoNeolNoNolNolNoNoRNol V]

.080
L1111
.082
.200
.092
.071
.082
.060
.080
.068
.020
.082
.072
.061
.076
.080
.057
.020
.000
.075
.000
.023
.040
.085
.057
.064

eNoNoNoNoNeoNoNoNolNoloNoNoRloNoNoNolNoNoNeolNoNolNolNoNoRNol V]

.121
.056
.143
.200
.114
.145
.107
.134
.098
.108
.100
.109
.100
L1112
.097
.113
.103
.040
.250
.113
.083
.068
.128
.098
.104
.076

cNoNoNoNoNeoNoNoNoNoloNoNoloNoNoNeoloNoNeoNolNolNolNoNoRNol ]

.071
.167
.063
.100
.081
.089
.084
.066
.088
.083
.080
.049
.072
.087
.080
.095
.059
.120
.000
.087
.000
.091
.048
.098
.084
.076

cNoNoNoNoNeoNoNoNoNoloNoNoBloNoNoNololNoNeolNolNelNolNoNo RNl ]

.047
.000
.072
.000
.057
.056
.067
.088
.082
.066
.040
.071
.061
.059
.076
.048
.087
.020
.000
.037
.000
.114
.080
.060
.060
.064

eNoNoNoNoNeoNoNoNolNoloNoNoloNoNoNololNoNeoNoNoelNolNoNoRNol ]

.018
.000
.007
.000
.017
.019
.018
.010
.011
.015
.020
.014
.033
.013
.023
.016
.019
.020
.000
.000
.000
.023
.020
.020
.019
.015

eNoNoNoNoNeoNoNoNoNoloNoNoloNoNoNeoloNoNeolNoNolNolNoNoRNol )

.000
.000
.000
.000
.002
.002
.002
.003
.000
.002
.020
.003
.000
.000
.002
.000
.002
.000
.000
.000
.000
.000
.012
.002
.003
.000

ocNoNoNoNoNeoNoNoNoNoloNoNoloNoNoNoloNoNeolNoNolNolNoNoRNol ]

de alelos

.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000

338
18
814
10
5698
802
3036
730
622
2394
50
366
180
392
1026
566
878
50

80
12
44
250
2916
702
264
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Locus:

D351358

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO

MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP
TO

el eoleoleoleoNeoNeoNoNoNololoNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRol S

[eleoleoleoleoNeoNoNoNoNoBoloNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNo ol S

.003
.000
.000
.000
.002
.001
.002
.004
.005
.003
.000
.003
.000
.000
.001
.005
.001
.000
.000
.017
.000
.000
.000
.003
.000
.000

e eoleoleoleoNeoNolNoNoNoBoloNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRol S

.007
.000
.000
.000
.004
.001
.006
.004
.009
.004
.000
.006
.000
.003
.001
.004
.001
.000
.000
.000
.000
.028
.004
.004
.002
.008

el eoleoleoleoNeoNolNoNoNoBoloNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRol S

.060
L1111
.057
.000
.103
.079
.099
.088
.095
.102
.152
.089
.069
.095
.089
.089
.083
.040
.000
.067
.167
.083
.090
.093
.106
.090

e eoleoleoleoNeoNeoNoNoBololoNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRol S

.311
.333
.394
.400
.305
.298
.291
.299
.319
.278
.261
.317
.319
.279
.314
.333
.313
.320
.000
.283
.333
.361
.282
.297
.309
.320

[eleoleoleoleoNeoNolNoNoNololoNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRol S

.311
.111
.309
.300
.285
.318
.282
.276
.279
.274
.152
277
.281
.249
.286
.290
.244
.300
.500
.300
.167
.194
.286
.269
.248
.279

[eleoleoleoleoNeoNoloNoNololoNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRol 5

.179
.278
.164
.200
.207
.188
.221
.223
.184
.220
.261
.183
.212
.226
.205
.173
.210
.220
.500
.200
.083
.167
.192
.205
.204
.205

[eNeoleoleoleoNeoNoloNoNololoNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRol 5

.106
.167
.069
.100
.084
.095
.090
.097
.104
.109
.174
.114
.113
.134
.089
.096
.137
.120
.000
.117
.250
.139
.137
.119
.122
.094

e eoleoleoleoNeoNeoNoNoloBoloNoNoNololoBolooNoNoNoNoNoRol S

.020
.000
.007
.000
.008
.019
.007
.009
.005
.007
.000
.011
.006
.014
.012
.005
.011
.000
.000
.017
.000
.028
.009
.009
.011
.004

[eNeoNeoNoNoNoNoNoloNoloNoNoNoNoloNoNoNolNolNoNeNolNe ooV

.003
.000
.000
.000
.001
.001
.000
.000
.000
.002
.000
.000
.000
.000
.000
.005
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000

[eNeoNeoNoNoNoNoNoloNoloNoNoNoNoloNoNoNolNolNoNelNolNe ooV}

.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000

de alelos

302
18
738
10
5022
746
2716
692
570
2200
46
350
160
358
930
562
824
50

60
12
36
234
2760
658
244
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Locus: D352387

AC - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.017 0.013 0.000 0.117 0.000 0.057 0.010 0.104 0.007 0.081 0.037 0.131
AL - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.100 0.000 0.000 0.000 0.200
AM - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.012 0.015 0.000 0.117 0.000 0.105 0.004 0.106 0.005 0.070 0.011 0.153
AP - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.100 0.000 0.000 0.000 0.300 0.000 0.000 0.000 0.200
BA - 0.001 0.000 0.000 0.002 0.038 0.012 0.000 0.059 0.003 0.084 0.009 0.102 0.005 0.114 0.025 0.125
CE - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 0.006 0.000 0.081 0.001 0.086 0.003 0.102 0.000 0.106 0.011 0.135
ES - 0.001 0.000 0.000 0.000 0.023 0.009 0.000 0.073 0.002 0.070 0.007 0.101 0.004 0.117 0.025 0.139
GO - 0.000 0.000 0.000 0.002 0.016 0.006 0.003 0.047 0.003 0.084 0.008 0.095 0.002 0.097 0.016 0.158
MA - 0.000 0.000 0.000 0.002 0.019 0.012 0.000 0.073 0.002 0.077 0.008 0.102 0.010 0.081 0.019 0.165
MG - 0.000 0.000 0.001 0.000 0.019 0.006 0.000 0.047 0.002 0.073 0.004 0.107 0.002 0.099 0.023 0.138
Ms - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.021 0.000 0.000 0.188 0.000 0.021 0.000 0.062 0.000 0.062 0.000 0.146
MT - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.006 0.003 0.000 0.080 0.000 0.074 0.006 0.113 0.003 0.098 0.025 0.110
PA - 0.006 0.000 0.000 0.000 0.000 0.012 0.000 0.091 0.000 0.079 0.006 0.104 0.000 0.079 0.012 0.122
PB - 0.000 0.003 0.000 0.000 0.014 0.009 0.000 0.060 0.000 0.082 0.003 0.105 0.011 0.094 0.028 0.142
PE - 0.002 0.000 0.003 0.000 0.020 0.009 0.000 0.065 0.001 0.081 0.002 0.106 0.004 0.097 0.021 0.147
PI - 0.000 0.000 0.000 0.003 0.022 0.003 0.000 0.078 0.000 0.036 0.006 0.100 0.006 0.125 0.011 0.128
PR - 0.001 0.000 0.000 0.000 0.009 0.004 0.000 0.085 0.001 0.068 0.001 0.094 0.000 0.100 0.013 0.148
RJ - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.029 0.000 0.059 0.000 0.147 0.000 0.118 0.000 0.147
RN - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.250 0.000 0.250 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.250
RO - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.015 0.015 0.000 0.118 0.000 0.132 0.000 0.044 0.000 0.044 0.015 0.132
RR - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.167 0.000 0.167 0.000 0.000 0.000 0.083 0.000 0.083
RS - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.024 0.000 0.000 0.048 0.000 0.024 0.000 0.024 0.000 0.071 0.000 0.238
sC - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.005 0.000 0.082 0.000 0.077 0.005 0.113 0.000 0.103 0.005 0.119
SE - 0.002 0.000 0.000 0.001 0.021 0.005 0.000 0.067 0.001 0.070 0.004 0.109 0.006 0.122 0.023 0.142
SP - 0.002 0.000 0.000 0.000 0.013 0.002 0.000 0.054 0.002 0.067 0.000 0.108 0.003 0.111 0.011 0.137
TO - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.013 0.013 0.000 0.069 0.000 0.073 0.000 0.099 0.000 0.134 0.013 0.129

.183
172

N°
204 206 208 210 212 214 216 220 320

0.067 0.000 0.040 0.000 0.007 0.000 0.000 0.000 0.000
0.200 0.000 0.000 0.000 0.100 0.000 0.000 0.000 0.000
0.063 0.003 0.026 0.001 0.007 0.000 0.003 0.000 0.000
0.100 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.050 0.007 0.026 0.001 0.006 0.000 0.000 0.000 0.000
0.072 0.003 0.036 0.000 0.011 0.000 0.004 0.000 0.000
0.052 0.003 0.030 0.000 0.009 0.000 0.001 0.000 0.000
0.066 0.000 0.019 0.002 0.006 0.000 0.000 0.000 0.000
0.077 0.002 0.037 0.000 0.006 0.002 0.004 0.000 0.000
0.068 0.003 0.026 0.001 0.011 0.000 0.001 0.000 0.000
0.021 0.000 0.021 0.000 0.000 0.000 0.021 0.000 0.000
0.089 0.000 0.043 0.000 0.006 0.000 0.000 0.000 0.000
0.104 0.000 0.012 0.000 0.006 0.000 0.006 0.000 0.000
0.065 0.000 0.031 0.003 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.075 0.001 0.040 0.002 0.010 0.000 0.001 0.000 0.000
0.103 0.003 0.044 0.003 0.006 0.000 0.000 0.000 0.000
0.075 0.001 0.024 0.000 0.007 0.000 0.001 0.000 0.000
0.059 0.000 0.029 0.000 0.000 0.000 0.029 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.044 0.015 0.015 0.000 0.029 0.000 0.000 0.000 0.000
0.083 0.000 0.083 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.095 0.000 0.000 0.000 0.048 0.000 0.000 0.000 0.000
0.077 0.000 0.026 0.005 0.005 0.000 0.005 0.000 0.000
0.079 0.002 0.030 0.000 0.006 0.000 0.002 0.000 0.000
0.062 0.003 0.049 0.003 0.008 0.002 0.000 0.002 0.000
0.086 0.004 0.004 0.000 0.013 0.000 0.000 0.000 0.000

de alelos

194
2522
630
232

128



Locus: D3S2406

Pop Alelos N° de alelos

AC - 0.000 0.000 0.000 0.003 0.013 0.000 0.013 0.000 0.074 0.000 0.064 0.000 0.121 0.077 0.000 0.097 0.124 0.121 0.131 0.094 0.047 0.010 0.003 0.003 0.003 0.000 0.000 298
AL - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.167 0.000 0.167 0.000 0.083 0.083 0.000 0.083 0.250 0.083 0.083 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 12
AM - 0.000 0.000 0.001 0.000 0.007 0.000 0.043 0.000 0.099 0.000 0.078 0.000 0.112 0.098 0.000 0.080 0.101 0.112 0.123 0.061 0.055 0.013 0.010 0.006 0.000 0.000 0.000 676
AP - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.100 0.000 0.100 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.400 0.100 0.100 0.200 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 10
BA - 0.000 0.001 0.000 0.005 0.015 0.000 0.027 0.002 0.091 0.001 0.124 0.000 0.125 0.131 0.000 0.111 0.094 0.086 0.076 0.050 0.028 0.019 0.009 0.003 0.001 0.000 0.000 4642
CE - 0.000 0.000 0.002 0.000 0.019 0.005 0.034 0.000 0.063 0.002 0.128 0.000 0.102 0.136 0.000 0.099 0.086 0.088 0.093 0.073 0.042 0.019 0.012 0.000 0.000 0.000 0.000 648
ES - 0.000 0.000 0.000 0.004 0.013 0.000 0.035 0.000 0.073 0.000 0.123 0.000 0.135 0.127 0.000 0.103 0.106 0.079 0.085 0.057 0.029 0.016 0.010 0.004 0.001 0.000 0.000 2454
GO - 0.000 0.000 0.000 0.005 0.009 0.000 0.032 0.003 0.094 0.002 0.114 0.000 0.108 0.156 0.000 0.111 0.094 0.093 0.074 0.063 0.019 0.008 0.008 0.005 0.003 0.000 0.000 648
MA - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.012 0.000 0.027 0.000 0.080 0.000 0.078 0.000 0.087 0.144 0.002 0.105 0.121 0.094 0.114 0.048 0.046 0.023 0.011 0.004 0.002 0.002 0.000 562
MG - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.012 0.000 0.024 0.001 0.073 0.001 0.127 0.000 0.125 0.133 0.000 0.122 0.107 0.077 0.094 0.055 0.024 0.011 0.009 0.002 0.001 0.000 0.000 2110
MS - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.095 0.000 0.048 0.000 0.071 0.167 0.000 0.048 0.143 0.119 0.190 0.071 0.024 0.024 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 42
MT - 0.000 0.000 0.003 0.010 0.016 0.000 0.019 0.000 0.067 0.000 0.125 0.000 0.122 0.125 0.000 0.096 0.128 0.090 0.096 0.067 0.013 0.013 0.003 0.000 0.000 0.006 0.000 312
PA - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 0.000 0.133 0.000 0.067 0.000 0.093 0.127 0.000 0.113 0.080 0.140 0.127 0.060 0.007 0.027 0.007 0.000 0.000 0.000 0.000 150
PB - 0.000 0.000 0.000 0.003 0.015 0.000 0.033 0.000 0.057 0.000 0.114 0.000 0.111 0.142 0.000 0.148 0.066 0.108 0.090 0.045 0.036 0.021 0.009 0.000 0.000 0.000 0.000 332
PE - 0.000 0.000 0.001 0.007 0.014 0.000 0.033 0.004 0.088 0.000 0.126 0.000 0.124 0.159 0.000 0.101 0.081 0.079 0.086 0.049 0.024 0.019 0.005 0.001 0.000 0.000 0.000 850
PI - 0.000 0.000 0.000 0.008 0.023 0.002 0.018 0.000 0.082 0.002 0.101 0.000 0.103 0.123 0.000 0.103 0.099 0.097 0.095 0.056 0.039 0.025 0.016 0.006 0.002 0.000 0.000 514
PR - 0.000 0.000 0.001 0.000 0.011 0.000 0.022 0.000 0.073 0.000 0.101 0.000 0.105 0.119 0.000 0.128 0.116 0.105 0.099 0.056 0.038 0.015 0.006 0.004 0.001 0.000 0.000 716
RJ - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.023 0.000 0.182 0.000 0.114 0.068 0.000 0.136 0.114 0.159 0.045 0.068 0.068 0.023 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 44
RN - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 0
RO - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.028 0.000 0.014 0.000 0.042 0.000 0.153 0.000 0.083 0.139 0.000 0.056 0.167 0.069 0.056 0.083 0.042 0.028 0.014 0.000 0.028 0.000 0.000 72
RR - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.250 0.000 0.000 0.000 0.000 0.250 0.500 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 4

RS - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.062 0.000 0.094 0.000 0.094 0.000 0.094 0.062 0.000 0.094 0.062 0.156 0.094 0.031 0.062 0.062 0.000 0.031 0.000 0.000 0.000 32
sC - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.018 0.000 0.022 0.000 0.049 0.000 0.111 0.000 0.119 0.102 0.000 0.106 0.119 0.093 0.128 0.071 0.031 0.018 0.000 0.004 0.004 0.004 0.000 226
SE - 0.001 0.000 0.000 0.002 0.019 0.000 0.035 0.001 0.087 0.002 0.116 0.000 0.122 0.142 0.000 0.110 0.088 0.093 0.078 0.050 0.027 0.009 0.014 0.005 0.000 0.001 0.000 2444
SP - 0.000 0.002 0.000 0.003 0.019 0.000 0.037 0.000 0.086 0.002 0.113 0.000 0.152 0.102 0.000 0.091 0.112 0.089 0.072 0.058 0.026 0.019 0.005 0.011 0.002 0.000 0.000 626
TO - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.005 0.000 0.010 0.005 0.051 0.000 0.157 0.000 0.131 0.162 0.000 0.126 0.081 0.136 0.061 0.030 0.030 0.005 0.005 0.005 0.000 0.000 0.000 198
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AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO

MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP
TO

Locus:

D552503

de alelos

|
loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeooNoBololo o

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNeooNoRololo o)

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNooNoRoloho o)

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeooNoBololo o)

loleololeoleoNoNoNolololololoNoNoloBololeoNeooNoRololo o)

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNoloNoBololo e

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNoloNoBololo o)

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeoloNoRoNolo o

loeololeoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololoNeoloNoRoNolo o

loleoleoleoleoNoNoNolololeololoNoNoloBololoNeooNoRoNolo e

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololoNeooNoRololo o)

loleoleoleoleoNoNoNolololeololoNoNoloBololeoNeooNoBololo o)

334
18
758

5466
782
2806
730
606
2318
50
352
168
392
986
566
874
50

80

40
250
2844
686
244
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Locus:

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO

MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP
TO

D55818

el eoleoleoleoNeoNoNoNolololoNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoReo N

O OO OO0 ODOODODOODODODODODODODOOODODOOOOO

.009
.000
.030
.000
.008
.015
.011
.006
.011
.006
.023
.022
.000
.003
.005
.011
.019
.000
.000
.000
.000
.038
.000
.005
.009
.006

el eoleoleoleoNeoNeoNoNololololNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRe

.033
.000
.043
.200
.005
.020
.005
.020
.024
.007
.000
.022
.008
.017
.014
.018
.006
.038
.000
.000
.000
.038
.036
.017
.006
.011

OO O OO0 ODODODODOODODODODODODODOODODODOO OO

.014
.000
.018
.000
.027
.011
.018
.010
.008
.018
.000
.013
.023
.007
.018
.018
.008
.000
.000
.000
.000
.000
.006
.016
.013
.011

O OO OO0 O OO ODOODODODODODODOODODOOO OOV

.047
.000
.037
.100
.026
.020
.033
.040
.027
.033
.000
.039
.038
.047
.029
.025
.029
.077
.250
.018
.000
.000
.036
.035
.028
.023

el eoleoleoleoNeoNeolNoNolololoNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRol 5

.024
.000
.061
.000
.060
.060
.057
.062
.073
.062
.023
.044
.053
.051
.051
.050
.066
.115
.000
.089
.000
.038
.036
.059
.071
.069

e eoleoleoleoNeoNoNoNolololoNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRol S

.321
.000
.384
.200
.300
.324
.319
.323
.310
.327
.409
.294
.394
.314
.332
.361
.352
.231
.000
.464
.000
.269
.410
.323
.348
.287

leleoleoleoleoNeoNeoNoNololololNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRo S

.335
.667
.270
.200
.355
.372
.355
.333
.361
.360
.341
.342
.318
.378
.389
.354
.336
.385
.500
.321
.750
.423
.295
.350
.324
.431

e eoleoleoleoNeoNeoNoNololololoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRol S

.203
.333
.148
.300
.201
.165
.187
.194
177
.173
.159
.224
.152
.166
.146
.146
.166
.154
.250
.107
.250
.154
.169
.182
.187
.155

[eleoleoleoleoNeoNeolNoNolololoNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRol S

.014
.000
.005
.000
.014
.009
.012
.008
.005
.012
.045
.000
.015
.017
.014
.007
.018
.000
.000
.000
.000
.038
.012
.013
.015
.006

[eeoleoleoleoNeoNeoNoNolololoNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRol S

.000
.000
.000
.000
.001
.004
.002
.004
.003
.001
.000
.000
.000
.000
.000
.004
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000

[eleoleoleoleoNeoNeolNoNolololoNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRol S

.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000

[eleoleoleoleoNeoNeoNoNolololoNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRe Y

de alelos

.000
.000
.000
.000
.001
.000
.001
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.002
.007
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000

212

560
10
4124
546
1900
496
368
1582
44
228
132
296
650
280
622
26

56

26
166
1888
466
174

131



Locus:

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO

MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP
TO

D75820

de alelos

el eoleoleoleoNeoNoNoNolololoNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoReo N

O OO OO0 ODODODODOODODODODODODODOOODODOOOOO

.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.001
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000

el eoleoleoleoNeoNeoNoNoNololoNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRe

.012
.000
.011
.000
.013
.017
.015
.018
.008
.013
.000
.008
.023
.010
.007
.011
.017
.000
.000
.013
.000
.023
.016
.017
.017
.019

[eleoleoleoleoNeoNeoNoNololololNoNoNoloNoBololoNoNoNoNoNoRe Moo

.115
.167
.099
.000
.170
.143
.153
.156
.137
.166
.200
.153
.174
.125
.145
.168
.129
.120
.250
.150
.000
.114
.150
.164
.153
.162

O OO OO0 OD O OO ODODODODODODODODOODODOOO OOV

.073
.167
.092
.100
.114
.110
.124
.113
.112
.127
.120
.120
.099
.146
.132
.099
.109
.140
.250
.138
.000
.136
.150
.131
117
.131

[eleoleoleoleoNeoNoNoNololololoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRol 5

.330
.222
.279
.300
.298
.280
.290
.251
.320
.285
.240
.301
.221
.255
.290
277
.270
.420
.250
.338
.417
.273
.224
.270
.261
.300

[eleoleoleoleoNeoNeoNoNololololNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRol S

.285
.333
.317
.300
.219
.248
.232
.250
.246
.222
.140
.240
.262
.268
.218
.261
.262
.140
.000
.200
.500
.318
.252
.225
.234
.238

[eNeoleoleoleoNeoNeolNoNoNololoNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRol S

.173
L1111
.155
.200
.152
.155
.158
172
.152
.162
.280
.158
.192
.174
.174
.150
.182
.120
.250
.138
.083
.114
177
.159
.191
.131

[eleoleoleoleoNeoNoNoNolololoNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRol S

.012
.000
.042
.100
.030
.041
.023
.035
.023
.023
.020
.014
.029
.018
.031
.034
.030
.040
.000
.025
.000
.023
.028
.030
.024
.012

[eNeoleoleoleoNeoNeoNoNolololoNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRol S

.000
.000
.005
.000
.004
.006
.003
.006
.002
.003
.000
.005
.000
.003
.002
.000
.001
.020
.000
.000
.000
.000
.004
.002
.003
.008

[eleoleoleoleoNeoNeoNoNolololoNeoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRol S

.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000

330
18
802
10
5694
782
3008
720
606
2396
50
366
172
384
1006
566
874
50

80
12
44
254
2876
698
260

132



Locus:

D95938

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO

MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP
TO

loleoleoleoleoNoNoNoNololololoNoNololololeoNoloNoRoloho e

loleoleoleoleoNoNoNoNololololoNoNololololeoNoBoNoRololo e

loleololeoleoNoNoNoNololololoNoNololololeoNooNoRoloho o

leleoleoleoleoNoNoNoNololololoNoNololololeoNoBoNoRoNolo ol

loNeololeoleoNoNoNoNololololoNoNololololeoNoloNoRololo o

loleololeoleoNoNoNoNololololoNoNololololoNoloNoRololo e

loleololeoleoNoNoNoNololololoNoNoloBololoNooNoBololo ol

loleololeoleoNoNoNoNololololoNoNololololeoNoloNoRololo ol

loleololeoleoNoNoNoNololololoNoNoloBololeoNeooNoRololo e

leleoleoleoleoNoNoNoNololololoNoNoloBololeoNoloNoRololo el

loleoleoleoleoNoNoNoNoNolololoNoNoloBololeoNooNoRololo el

loNeololeoleoNoNoNoNololololoNoNololololeoNoloNoRolNolo o

de alelos

266
14
792
10
5510
708
2772
660
542
2132
42
320
164
346
940
538
728
46

74
12
40
228
2380
632
258

133



Locus:

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO

MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP
TO

D10S1237

280
18
720

4640
592
2418
522
514
2054
46
290
130
308
786
500
746
44

64
12
28
210
2388
630
208

de alelos

134



Locus: D12S391

Pop Alelos N° de Alelos
10 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 5.3 16.1 16.3 17.1 17.2 17.3 18.1 18.2 18.3 19.1 19.2 19.3

AC - 0.000 0.000 0.053 0.026 0.076 0.216 0.193 0.146 0.088 0.085 0.032 0.032 0.015 0.003 0.000 0.000 0.000 0.000 0.003 0.000 0.009 0.000 0.000 0.018 0.000 0.000 0.006 342
AL - 0.000 0.000 0.000 0.167 0.056 0.056 0.056 0.278 0.222 0.111 0.056 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 18
AM - 0.000 0.001 0.022 0.013 0.072 0.214 0.210 0.204 0.086 0.081 0.051 0.016 0.005 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.013 0.000 0.000 0.006 0.000 0.000 0.001 818
AP - 0.000 0.000 0.100 0.100 0.000 0.000 0.400 0.100 0.100 0.200 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 10
BA - 0.000 0.000 0.054 0.041 0.126 0.232 0.157 0.142 0.080 0.070 0.049 0.018 0.010 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.005 0.000 0.000 0.008 0.002 0.000 0.002 5710
CE - 0.000 0.001 0.039 0.036 0.086 0.187 0.183 0.165 0.087 0.091 0.067 0.020 0.014 0.005 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.007 0.000 0.000 0.010 0.000 0.000 0.001 802
ES - 0.000 0.000 0.049 0.045 0.105 0.221 0.157 0.150 0.086 0.090 0.054 0.018 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.006 0.000 0.000 0.006 0.000 0.000 0.002 3048
GO - 0.000 0.000 0.050 0.035 0.114 0.216 0.160 0.145 0.078 0.084 0.067 0.017 0.004 0.001 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.011 0.000 0.000 0.010 0.000 0.000 0.007 718
MA - 0.000 0.000 0.046 0.036 0.101 0.187 0.181 0.184 0.072 0.075 0.060 0.023 0.008 0.002 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.013 0.000 0.000 0.005 0.000 0.000 0.007 614
MG - 0.000 0.001 0.061 0.043 0.104 0.208 0.152 0.132 0.102 0.081 0.056 0.022 0.010 0.001 0.002 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.008 0.000 0.000 0.009 0.001 0.000 0.006 2402
MS - 0.000 0.000 0.080 0.020 0.100 0.200 0.180 0.180 0.100 0.040 0.060 0.000 0.000 0.020 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 0.000 0.000 0.000 50
MT - 0.000 0.000 0.052 0.036 0.110 0.238 0.146 0.144 0.091 0.083 0.047 0.017 0.006 0.003 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.011 0.000 0.000 0.017 0.000 0.000 0.000 362
PA - 0.000 0.000 0.028 0.028 0.067 0.178 0.183 0.144 0.067 0.139 0.106 0.006 0.022 0.017 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.017 0.000 0.000 0.000 180
PB - 0.000 0.000 0.033 0.048 0.128 0.209 0.199 0.102 0.077 0.084 0.066 0.015 0.013 0.003 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.008 0.000 0.000 0.013 0.000 0.000 0.003 392
PE - 0.000 0.001 0.047 0.032 0.104 0.180 0.176 0.144 0.104 0.105 0.061 0.020 0.010 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.005 0.000 0.000 0.005 0.000 0.000 0.005 1010
PI - 0.000 0.000 0.043 0.034 0.100 0.194 0.190 0.190 0.080 0.089 0.041 0.016 0.002 0.000 0.005 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.005 0.000 0.000 0.009 0.000 0.000 0.002 562
PR - 0.000 0.000 0.037 0.038 0.095 0.203 0.149 0.161 0.087 0.091 0.067 0.016 0.021 0.008 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.009 0.000 0.000 0.009 0.000 0.000 0.006 886
RJ - 0.000 0.000 0.087 0.065 0.065 0.217 0.087 0.130 0.065 0.109 0.065 0.022 0.043 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.022 0.000 0.000 0.022 0.000 0.000 0.000 46
RN - 0.000 0.000 0.250 0.250 0.250 0.250 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 4

RO - 0.000 0.000 0.013 0.053 0.132 0.171 0.171 0.145 0.053 0.066 0.079 0.066 0.026 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.026 0.000 0.000 0.000 76
RR - 0.000 0.000 0.083 0.000 0.000 0.333 0.083 0.417 0.000 0.000 0.000 0.000 0.083 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 12
RS - 0.000 0.000 0.023 0.068 0.091 0.250 0.091 0.159 0.114 0.045 0.068 0.023 0.045 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.023 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 44
sC - 0.000 0.008 0.052 0.032 0.072 0.216 0.140 0.144 0.144 0.056 0.032 0.032 0.012 0.008 0.004 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.016 0.000 0.000 0.024 0.000 0.000 0.008 250
SE - 0.000 0.000 0.064 0.038 0.087 0.214 0.161 0.145 0.088 0.085 0.059 0.023 0.007 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.007 0.000 0.000 0.012 0.000 0.000 0.004 2832
SP - 0.000 0.000 0.042 0.036 0.095 0.209 0.163 0.145 0.079 0.096 0.064 0.026 0.010 0.003 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.013 0.000 0.001 0.010 0.000 0.000 0.007 698
TO - 0.000 0.000 0.042 0.053 0.114 0.201 0.106 0.231 0.091 0.095 0.034 0.011 0.004 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.008 0.000 0.000 0.011 0.000 0.000 0.000 264
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Locus:

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO

MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP
TO

leleoleoleoleoNeoNoNoNololololNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRe Y

D13S317

O OO OO ODOD O OO OODODODODODODODOODODODOO OO

.093
.056
.081
.200
.072
.108
.083
.104
.078
.091
.220
.097
.099
.142
.110
.083
.124
.140
.000
.053
.083
.136
.118
.094
.118
.078

O OO OO ODOD O OO OODODODODODODODOODODOOO OO0V

L1111
.167
.144
.100
.069
.079
.076
.068
.110
.081
.080
.086
.058
.079
.083
.087
.093
.060
.000
.053
.000
.182
.075
.062
.097
.074

[eleoleoleoleoNeoNoNoNolololoNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRol 5

.057
.000
.058
.000
.039
.052
.045
.048
.052
.039
.100
.069
.076
.047
.042
.051
.048
.080
.000
.066
.250
.045
.067
.038
.048
.027

e eoleoleoleoNeoNoNoNolololoNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRol S

.243
.333
.235
.400
.288
.295
.295
.316
277
.302
.200
.290
.337
.282
.304
.301
.293
.260
.250
.316
.167
.250
.315
.295
.284
.328

el eoleoleoleoNeoNoNoNololololNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRo S

.320
.278
.263
.300
.337
.288
.312
.295
.293
.318
.220
.279
.250
.305
.291
.309
.281
.380
.750
.303
.417
.205
.283
.325
.276
.336

[eleoleoleoleoNeoNoNoNolololoNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRol S

.105
.167
.139
.000
.137
.126
.141
L1111
.138
.121
.100
.135
.145
.100
.119
.123
.119
.040
.000
.158
.083
.045
.094
.129
.140
.113

[eleoleoleoleoNeoNoNoNololololNoNoNololBoBololoNoNoNoNoNoRol S

.069
.000
.079
.000
.058
.048
.047
.058
.050
.046
.080
.044
.029
.042
.051
.045
.041
.020
.000
.053
.000
.114
.047
.055
.037
.043

[eNeoleoleoleoNeoNeoNoNoloNoloNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRol S

.000
.000
.000
.000
.001
.001
.001
.000
.003
.000
.000
.000
.006
.003
.000
.002
.001
.020
.000
.000
.000
.023
.000
.001
.000
.000

el eoleoleoleoNeoNeoNoNoloNololoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRol S

de alelos

.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.001
.000
.000

334
18
800
10
5620
786
2976
722
618
2372
50
362
172
380
990
554
854
50

76
12
44
254
2874
670
256

136



Locus:

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO

MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP
TO

leleoleoleoleoNeoNoNoNololololNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRe Y

D16S539

O OO OO ODOD O OO OODODODODODODODOODODODOO OO

.014
.000
.029
.000
.029
.016
.023
.022
.013
.028
.033
.017
.049
.019
.018
.017
.014
.067
.000
.031
.000
.000
.011
.026
.011
.022

O OO OO ODODODODODODODODODODODODODOODODOOO OOV

171
.222
.196
.500
.190
.164
.163
.163
.142
.190
.233
.150
.189
.141
.169
.187
.142
.200
.250
.219
.250
.206
.121
177
.133
.184

e eoleoleoleoNeoNoNoNololNololNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRolh 5

.157
.056
.118
.000
.100
.121
.091
.082
.099
.070
.033
.122
.107
.096
.085
.083
.077
.033
.250
.062
.125
.029
.042
.101
.108
.059

[eNeoleoleoleoNeoNoNoNolololoNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRol S

.218
.444
.251
.000
.280
.258
.295
.299
.348
.280
.233
.228
.262
.319
.316
.286
.328
.300
.500
.375
.250
.294
.316
.291
.318
.324

[eNeoleoleoleoNeoNoNoNololololoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRol S

.269
.278
.242
.500
.239
.278
.242
.263
.246
.260
.300
.306
.221
.237
.246
.265
.267
.233
.000
.125
.250
.294
.321
.251
.254
.294

[eNeoleoleoleoNeoNoNoNolololoNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRol S

.139
.000
.143
.000
.139
.143
.160
.134
.136
.154
.133
.144
.148
.159
.144
.153
.155
.133
.000
.125
.125
.176
.168
.134
171
.110

[eNeoleoleoleoNeoNoNoNolololoNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRol S

.032
.000
.022
.000
.020
.020
.025
.034
.016
.018
.033
.028
.025
.030
.018
.010
.014
.033
.000
.062
.000
.000
.021
.017
.006
.007

el eoleoleoleoNeoNoNoNololololNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRol S

.000
.000
.000
.000
.002
.000
.000
.000
.000
.001
.000
.000
.000
.000
.003
.000
.002
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.002
.000
.000

el eoleoleoleoNeoNoNoNololNololoNoNololBoBololoNoNoNoNoNoRol S

.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.006
.000
.000
.000
.000
.002
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000

el eoleoleoleoNeoNeoNoNololololoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRol 5

de alelos

.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.002
.000
.001
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000

216
18
414

2750
446
2216
558
374
1552
30
180
122
270
598
412
640
30

32

34
190
2212
362
136

137



Locus:

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO

MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP
TO

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeooNoBololo o

D16S753

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNeooNoRololo o)

loleoleoNeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNooNoRololo o)

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNooNoRoNoho e

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNooNoBoNolo o)

ol eoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeooNoRololo o

loNeoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNoloNoRoNolo e

loNeololeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeooNoBololo o)

O OO OO ODODODOODODODODODODODOOODODOOOOOoOOo

ol eololeoleoNoNoNolololeololoNoNoloBololeoNeoBoNoBoNolo e

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeoBoNoRololo e

ol eoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeoloNoRololo ol

o eoleoleoleoNoNoNolololeololoNoNololololeoNooNoRololo e

loNeoleoleoleoNoNoNolololeololoNoNoloBololeoNeoloNoRololo e

de alelos

306
14
752
10
5248
740
2508
628
522
2138
48
334
164
356
894
364
838
34

68
12
42
192
2526
646
216

138



Locus:

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO

MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP
TO

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeooNoBololo o

D21S51437

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNeooNoRololo o)

loleoleoNeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNooNoRololo o)

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNooNoRoNoho e

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNoloNoBololo e

loleoleoleoleoNoNoNolololeololoNoNololololeoNoloNoRoNolo o)

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNooNoRololo e

loleoleolNeoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNeoloNoBRololo e

loleoleoleoleoNoNoNolololeololNoNoNoloBololeoNeooNoBoNolo e

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNooNoBoNolo e

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeooNoRololo o)

loleoleoleoleoNoNoNolololeololoNoNololololeoNoloNoRoNolo ol

loleoleoleoleoNoNoNolololeoolNoNoNololololeoNeooNoRoNolo o

de alelos

342
18
814

5636
800
2988
718
618
2388
50
362
176
392
998
562
872
50

76
12
44
246
2896
694
264

139



Locus:

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO

MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP
TO

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeooNoBololo o

D22S534

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNeooNoRololo o)

loleoleoNeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNooNoRololo o

loleoleoleoleoNoNoNolololeololoNoNoloBololeoNeooNoBololo e

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNooNoRololo e

loleololeoleoNoNoNolololeololoNoNoloBololeoNeoloNoBololo o)

loleoleoleoleoNoNoNolololeololoNoNoloBololeoNooNoBololo e

loleololeoleoNoNoNolololeololoNoNoloBololeoNeooNoBRoNolo o)

ol eololeoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNooNoBoNolo o

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNeooNoBoNolo o)

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNeooNoRoNolo e

O OO OO ODODODOODODODODODODODOOODODOOOOOoOOo

de alelos

298
18
742
10
5246
720
2816
700
572
2278
48
346
148
380
936
534
792
46

64
12
40
220
2756
652
242

140



Locus:

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO

MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP
TO

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeooNoBololo o

D22S689

loleololeoleoNoNoNolololeololoNoNololololeoNooNoBololo o

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNooNoBololo o)

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeoloNoRololo e

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNoloNoRololo o)

loleololeoleoNoNoNolololeololoNoNololololeoNoBoNoBoNolo e

ol eololeoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNoloNoRoloho e

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNoloNoRololo e

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNeooNoRololo e

loleoleoleoleoNoNoNolololeololoNoNololololeoNeoloNoRoloho o

loleoleoleoleoNoNoNolololeololoNoNololololeoNoBoNoRoloho e

loleoleoleoleoNoNoNololoeooloNoNololololeoNooNoBololo el

loleoleoleoleoNoNoNolololeololoNoNololololeoNoloNoBoNolo o)

leleoleoleoleoNoNoNololoeooloNoNoloBlololeoNeooNoBololo e

leleoleoleoleoNoNoNololoNeooloNoNoloBololeoNeooNoBololo ol

de alelos

198
14
504

3974
540
2200
472
378
1516
26
214
108
270
658
402
494
34

58

18
192
1926
404
174

141



Pop
N° de

Alelos
alelos

7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32

11.2 12.2 13.2 14.2 15.2 16.2 17.2 18.2 19.2 20.2 21.2 22.2 23.2 24.2 25.2 26.2 27.2 28.2 29.2 30.2 31.2 32.2 33.2 34.2 35.2 36.2

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.003 0.006 0.009 0.039 0.033 0.097 0.082 0.076 0.082 0.070 0.024 0.015 0.003 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.003 0.003 0.000 0.000 0.003 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.006 0.024 0.021 0.039 0.048 0.079 0.073 0.052 0.042 0.036 0.009 0.015 0.006 0.000 0.000 0.000 330

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.056 0.056 0.056 0.000 0.167 0.111 0.111 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.167 0.111 0.111 0.000 0.000 0.056 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 18

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.001 0.012 0.027 0.050 0.096 0.103 0.113 0.109 0.069 0.028 0.004 0.001 0.000 0.000 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.003 0.000 0.001 0.001 0.000 0.001 0.000 0.004 0.008 0.015 0.015 0.018 0.024 0.053 0.071 0.046 0.058 0.032 0.019 0.008 0.003 0.001 0.001 0.000 778

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.167 0.000 0.000 0.167 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.167 0.000 0.000 0.000 0.000 0.167 0.000 0.000 0.167 0.167 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 6

- 0.001 0.000 0.000 0.001 0.002 0.005 0.012 0.036 0.059 0.082 0.080 0.104 0.105 0.076 0.036 0.010 0.001 0.001 0.000 0.000 0.001 0.001 0.000 0.000 0.000 0.001
0.000 0.001 0.001 0.001 0.002 0.001 0.000 0.000 0.000 0.003 0.012 0.014 0.023 0.025 0.031 0.047 0.066 0.060 0.041 0.031 0.016 0.007 0.003 0.001 0.001 0.001 5538

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.003 0.004 0.014 0.047 0.048 0.069 0.109 0.104 0.067 0.045 0.031 0.010 0.000 0.000 0.000 0.003 0.000 0.000 0.001 0.000 0.000 0.001
0.001 0.001 0.000 0.000 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.005 0.006 0.019 0.027 0.031 0.032 0.069 0.076 0.064 0.031 0.039 0.019 0.018 0.004 0.000 0.000 0.001 786

- 0.000 0.000 0.000 0.001 0.003 0.007 0.011 0.025 0.056 0.074 0.085 0.101 0.098 0.063 0.034 0.013 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.001 0.001 0.001 0.003 0.000 0.000 0.001 0.000 0.002 0.014 0.019 0.024 0.025 0.031 0.053 0.062 0.056 0.053 0.034 0.024 0.012 0.002 0.001 0.003 0.000 2938

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.006 0.022 0.025 0.061 0.072 0.072 0.102 0.097 0.061 0.036 0.007 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.003 0.001 0.003 0.000 0.001 0.000 0.000 0.001 0.001 0.008 0.019 0.022 0.014 0.028 0.061 0.070 0.058 0.046 0.032 0.033 0.017 0.006 0.007 0.001 0.003 718

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.002 0.002 0.010 0.042 0.047 0.077 0.075 0.090 0.098 0.060 0.033 0.011 0.000 0.002 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.002 0.000 0.000 0.002 0.003 0.002 0.000 0.000 0.003 0.005 0.005 0.011 0.021 0.033 0.031 0.075 0.059 0.081 0.059 0.021 0.023 0.007 0.007 0.002 0.000 0.000 614

- 0.000 0.000 0.000 0.001 0.002 0.005 0.014 0.036 0.051 0.068 0.084 0.097 0.087 0.056 0.033 0.014 0.003 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.001 0.001
0.000 0.002 0.001 0.001 0.002 0.002 0.000 0.000 0.000 0.005 0.023 0.022 0.017 0.033 0.039 0.046 0.066 0.053 0.059 0.035 0.020 0.011 0.004 0.001 0.001 0.000 2304

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 0.000 0.020 0.120 0.060 0.080 0.060 0.020 0.060 0.040 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.040 0.060 0.040 0.000 0.020 0.000 0.020 0.100 0.080 0.100 0.060 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 50

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.011 0.020 0.045 0.064 0.084 0.120 0.112 0.059 0.036 0.008 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.003
0.000 0.006 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.003 0.011 0.022 0.031 0.011 0.036 0.042 0.053 0.081 0.064 0.036 0.017 0.011 0.003 0.006 0.003 0.000 358

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.011 0.056 0.067 0.067 0.062 0.129 0.051 0.067 0.034 0.006 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.006 0.000 0.017 0.006 0.034 0.028 0.022 0.051 0.062 0.090 0.056 0.034 0.022 0.011 0.006 0.000 0.000 0.006 178

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.003 0.000 0.019 0.032 0.053 0.098 0.082 0.130 0.085 0.032 0.026 0.005 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.003 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.005 0.011 0.019 0.024 0.024 0.026 0.042 0.071 0.050 0.058 0.037 0.034 0.019 0.008 0.003 0.003 0.000 378

- 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.005 0.016 0.027 0.073 0.074 0.082 0.093 0.082 0.055 0.031 0.012 0.002 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.001 0.000 0.000 0.001
0.001 0.002 0.002 0.001 0.001 0.000 0.000 0.001 0.001 0.004 0.007 0.012 0.026 0.040 0.025 0.044 0.073 0.068 0.050 0.041 0.024 0.013 0.004 0.000 0.002 0.000 992

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.002 0.002 0.009 0.035 0.048 0.066 0.077 0.092 0.104 0.077 0.018 0.009 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.002 0.000 0.000
0.002 0.002 0.004 0.002 0.005 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.018 0.016 0.035 0.026 0.042 0.062 0.046 0.073 0.040 0.042 0.020 0.011 0.005 0.000 0.004 0.000 546

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.001 0.008 0.029 0.050 0.086 0.074 0.082 0.076 0.059 0.042 0.012 0.005 0.000 0.000 0.001 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001
0.001 0.001 0.001 0.000 0.001 0.001 0.000 0.000 0.000 0.007 0.008 0.028 0.032 0.031 0.036 0.047 0.077 0.055 0.061 0.042 0.026 0.007 0.002 0.001 0.002 0.000 852

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 0.060 0.080 0.140 0.120 0.160 0.040 0.020 0.040 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 0.040 0.000 0.000 0.020 0.040 0.040 0.040 0.040 0.060 0.020 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 50

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.250 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.250 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.250 0.000 0.000 0.000 0.250 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 4

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.026 0.013 0.026 0.053 0.026 0.092 0.053 0.079 0.066 0.026 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.013 0.000 0.000 0.013 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.053 0.092 0.013 0.039 0.026 0.066 0.105 0.026 0.013 0.026 0.039 0.000 0.013 0.000 0.000 76

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.083 0.083 0.083 0.167 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.083 0.083 0.000 0.000 0.167 0.250 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 12

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.025 0.000 0.050 0.100 0.125 0.075 0.075 0.050 0.075 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.050 0.000 0.025 0.000 0.025 0.050 0.075 0.025 0.025 0.075 0.050 0.025 0.000 0.000 0.000 0.000 40

- 0.000 0.004 0.000 0.000 0.000 0.000 0.016 0.036 0.048 0.107 0.075 0.079 0.056 0.044 0.020 0.008 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.004 0.000 0.000 0.004 0.000 0.000 0.000 0.000 0.008 0.004 0.036 0.032 0.040 0.028 0.052 0.067 0.083 0.060 0.036 0.016 0.024 0.008 0.004 0.004 0.000 252

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.010 0.015 0.031 0.049 0.086 0.073 0.095 0.093 0.072 0.035 0.011 0.005 0.000 0.000 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.004 0.001 0.001 0.001 0.001 0.000 0.000 0.001 0.003 0.012 0.020 0.025 0.023 0.031 0.054 0.066 0.054 0.043 0.037 0.023 0.014 0.003 0.002 0.001 0.001 2798

- 0.000 0.000 0.000 0.001 0.003 0.006 0.016 0.035 0.045 0.098 0.070 0.098 0.104 0.056 0.028 0.000 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.001 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.000 0.000 0.003 0.010 0.021 0.028 0.037 0.032 0.051 0.075 0.065 0.037 0.041 0.019 0.010 0.003 0.001 0.000 0.000 682

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.008 0.028 0.071 0.102 0.067 0.091 0.094 0.059 0.016 0.008 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.004 0.000 0.000 0.000 0.000 0.004 0.000 0.008 0.020 0.024 0.004 0.055 0.039 0.075 0.083 0.039 0.031 0.031 0.016 0.016 0.008 0.000 0.000 0.000 254
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0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.002

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000
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0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.001

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000
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0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

0.000

142



Locus:

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO

MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP
TO

de alelos

O OO OO ODODOODODOODODODODODOODOOOOOO OO

[eeoleoleoleoNeoNoloNolololoNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoReo R

.000
.000
.001
.000
.003
.000
.002
.000
.000
.002
.000
.000
.000
.005
.001
.000
.001
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.001
.000
.000

O OO OO0 ODOODODOODODODODODODODOOODODOOOOO

.247
.333
.284
.300
.191
.225
.209
.204
.216
.186
.220
.250
.202
.182
.206
.240
.239
.196
.250
.175
.167
.091
.236
.176
.210
.223

e eoleoleoleoNeoNoNoNoNolololoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRe Y

.283
.222
.292
.200
.283
.264
.268
.244
.269
.264
.240
.233
.256
.259
.250
.240
.191
.174
.750
.263
.250
.159
.180
.259
.256
L2777

OO O OO ODODOODODODODODODODODODODOODODODOO OO

.107
L1111
.086
.100
.180
.136
.164
.138
.116
.163
.120
.151
.155
.154
.154
.141
.131
.109
.000
.163
.333
.182
.112
.180
.168
.142

O OO OO ODOD O OO ODODODODODODODODOODODOOO ooV

.146
.222
.115
.200
.156
.159
.158
171
.166
.173
.200
.125
.149
.169
.169
.141
.148
.217
.000
.188
.000
.136
.180
.173
.150
.131

[eeoleoleoleoNeoNeolNoNolololoNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRol 5

.003
.000
.004
.000
.005
.004
.002
.004
.005
.004
.000
.009
.006
.003
.005
.002
.007
.000
.000
.000
.000
.023
.000
.004
.006
.000

[eNeoleoleoleoNeoNeoNoNoloNololoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRol S

.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.001
.000

O OO OO ODODODODODOODODODODODODODOODODOOO OOV

336

.111 18

806

.200 10

5704
788
3046
730
610
2386

.220 50

344
168
390
1002
566
886

.304 46

.212 80
.250 12
.409 44

250
2900
692
260
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Anexo 16 — Tabelas de Freqliéncias alélicas Conjunto de Dados 2

Locus:

D2S1338

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO
MA
MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP

de alelos

loleoleoleoleoNoNoNoNololololoNoNoloBololoNoloNoRoNoR ol S

o eoleoleoleoNoNoNoNololololoNoNoloBololoNoloNoRoNoRol S

.001
.000
.001
.000
.000
.000
.000
.000
.002
.000
.000
.000
.000
.001
.001
.000
.001
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.002

loleoleoleoleoNoNoNoNololololoNoNololololoNoloNoRoNoR ol S

.000
.000
.001
.000
.001
.001
.001
.003
.001
.002
.000
.005
.003
.001
.001
.000
.001
.000
.000
.000
.000
.000
.002
.001
.003

loleoleoleoleoNoNoNoNololololoNoNoloBololoNoloNoRoNoRol S

.050
.000
.037
.000
.049
.038
.045
.051
.038
.046
.048
.033
.055
.041
.054
.040
.053
.043
.071
.032
.028
.020
.045
.045
.044

loleololeoleoNoNoNoNololololoNoNoloBololoNoloNoRoNoRol S

.207
.342
.199
.176
.183
.195
.191
.191
.192
.211
.260
.234
.221
.236
.213
.188
.232
.228
.286
.215
.361
.147
.250
.200
.221

loleoleoleoleoNoNoNoNololololoNoNoloBololoNoloNoRoNoR ol 5

.068
.053
.072
.147
.069
.078
.070
.079
.077
.075
.115
.071
.097
.092
.069
.087
.091
.054
.071
.070
.028
.078
.083
.070
.081

loleoleoleoleoNoNoNoNololololoNoNoloBololoNoloNoRoNoRol S

.123
.211
.163
.147
.127
.137
.125
127
.133
.127
.096
.120
.081
.118
.137
.131
.136
.174
.143
.101
.139
.186
.108
.121
.136

loNeoNeoNoNoNoNoNoloNeoloNoNoNoNoNololoNeoNoNeNolNolNoNoN V]

.147
.053
.118
.088
.128
.123
.130
.123
.118
.130
.115
.130
.127
.114
.113
.147
.116
.130
.000
.165
.083
.196
.133
.137
L1117

loNeoNeoNoNoNoNoNoloNeoloNoNoNoNoNolNoloNeolNoNeNolNolNo ol V]

.051
.026
.037
.059
.077
.048
.066
.051
.069
.068
.077
.059
.068
.069
.053
.060
.043
.076
.143
.051
.028
.029
.045
.067
.055

loNeoNeoNoNoNoNoNoNoNeoloNoNoNoNoNolNoloNeolNoNeNolNolNoNoN V]

.081
.053
.080
.147
.094
.079
.082
.062
.082
.067
.038
.087
.075
.068
.077
.080
.055
.022
.000
.095
.028
.059
.041
.079
.067

loNeoNeoNoNoNoNoNoNoNeoloNoNoNoNoNolNoloNeolNoNeNolNolNoNoN V]

.115
.053
.133
.118
.112
.134
.117
.131
.117
.108
.087
111
.091
.098
.100
.108
.107
.109
.286
.127
L1111
.108
.117
.103
117

loNeoNeoNoNoNoNoNoloNeoloNoNoNoNoNololoNeolNoNeNolNolNolNoN V]

.078
.105
.077
.088
.082
.088
.086
.083
.083
.077
.087
.052
.094
.088
.086
.087
.071
.087
.000
.082
.056
.069
.063
.094
.083

loNeoNeoNoNoNoNoNoloNeoloNoNoNoNoNololoNeolNoNeNolNolNoNoN V]

.060
.053
.071
.029
.058
.056
.068
.081
.074
.068
.038
.081
.062
.058
.069
.058
.077
.043
.000
.051
.139
.069
.081
.063
.056

loNeoNeoNoNoNoNoNoloNeoloNoNoNoNoNolNoloNeolNoNeNolNolNoNoN V]

.014
.053
.008
.000
.017
.016
.017
.015
.013
.021
.029
.014
.026
.011
.025
.015
.016
.033
.000
.006
.000
.029
.023
.018
.015

loNeoNeoNoNoNoNoNoloNeoloNoNoNoNoNololoNeolNoNeNolNolNoNoN V]

.001
.000
.001
.000
.003
.005
.002
.003
.000
.002
.010
.001
.000
.005
.002
.000
.002
.000
.000
.006
.000
.010
.009
.002
.002

loNeoNeoNoNoNoNoNoloNeoloNoNoNoNoNololoNeolNoNeNolNolNoNoN V]

.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.001
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000

702
38
1554
34
10624
1526
6148
1280
1356
4640
104
728
308
738
1846
1232
1472
92
14
158

102
444
5860
1224
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Locus:

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO
MA
MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP
TO

D351358

Alelos N° de alelos
8 9 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 15.2

0.000 0.000 0.000 0.002 0.005 0.073 0.330 0.304 0.167 0.103 0.016 0.002 0.000 0.000 0.000 642
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.158 0.184 0.289 0.158 0.184 0.026 0.000 0.000 0.000 0.000 38
0.000 0.000 0.000 0.001 0.001 0.060 0.401 0.291 0.157 0.080 0.008 0.000 0.000 0.000 0.000 1462
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.412 0.235 0.206 0.118 0.029 0.000 0.000 0.000 0.000 34
0.000 0.000 0.001 0.002 0.004 0.100 0.305 0.286 0.203 0.090 0.008 0.001 0.000 0.000 0.000 9738
0.001 0.000 0.000 0.003 0.005 0.088 0.299 0.289 0.191 0.110 0.013 0.001 0.000 0.000 0.000 1454
0.000 0.000 0.001 0.003 0.004 0.095 0.298 0.279 0.211 0.099 0.009 0.000 0.000 0.000 0.000 5660
0.000 0.001 0.000 0.003 0.005 0.106 0.294 0.264 0.208 0.109 0.009 0.001 0.001 0.000 0.000 1242
0.000 0.000 0.000 0.004 0.006 0.088 0.334 0.272 0.174 0.113 0.009 0.000 0.000 0.000 0.000 1302
0.000 0.000 0.000 0.003 0.004 0.095 0.281 0.274 0.218 0.113 0.009 0.001 0.000 0.000 0.000 4356
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.109 0.261 0.228 0.250 0.152 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 92
0.000 0.000 0.000 0.001 0.003 0.097 0.321 0.261 0.196 0.112 0.008 0.000 0.000 0.000 0.000 708
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.092 0.323 0.266 0.209 0.103 0.007 0.000 0.000 0.000 0.000 282
0.000 0.000 0.001 0.004 0.003 0.089 0.297 0.261 0.190 0.140 0.014 0.000 0.000 0.000 0.000 706
0.000 0.000 0.002 0.001 0.002 0.089 0.308 0.284 0.202 0.097 0.015 0.001 0.001 0.000 0.000 1702
0.000 0.000 0.000 0.007 0.005 0.096 0.318 0.286 0.164 0.111 0.008 0.004 0.000 0.000 0.000 1216
0.000 0.000 0.001 0.001 0.002 0.092 0.298 0.253 0.209 0.133 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 1386
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.080 0.330 0.284 0.193 0.102 0.011 0.000 0.000 0.000 0.000 88
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.056 0.167 0.333 0.278 0.111 0.056 0.000 0.000 0.000 0.000 18
0.000 0.000 0.000 0.007 0.007 0.067 0.313 0.306 0.187 0.097 0.007 0.007 0.000 0.000 0.000 134
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.111 0.417 0.194 0.083 0.194 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 36
0.000 0.000 0.000 0.000 0.012 0.105 0.326 0.221 0.209 0.105 0.012 0.012 0.000 0.000 0.000 86
0.000 0.000 0.000 0.000 0.009 0.107 0.299 0.270 0.180 0.128 0.007 0.000 0.000 0.000 0.000 422
0.000 0.000 0.000 0.002 0.004 0.094 0.296 0.267 0.203 0.124 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 5596
0.000 0.000 0.001 0.000 0.004 0.103 0.301 0.255 0.207 0.118 0.012 0.000 0.000 0.000 0.000 1180
0.000 0.000 0.000 0.002 0.008 0.104 0.305 0.282 0.186 0.108 0.004 0.002 0.000 0.000 0.000 528
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Locus:

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO
MA
MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP
TO

D352387

Alelos N° de alelos
160 162 164 166 168 170 172 174 176 178 180 182 184 186 188 190 192 194 196 198 200 202 204 206 208 210 212 214 216 218 220

0.002 0.000 0.000 0.000 0.003 0.017 0.016 0.000 0.112 0.000 0.071 0.005 0.107 0.007 0.083 0.024 0.135 0.022 0.154 0.014 0.119 0.000 0.064 0.002 0.035 0.000 0.007 0.000 0.000 0.000 0.000 578
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.045 0.000 0.091 0.000 0.091 0.045 0.045 0.000 0.136 0.000 0.227 0.000 0.182 0.000 0.091 0.000 0.000 0.000 0.045 0.000 0.000 0.000 0.000 22
0.001 0.000 0.000 0.000 0.001 0.007 0.012 0.000 0.118 0.000 0.100 0.004 0.116 0.004 0.077 0.010 0.140 0.015 0.151 0.011 0.127 0.001 0.061 0.002 0.031 0.001 0.004 0.000 0.003 0.000 0.000 1334
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.071 0.000 0.071 0.000 0.214 0.000 0.071 0.000 0.143 0.000 0.000 0.000 0.143 0.143 0.071 0.000 0.071 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 14
0.002 0.000 0.000 0.000 0.003 0.038 0.011 0.000 0.058 0.004 0.081 0.008 0.100 0.005 0.114 0.029 0.126 0.034 0.142 0.022 0.117 0.012 0.053 0.005 0.027 0.001 0.007 0.000 0.000 0.000 0.000 9196
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.013 0.004 0.000 0.080 0.001 0.080 0.002 0.095 0.001 0.093 0.012 0.134 0.010 0.198 0.013 0.126 0.006 0.070 0.004 0.043 0.000 0.012 0.002 0.003 0.000 0.000 1194
0.001 0.000 0.000 0.000 0.001 0.024 0.009 0.000 0.070 0.002 0.073 0.005 0.099 0.004 0.112 0.026 0.137 0.027 0.162 0.017 0.118 0.012 0.056 0.004 0.029 0.001 0.008 0.000 0.002 0.001 0.000 4640
0.000 0.000 0.001 0.000 0.002 0.014 0.005 0.002 0.049 0.003 0.080 0.006 0.087 0.004 0.094 0.017 0.171 0.025 0.178 0.007 0.145 0.010 0.068 0.001 0.021 0.001 0.006 0.000 0.001 0.001 0.000 996
0.002 0.000 0.000 0.001 0.001 0.014 0.011 0.000 0.074 0.002 0.073 0.008 0.111 0.007 0.093 0.019 0.151 0.019 0.146 0.016 0.131 0.008 0.066 0.003 0.034 0.000 0.007 0.001 0.002 0.001 0.000 1076
0.002 0.000 0.001 0.000 0.001 0.021 0.007 0.000 0.054 0.002 0.071 0.006 0.107 0.002 0.099 0.019 0.132 0.023 0.175 0.013 0.146 0.011 0.065 0.004 0.026 0.001 0.010 0.001 0.001 0.000 0.000 3812
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.011 0.011 0.000 0.106 0.000 0.053 0.000 0.096 0.000 0.085 0.000 0.170 0.011 0.245 0.000 0.160 0.000 0.021 0.000 0.021 0.000 0.000 0.000 0.011 0.000 0.000 94
0.000 0.000 0.000 0.000 0.002 0.018 0.005 0.000 0.080 0.002 0.072 0.006 0.102 0.005 0.123 0.019 0.116 0.011 0.186 0.003 0.135 0.003 0.070 0.002 0.035 0.000 0.006 0.000 0.000 0.000 0.000 628
0.004 0.000 0.000 0.000 0.000 0.015 0.011 0.000 0.098 0.000 0.080 0.004 0.102 0.000 0.083 0.011 0.140 0.015 0.144 0.019 0.129 0.011 0.102 0.000 0.015 0.000 0.008 0.000 0.008 0.000 0.000 264
0.000 0.002 0.000 0.000 0.000 0.015 0.007 0.000 0.061 0.002 0.084 0.002 0.099 0.012 0.084 0.026 0.155 0.009 0.179 0.010 0.138 0.009 0.063 0.000 0.039 0.002 0.002 0.000 0.000 0.000 0.002 586
0.002 0.000 0.002 0.000 0.000 0.018 0.007 0.001 0.073 0.002 0.081 0.003 0.101 0.009 0.098 0.025 0.144 0.020 0.149 0.013 0.133 0.004 0.067 0.001 0.035 0.001 0.008 0.001 0.001 0.000 0.000 1486
0.001 0.000 0.000 0.000 0.001 0.017 0.007 0.000 0.076 0.000 0.051 0.006 0.103 0.003 0.110 0.016 0.131 0.019 0.160 0.014 0.146 0.011 0.083 0.004 0.029 0.001 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 700
0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.012 0.002 0.000 0.082 0.001 0.073 0.001 0.101 0.000 0.100 0.011 0.139 0.012 0.207 0.003 0.144 0.004 0.072 0.001 0.025 0.001 0.007 0.000 0.001 0.001 0.000 1384
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.015 0.000 0.059 0.015 0.074 0.000 0.088 0.000 0.118 0.000 0.162 0.000 0.162 0.029 0.147 0.000 0.103 0.000 0.015 0.000 0.000 0.000 0.015 0.000 0.000 68
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.071 0.000 0.286 0.000 0.071 0.000 0.071 0.000 0.143 0.000 0.357 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 14
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.023 0.015 0.000 0.100 0.000 0.108 0.000 0.077 0.000 0.092 0.015 0.123 0.023 0.208 0.038 0.092 0.008 0.031 0.008 0.015 0.000 0.023 0.000 0.000 0.000 0.000 130
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.167 0.000 0.167 0.000 0.000 0.000 0.083 0.000 0.083 0.000 0.167 0.000 0.167 0.000 0.083 0.000 0.083 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 12
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.012 0.000 0.000 0.037 0.000 0.061 0.000 0.085 0.000 0.098 0.000 0.207 0.000 0.207 0.012 0.171 0.000 0.085 0.000 0.000 0.000 0.024 0.000 0.000 0.000 0.000 82
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.003 0.000 0.064 0.000 0.064 0.003 0.092 0.003 0.107 0.003 0.129 0.003 0.178 0.000 0.221 0.000 0.086 0.000 0.025 0.003 0.012 0.000 0.003 0.000 0.000 326
0.002 0.000 0.000 0.000 0.001 0.021 0.006 0.000 0.066 0.001 0.070 0.005 0.113 0.005 0.119 0.025 0.132 0.023 0.155 0.016 0.115 0.005 0.072 0.002 0.032 0.000 0.009 0.000 0.002 0.000 0.000 4572
0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.013 0.006 0.000 0.057 0.001 0.068 0.003 0.106 0.003 0.109 0.013 0.134 0.009 0.185 0.007 0.163 0.003 0.063 0.002 0.03%9 0.002 0.007 0.001 0.000 0.003 0.001 1072
0.000 0.000 0.000 0.000 0.002 0.010 0.008 0.000 0.084 0.000 0.082 0.000 0.098 0.004 0.126 0.013 0.138 0.027 0.161 0.006 0.134 0.015 0.069 0.002 0.010 0.002 0.006 0.002 0.000 0.000 0.000 478
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Locus: D3S52406

Pop Alelos N° de alelos

284 288 292 296 300 302 304 306 308 310 312 314 316 318 320 322 324 326 328 332 336 340 344 348 352 356 360 364 368 372

AC - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.003 0.000 0.010 0.000 0.016 0.000 0.074 0.002 0.067 0.000 0.120 0.000 0.115 0.000 0.096 0.104 0.114 0.128 0.082 0.045 0.013 0.008 0.002 0.002 0.000 0.000 624
AL - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.107 0.000 0.179 0.000 0.107 0.000 0.071 0.000 0.036 0.250 0.143 0.107 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 28

AM - 0.000 0.000 0.000 0.001 0.003 0.000 0.008 0.000 0.043 0.000 0.098 0.000 0.083 0.000 0.101 0.000 0.100 0.000 0.079 0.110 0.115 0.121 0.060 0.045 0.017 0.012 0.003 0.001 0.001 0.000 1324
AP - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.033 0.000 0.067 0.000 0.100 0.000 0.133 0.000 0.033 0.000 0.067 0.233 0.100 0.133 0.067 0.033 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 30

BA - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.004 0.000 0.014 0.000 0.024 0.002 0.090 0.002 0.124 0.000 0.132 0.000 0.137 0.000 0.106 0.095 0.087 0.076 0.050 0.025 0.019 0.008 0.003 0.001 0.000 0.000 8810
CE - 0.000 0.000 0.000 0.001 0.002 0.000 0.014 0.002 0.034 0.002 0.074 0.002 0.120 0.000 0.105 0.000 0.140 0.000 0.092 0.095 0.089 0.089 0.073 0.036 0.017 0.013 0.002 0.000 0.000 0.000 1318
ES - 0.000 0.000 0.000 0.001 0.004 0.000 0.012 0.000 0.029 0.001 0.077 0.002 0.116 0.000 0.134 0.000 0.130 0.000 0.100 0.110 0.085 0.084 0.052 0.028 0.019 0.010 0.004 0.002 0.000 0.001 5150
GO - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.004 0.000 0.011 0.000 0.027 0.002 0.090 0.001 0.104 0.000 0.121 0.000 0.147 0.000 0.112 0.106 0.087 0.080 0.057 0.025 0.011 0.004 0.006 0.004 0.000 0.000 1132
MA - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.014 0.000 0.028 0.002 0.089 0.000 0.085 0.000 0.097 0.000 0.134 0.001 0.101 0.122 0.100 0.104 0.052 0.038 0.020 0.009 0.002 0.002 0.001 0.001 1242
MG - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.011 0.001 0.022 0.001 0.078 0.001 0.125 0.000 0.129 0.000 0.132 0.000 0.111 0.099 0.087 0.097 0.052 0.025 0.015 0.008 0.003 0.001 0.001 0.000 4132
MS - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.011 0.000 0.021 0.000 0.064 0.000 0.064 0.000 0.064 0.000 0.170 0.000 0.074 0.117 0.106 0.213 0.043 0.021 0.032 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 94

MT - 0.000 0.000 0.000 0.002 0.008 0.000 0.016 0.000 0.018 0.000 0.065 0.000 0.122 0.000 0.122 0.000 0.114 0.000 0.091 0.121 0.090 0.116 0.073 0.011 0.021 0.002 0.003 0.002 0.003 0.000 614
PA - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.004 0.000 0.023 0.000 0.100 0.000 0.085 0.000 0.112 0.000 0.142 0.000 0.115 0.092 0.112 0.119 0.054 0.012 0.023 0.008 0.000 0.000 0.000 0.000 260
PB - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.007 0.000 0.013 0.000 0.025 0.000 0.063 0.000 0.108 0.000 0.108 0.000 0.127 0.000 0.139 0.078 0.121 0.091 0.048 0.034 0.024 0.009 0.003 0.000 0.000 0.000 668
PE - 0.000 0.000 0.000 0.001 0.004 0.000 0.016 0.000 0.037 0.002 0.087 0.001 0.121 0.001 0.121 0.000 0.141 0.000 0.105 0.093 0.079 0.080 0.055 0.027 0.019 0.006 0.002 0.000 0.000 0.000 1566
PI - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.009 0.000 0.020 0.003 0.027 0.000 0.084 0.001 0.110 0.000 0.109 0.000 0.120 0.000 0.088 0.106 0.094 0.081 0.067 0.037 0.026 0.013 0.005 0.001 0.000 0.000 1116
PR - 0.000 0.000 0.000 0.001 0.001 0.000 0.013 0.001 0.023 0.001 0.077 0.000 0.105 0.000 0.109 0.000 0.114 0.000 0.125 0.113 0.113 0.095 0.055 0.030 0.014 0.005 0.004 0.002 0.000 0.000 1244
RJ - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.013 0.000 0.013 0.000 0.038 0.000 0.115 0.000 0.115 0.000 0.115 0.000 0.115 0.115 0.154 0.051 0.064 0.064 0.026 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 78

RN - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.100 0.000 0.200 0.000 0.100 0.000 0.000 0.100 0.000 0.200 0.300 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 10

RO - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.007 0.000 0.014 0.000 0.028 0.000 0.056 0.000 0.120 0.000 0.106 0.000 0.169 0.000 0.056 0.113 0.070 0.077 0.092 0.042 0.028 0.007 0.000 0.014 0.000 0.000 142
RR - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.042 0.125 0.000 0.125 0.000 0.083 0.000 0.208 0.000 0.125 0.042 0.083 0.042 0.042 0.042 0.042 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 24

RS - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.037 0.000 0.110 0.012 0.122 0.000 0.146 0.000 0.085 0.000 0.073 0.098 0.098 0.073 0.061 0.037 0.024 0.012 0.012 0.000 0.000 0.000 82

sC - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.014 0.000 0.026 0.002 0.067 0.002 0.100 0.000 0.131 0.000 0.100 0.000 0.100 0.117 0.093 0.119 0.071 0.029 0.014 0.007 0.002 0.002 0.002 0.000 420
SE - 0.000 0.001 0.000 0.000 0.003 0.000 0.018 0.000 0.038 0.001 0.085 0.001 0.114 0.000 0.126 0.000 0.135 0.000 0.104 0.093 0.087 0.080 0.052 0.026 0.016 0.015 0.004 0.001 0.001 0.000 5132
SP - 0.000 0.002 0.001 0.001 0.004 0.000 0.016 0.002 0.032 0.001 0.082 0.003 0.112 0.000 0.151 0.000 0.111 0.000 0.090 0.108 0.087 0.084 0.057 0.023 0.019 0.005 0.008 0.002 0.000 0.000 1108
TO - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.011 0.000 0.016 0.002 0.062 0.000 0.127 0.000 0.141 0.000 0.143 0.000 0.116 0.098 0.096 0.083 0.047 0.025 0.022 0.007 0.004 0.000 0.000 0.000 448
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Locus:

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO

MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP
TO

D552503

de alelos

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeooNoBololo o

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNeooNoRololo o)

loleoleoNeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNooNoRololo o)

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNooNoRoNoho e

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNoloNoBololo e

loleoleoleoleoNoNoNolololeololoNoNololololeoNoloNoRoNolo o)

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNooNoBololo e

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeoloNoRololo o)

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNooNoBoNolo e

O OO OO ODODODOOODODODODODODOOODOOOOOOoOOo

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNeooNoBoNolo e

686
38
1470
18
10112
1504
5842
1304
1298
4476
104
706
298
742
1790
1216
1442
90
18
154
28
94
436
5744
1178
524
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Locus:

D75820

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO

MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP
TO

de alelos

el eoleoleoleoNeoNoloNoNololoNoNoNololoBolooNoNoNoNoNoReo R

el eoleoleoleoNeoNoloNoNoBoloNoNoNololoBolooNoNoNoNoNo N e e

.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.001
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000

el eoleoleoleoNeoNoNoNoNololoNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRe Y

.016
.000
.014
.029
.011
.016
.014
.015
.010
.015
.010
.010
.020
.010
.012
.015
.021
.011
.000
.019
.000
.020
.023
.015
.018
.015

[eleololeoleNeoNeoNoNoBololoNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRe N

.128
.132
.099
.029
.168
.149
.156
.143
.133
.162
.163
.150
.152
.142
.147
.143
.130
.141
.188
.136
.056
.147
.150
.170
.154
.143

[eleoleoleoleoNeoNoNoNoNololoNoNoNoloBoBoloo oo NoNoNo N e AN

.096
.184
.095
.118
.114
.109
.122
.115
111
.122
.135
.123
.109
.143
.131
.095
.105
.087
.125
.117
.000
127
.139
.123
.121
.119

[eleoleoleoleoNeoNolNoNoNololoNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRolh 5

.286
.263
.273
.324
.303
.270
.290
.257
.303
.286
.288
.294
.242
.241
.295
.292
.279
.413
.312
.344
.500
.275
.227
.269
.256
.311

el eoleoleoleoNeoNeoloNoNololoNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRol S

.271
.289
.297
.353
.221
.251
.234
.259
.248
.225
.135
.247
.252
.263
.225
.257
.246
.152
.188
.188
.333
.245
.255
.232
.258
.264

el eoleoleoleoNeoNeoloNoNoBoloNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRol S

.178
.132
.179
.088
.150
.158
.156
.174
.162
.163
.250
.157
.189
.178
.160
.166
.187
.152
.062
.162
111
.176
.182
.155
172
.119

e eoleoleoleoNeoNoloNolololoNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRol S

.022
.000
.037
.059
.029
.042
.024
.034
.028
.024
.019
.016
.033
.018
.027
.030
.031
.022
.125
.032
.000
.010
.023
.032
.021
.024

el eoleoleoleoNeoNoloNoloBoloNoNoNoloBoBolooNoNoNoNoNoRol S

.003
.000
.005
.000
.003
.005
.004
.003
.006
.002
.000
.003
.003
.004
.003
.002
.001
.022
.000
.000
.000
.000
.002
.003
.002
.005

el eoleoleoleoNeoNeoNoNoNololoNoNoNoloNoBololoNoNoNoNoNoRol S

.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.001
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000

686
38
1530
34
10560
1490
6110
1286
1332
4642
104
732
302
718
1828
1212
1472
92
16
154

102
440
5768
1218
546
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Locus:

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO

MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP
TO

D95938

de alelos

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeooNoBololo o

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNeooNoRololo o)

loleoloNeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNoBoNoRoNolo o)

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNooNoBoNolo e

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeoBoNoBololo e

loleololeoleoNoNoNolololeololoNoNololololeoNooNoRoNolo o)

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeooNoBololo o)

o eoleoleoleoNoNoNololoNeooloNoNoloBololeoNooNoRololo e

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNoBoNoBololo o)

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeoloNoRololo e

loleoleoleoleoNoNoNololoeooloNoNoloBololeoNooNoRololo e

loleoleoleoleoNoNoNolololooloNoNololololoNoloNoRoNoho e

462
30
1392
34
9216
1164
4844
972
1100
3520
60
524
228
574
1520
1028
1008
76
12
118

82
334
3952
992
466
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Locus: D10S1237

Pop Alelos N° de alelos

AC - 0.000 0.000 0.007 0.000 0.000 0.007 0.000 0.000 0.009 0.009 0.087 0.117 0.191 0.235 0.091 0.080 0.063 0.063 0.037 0.004 0.000 0.000 460
AL - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.067 0.133 0.233 0.267 0.167 0.067 0.000 0.067 0.000 0.000 0.000 0.000 30
AM - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.002 0.000 0.000 0.001 0.005 0.062 0.084 0.220 0.226 0.132 0.111 0.072 0.056 0.028 0.001 0.000 0.000 1036
AP - 0.000 0.000 0.038 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.038 0.077 0.192 0.192 0.154 0.077 0.115 0.000 0.077 0.038 0.000 0.000 0.000 26
BA - 0.001 0.001 0.006 0.000 0.008 0.002 0.000 0.000 0.003 0.014 0.102 0.110 0.181 0.234 0.117 0.086 0.057 0.046 0.028 0.003 0.000 0.000 6788
CE - 0.001 0.001 0.002 0.000 0.001 0.001 0.000 0.000 0.003 0.008 0.066 0.095 0.208 0.251 0.124 0.097 0.068 0.038 0.031 0.006 0.000 0.000 1058
ES - 0.001 0.001 0.003 0.000 0.003 0.002 0.000 0.000 0.002 0.012 0.087 0.105 0.192 0.245 0.121 0.088 0.059 0.042 0.033 0.003 0.000 0.000 4050
GO - 0.001 0.001 0.001 0.000 0.001 0.006 0.000 0.000 0.001 0.007 0.073 0.096 0.194 0.271 0.137 0.103 0.042 0.038 0.019 0.007 0.000 0.000 834
MA - 0.001 0.002 0.002 0.000 0.004 0.000 0.000 0.000 0.001 0.007 0.066 0.101 0.215 0.233 0.125 0.115 0.061 0.046 0.020 0.000 0.000 0.000 850
MG - 0.001 0.001 0.006 0.000 0.005 0.001 0.000 0.000 0.003 0.012 0.084 0.103 0.180 0.250 0.130 0.094 0.058 0.037 0.032 0.002 0.000 0.000 3304
MS - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.014 0.014 0.100 0.029 0.186 0.314 0.157 0.100 0.057 0.014 0.014 0.000 0.000 0.000 70
MT - 0.000 0.004 0.000 0.000 0.002 0.002 0.000 0.002 0.002 0.013 0.044 0.116 0.217 0.266 0.131 0.068 0.042 0.057 0.034 0.000 0.000 0.000 474
PA - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.005 0.094 0.099 0.198 0.233 0.139 0.114 0.059 0.050 0.010 0.000 0.000 0.000 202
PB - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.004 0.002 0.000 0.000 0.000 0.006 0.055 0.085 0.157 0.311 0.126 0.106 0.079 0.045 0.022 0.002 0.000 0.000 492
PE - 0.001 0.003 0.005 0.000 0.004 0.002 0.000 0.001 0.001 0.012 0.066 0.081 0.193 0.283 0.125 0.094 0.058 0.040 0.026 0.002 0.001 0.000 1284
PI - 0.000 0.001 0.005 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.001 0.008 0.070 0.097 0.190 0.275 0.134 0.098 0.055 0.034 0.028 0.001 0.000 0.001 746
PR - 0.000 0.000 0.003 0.000 0.000 0.003 0.000 0.002 0.001 0.003 0.048 0.077 0.194 0.293 0.148 0.087 0.053 0.049 0.036 0.002 0.000 0.001 1032
RJ - 0.000 0.000 0.029 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.014 0.014 0.100 0.043 0.114 0.300 0.157 0.114 0.043 0.057 0.014 0.000 0.000 0.000 70
RN - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.200 0.000 0.200 0.200 0.100 0.100 0.200 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 10
RO - 0.000 0.000 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 0.010 0.059 0.098 0.186 0.255 0.127 0.137 0.059 0.029 0.020 0.000 0.000 0.000 102
RR - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.031 0.062 0.031 0.094 0.156 0.344 0.219 0.031 0.031 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 32
RS - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.024 0.048 0.095 0.405 0.238 0.095 0.048 0.024 0.024 0.000 0.000 0.000 42
sC - 0.000 0.000 0.000 0.000 0.006 0.006 0.000 0.000 0.000 0.006 0.036 0.078 0.208 0.286 0.164 0.092 0.039 0.044 0.036 0.000 0.000 0.000 360
SE - 0.001 0.001 0.006 0.000 0.004 0.003 0.000 0.000 0.001 0.015 0.087 0.105 0.166 0.253 0.135 0.088 0.055 0.045 0.032 0.001 0.001 0.000 4078
sSp - 0.002 0.000 0.001 0.000 0.003 0.000 0.000 0.002 0.002 0.005 0.066 0.104 0.193 0.277 0.117 0.092 0.061 0.037 0.033 0.005 0.000 0.000 882
TO - 0.000 0.003 0.006 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.003 0.000 0.071 0.092 0.196 0.245 0.169 0.058 0.061 0.058 0.034 0.003 0.000 0.000 326
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Locus: D12S391

Pop Alelos N° de alelos
14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 15.3 16.1 16.3 17.1 17.2 17.3 18.1 18.2 18.3 19.1 19.2 19.3

AC - 0.000 0.053 0.038 0.071 0.207 0.197 0.152 0.083 0.087 0.041 0.026 0.014 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.010 0.000 0.000 0.013 0.000 0.000 0.006 702
AL - 0.000 0.000 0.079 0.105 0.132 0.132 0.184 0.237 0.105 0.026 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 38
AM - 0.001 0.022 0.021 0.071 0.202 0.208 0.208 0.091 0.080 0.052 0.012 0.006 0.003 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.008 0.000 0.001 0.010 0.001 0.000 0.002 1574
AP - 0.000 0.029 0.029 0.000 0.147 0.265 0.176 0.176 0.088 0.029 0.059 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 34
BA - 0.000 0.054 0.041 0.121 0.234 0.159 0.138 0.084 0.075 0.049 0.017 0.011 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.004 0.000 0.000 0.006 0.002 0.000 0.002 10624
CE - 0.001 0.038 0.029 0.096 0.200 0.184 0.164 0.087 0.088 0.063 0.017 0.015 0.003 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.006 0.000 0.000 0.008 0.000 0.000 0.002 1534
ES - 0.000 0.052 0.038 0.108 0.223 0.155 0.145 0.092 0.085 0.057 0.020 0.009 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.006 0.000 0.000 0.006 0.000 0.000 0.002 6190
GO - 0.000 0.048 0.039 0.108 0.212 0.161 0.146 0.085 0.094 0.059 0.016 0.006 0.001 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 0.000 0.000 0.008 0.000 0.000 0.005 1282
MA - 0.000 0.047 0.038 0.099 0.198 0.176 0.179 0.071 0.080 0.060 0.021 0.010 0.002 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.008 0.000 0.000 0.004 0.000 0.000 0.004 1360
MG - 0.000 0.061 0.039 0.107 0.209 0.159 0.133 0.099 0.077 0.057 0.021 0.011 0.001 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.008 0.000 0.000 0.007 0.001 0.000 0.005 4690
MS - 0.000 0.058 0.048 0.125 0.154 0.144 0.144 0.135 0.087 0.038 0.019 0.010 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.019 0.000 0.000 0.010 104
MT - 0.000 0.051 0.040 0.114 0.212 0.144 0.162 0.093 0.080 0.056 0.014 0.008 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.008 0.000 0.000 0.015 0.000 0.000 0.001 728
PA - 0.000 0.023 0.035 0.100 0.177 0.168 0.152 0.081 0.106 0.094 0.010 0.016 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.003 0.000 0.000 0.026 0.000 0.000 0.000 310
PB - 0.000 0.037 0.041 0.125 0.181 0.199 0.117 0.080 0.090 0.071 0.014 0.012 0.003 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.007 0.000 0.000 0.016 0.000 0.000 0.007 734
PE - 0.002 0.042 0.035 0.119 0.181 0.177 0.155 0.093 0.098 0.055 0.014 0.007 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.005 0.000 0.001 0.008 0.000 0.000 0.007 1832
PI - 0.000 0.043 0.033 0.104 0.206 0.172 0.180 0.085 0.092 0.046 0.014 0.005 0.001 0.002 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.005 0.000 0.000 0.009 0.000 0.000 0.003 1216
PR - 0.000 0.039 0.041 0.092 0.193 0.162 0.150 0.095 0.087 0.073 0.018 0.020 0.005 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.008 0.000 0.000 0.008 0.000 0.000 0.005 1472
RJ - 0.000 0.080 0.034 0.045 0.193 0.136 0.136 0.125 0.080 0.080 0.045 0.023 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.011 0.000 0.000 0.011 0.000 0.000 0.000 88
RN - 0.000 0.056 0.111 0.111 0.222 0.111 O0.111 0.000 0.222 0.056 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 18
RO - 0.000 0.051 0.038 0.095 0.203 0.158 0.158 0.095 0.076 0.038 0.038 0.025 0.006 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.006 0.000 0.000 0.013 0.000 0.000 0.000 158
RR - 0.000 0.028 0.028 0.083 0.194 0.222 0.306 0.056 0.028 0.028 0.000 0.028 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 36
RS - 0.000 0.020 0.049 0.078 0.255 0.157 0.127 0.088 0.049 0.069 0.069 0.020 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 102
sC - 0.005 0.045 0.027 0.095 0.221 0.142 0.128 0.119 0.077 0.056 0.032 0.014 0.005 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.009 0.000 0.000 0.020 0.000 0.000 0.005 444
SE - 0.000 0.067 0.039 0.092 0.211 0.163 0.144 0.087 0.083 0.058 0.020 0.011 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.006 0.000 0.000 0.012 0.000 0.000 0.005 5732
SP - 0.000 0.046 0.035 0.095 0.204 0.159 0.145 0.086 0.093 0.074 0.027 0.011 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.011 0.000 0.001 0.008 0.000 0.000 0.005 1236
TO - 0.000 0.042 0.047 0.104 0.204 0.140 0.198 0.093 0.089 0.040 0.016 0.009 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.005 0.000 0.000 0.009 0.000 0.002 0.002 550
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Locus:

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO

MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP
TO

D13S317

de alelos

leleoleoleoleoNeoNoNoNololololNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRe Y

O OO OO ODOD O OO OODODODODODODODOODODODOO OO

.083
.026
.075
.147
.075
.112
.088
.102
.080
.088
.163
.102
.116
.125
.109
.086
.129
.138
.188
.067
.167
.153
.109
.092
.110
.098

O OO OO ODODODODODODOODODODODODODOODODOOO OO Vv

.114
.132
.158
.206
.069
.081
.076
.075
.113
.072
.087
.090
.099
.083
.080
.088
.100
.050
.062
.040
.083
.122
.074
.068
.081
.064

e eoleoleoleoNeoNeoNoNolololoNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRol 5

.065
.053
.060
.029
.039
.051
.045
.048
.052
.041
.096
.069
.071
.046
.050
.053
.047
.050
.000
.060
.083
.051
.058
.038
.047
.038

[eNeoleoleoleoNeoNeoNoNolololoNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRol S

.260
.342
.227
.294
.283
.294
.294
.308
.281
.318
.288
.290
.289
.290
.293
.301
.299
.325
.188
.293
.250
.265
.308
.296
.293
.316

e eoleoleoleoNeoNolNoNolololoNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRol S

.291
.263
.266
.235
.338
.297
.316
.308
.287
.307
.192
277
.235
.308
.302
.301
.266
.350
.375
.340
.333
.276
.315
.321
.289
.306

[eNeoleoleoleoNeoNoNoNololololNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRol S

.127
.105
.136
.059
.137
.121
.134
.107
.133
.130
.115
.134
.150
.094
.117
.116
.121
.050
.125
.160
.083
.061
.095
.129
.143
.126

[eNeoleoleoleoNeoNoNoNololololNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRol S

.059
.079
.076
.029
.058
.043
.045
.053
.051
.044
.058
.038
.037
.051
.048
.054
.037
.025
.062
.040
.000
.061
.039
.055
.035
.053

[eleoleoleoleoNeoNeoNoNololololNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoRol S

.001
.000
.000
.000
.000
.001
.001
.000
.003
.001
.000
.000
.003
.001
.001
.002
.002
.013
.000
.000
.000
.010
.002
.001
.001
.000

[eleoleoleoleoNeoNeoNoNolNoNeololoNoNoloBoBololoNoNoRoNoNoRol S

.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000

678
38
1540
34
10358
1458
5904
1294
1318
4512
104
708
294
710
1784
1224
1426
80
16
150

98
432
5752
1168
532
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Locus:

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO

MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP
TO

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeooNoBololo o

D16S753

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNeooNoRololo o)

loleoleoNeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNooNoRololo o)

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNoloNoBoNolo o

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNoloNoBRololo e

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNoloNoRololo o

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNoloNoBolNolo e

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNeooNoRoNolo o)

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNooNoBololo o)

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNooNoRololo e

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNeoloNoRololo e

leleoleoleoleoNoNoNololoeooloNoNoloBololeoNooNoBololo e

loleoleolNeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeoloNoBoNolo o)

leleoleoleoNeoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeoloNoBRololo o)

loleoleolNeoleoNoNoNolololeololoNoNololololoNeoloNoBololo o)

loleoleoleoNeoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeooNoRololo e

de alelos

578
26
1366
14
9302
1218
4652
994
1082
3828
94
640
260
592
1502
700
1376
60
14
130
12
86
324
4584
1088
446
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Locus:

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO

MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP
TO

D21S51437

de alelos

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeooNoBololo o

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNeooNoRololo o)

loleoleoNeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNooNoRololo o)

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNooNoRoNoho e

loleololeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNoloNoBololo e

loleoleoNeoleoNoNoNololoeooloNoNololololeoNoloNoRoloho o

loleoleolNeoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNeoloNoRololo o)

loleoleolNeoleoNoNoNololoNeooloNoNoloBololeoNooNoBololo e

loleoleoNeoleoNoNoNololoeooloNoNololololeoNeooNoRololo e

loleoleoNeoleoNoNoNololoeooloNoNololololeoNoloNoRoNolo e

loleoleolNeoleoNoNoNololoeololoNoNololololeoNooNoRololo e

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNololololeoNoloNoRololo ol

loleoleoleoleoNoNoNolololeooloNoNoloBololeoNeooNoBoNolo e

670
38
1430

10106
1442
5598
1250
1284
4352
86
694
304
734
1760
1166
1388
88
18
148
32
92
432
5484
1150
522
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Locus:

D22S534

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO
MA
MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP
TO

de alelos

OO OO O OO ODODODODOODODODODODODOOOOOOOoOo

OO OO OO ODODODODODOODODODODODODOOOOOOOoOo

OO OO OO ODODODODODOODODODODODODOOOOOOOoOo

OO OO OO ODODODODODOODODODODODODOOOOOOOoOo

OO OO OO OO ODODODODODODODODODODOOOOOOOoOo

OO OO OO ODODODODODOODODODODODODOOOOOOOoOo

OO OO OO ODODODODODOODODODODODODOOOOOOOoOo

OO OO OO ODODODODODOODODODODODODOOOOOOOoOo

OO OO OO OO ODODODOODODODODODODOOOOOOOoOo

OO OO OO ODODODODODOODODODODODODOOOOOOOoOo

OO OO OO ODODODODODOODODODODODODOOOOOOOoOo

OO OO OO ODODODODODOODODODODODODOOOOOOOoOo

OO OO OO OO ODODODOODODODODODODOOOOOOOoOo

622
38
1442
34
9708
1392
5548
1208
1266
4322
100
678
272
702
1658
1124
1326
80
14
142
32
86
410
5372
1102
510

156



Pop
N° de

Alelos
alelos

7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34

10.2 11.2 12.2 13.2 14.2 15.2 16.2 17.2 18.2 19.2 20.2 21.2 22.2 23.2 24.2 25.2 26.2 27.2 28.2 29.2 30.2 31.2 32.2 33.2 34.2 35.2 36.2

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.003 0.012 0.034 0.048 0.084 0.090 0.088 0.075 0.063 0.033 0.013 0.001 0.000 0.001 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.000 0.001 0.000 0.000
0.000 0.000 0.001 0.001 0.000 0.000 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.015 0.031 0.022 0.031 0.042 0.061 0.067 0.058 0.048 0.037 0.012 0.015 0.004 0.000 0.000 0.000 670

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.105 0.053 0.026 0.000 0.158 0.079 0.079 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.026 0.026 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.026 0.000 0.053 0.026 0.000 0.105 0.079 0.079 0.026 0.000 0.026 0.000 0.026 0.000 0.000 0.000 38

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.003 0.015 0.025 0.050 0.084 0.096 0.104 0.100 0.070 0.029 0.007 0.001 0.000 0.000 0.001 0.001 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.001 0.002 0.001 0.000 0.001 0.000 0.003 0.009 0.015 0.017 0.024 0.035 0.064 0.064 0.052 0.059 0.029 0.018 0.009 0.005 0.001 0.001 0.001 1494

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.033 0.067 0.000 0.100 0.100 0.067 0.100 0.033 0.000 0.000 0.000 0.000 0.033 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.033 0.000 0.033 0.000 0.033 0.033 0.000 0.067 0.100 0.067 0.033 0.033 0.033 0.000 0.000 0.000 30

- 0.000 0.000 0.000 0.001 0.002 0.004 0.013 0.036 0.055 0.077 0.081 0.105 0.106 0.073 0.035 0.011 0.001 0.001 0.000 0.000 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.000

0.000 0.000 0.000 0.001 0.001 0.002 0.001 0.001 0.000 0.000 0.000 0.003 0.013 0.014 0.021 0.026 0.029 0.049 0.068 0.060 0.044 0.032 0.017 0.006 0.004 0.001 0.001 0.000 10166

- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.003 0.003 0.013 0.040 0.055 0.071 0.098 0.105 0.081 0.048 0.025 0.011 0.001 0.000 0.000 0.001 0.000 0.000 0.001 0.000 0.001 0.001 0.001 0.000
0.000 0.000 0.001 0.001 0.000 0.001 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.003 0.007 0.020 0.032 0.025 0.032 0.065 0.073 0.064 0.043 0.032 0.019 0.016 0.005 0.000 0.000 0.001 1498
- 0.000 0.000 0.000 0.001 0.003 0.006 0.013 0.026 0.050 0.080 0.084 0.098 0.099 0.069 0.031 0.014 0.002 0.001 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.001 0.000 0.000 0.001 0.000
0.000 0.000 0.000 0.001 0.001 0.002 0.002 0.001 0.001 0.001 0.000 0.002 0.015 0.019 0.024 0.027 0.030 0.050 0.063 0.054 0.050 0.037 0.021 0.014 0.002 0.002 0.002 0.000 5910
- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.005 0.017 0.030 0.059 0.087 0.069 0.104 0.089 0.060 0.031 0.006 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.002 0.001 0.002 0.000 0.001 0.000 0.000 0.002 0.002 0.014 0.019 0.022 0.019 0.034 0.062 0.069 0.062 0.043 0.030 0.028 0.014 0.004 0.004 0.002 0.002 1248
- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.002 0.003 0.010 0.040 0.051 0.075 0.077 0.104 0.101 0.060 0.027 0.009 0.002 0.001 0.001 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.001 0.000
0.000 0.000 0.001 0.000 0.000 0.002 0.002 0.002 0.002 0.000 0.002 0.003 0.007 0.014 0.021 0.028 0.029 0.065 0.075 0.071 0.043 0.028 0.027 0.010 0.004 0.001 0.000 0.000 1312
- 0.000 0.000 0.000 0.001 0.002 0.004 0.014 0.035 0.052 0.069 0.081 0.096 0.088 0.058 0.031 0.014 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.000 0.001 0.000 0.000
0.000 0.001 0.000 0.002 0.001 0.001 0.002 0.001 0.000 0.000 0.000 0.005 0.019 0.020 0.020 0.032 0.034 0.048 0.068 0.059 0.055 0.037 0.021 0.013 0.004 0.003 0.001 0.000 4446
- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 0.010 0.010 0.010 0.080 0.080 0.100 0.040 0.020 0.050 0.020 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 0.060 0.050 0.030 0.040 0.030 0.060 0.060 0.070 0.070 0.030 0.010 0.020 0.010 0.000 0.000 0.000 100
- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.003 0.009 0.020 0.041 0.074 0.097 0.112 0.125 0.051 0.031 0.006 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.003 0.003 0.000
0.000 0.000 0.000 0.003 0.000 0.000 0.001 0.003 0.000 0.001 0.001 0.006 0.013 0.020 0.024 0.018 0.030 0.043 0.057 0.070 0.055 0.036 0.018 0.017 0.003 0.003 0.003 0.000 704
- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.011 0.054 0.075 0.057 0.061 0.100 0.071 0.057 0.032 0.011 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.004 0.000
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.004 0.004 0.014 0.014 0.025 0.029 0.039 0.068 0.068 0.075 0.043 0.039 0.021 0.007 0.011 0.000 0.000 0.004 280
- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.007 0.013 0.031 0.059 0.070 0.087 0.123 0.091 0.033 0.023 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.003 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.001 0.003 0.013 0.024 0.029 0.029 0.030 0.051 0.059 0.054 0.059 0.043 0.026 0.017 0.004 0.001 0.004 0.000 700
- 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.003 0.017 0.034 0.069 0.068 0.072 0.097 0.089 0.055 0.031 0.012 0.002 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.001 0.000 0.000 0.001 0.001 0.000
0.000 0.000 0.001 0.003 0.001 0.001 0.001 0.001 0.000 0.001 0.001 0.005 0.006 0.015 0.024 0.032 0.030 0.051 0.071 0.071 0.054 0.041 0.020 0.012 0.006 0.001 0.001 0.000 1736
- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.003 0.008 0.032 0.054 0.067 0.086 0.104 0.090 0.064 0.015 0.012 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.002 0.000 0.001 0.000 0.001
0.000 0.000 0.001 0.001 0.003 0.002 0.003 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.019 0.017 0.025 0.029 0.039 0.072 0.053 0.075 0.043 0.036 0.022 0.008 0.004 0.004 0.003 0.000 1180
- 0.000 0.001 0.000 0.000 0.001 0.003 0.013 0.023 0.052 0.077 0.080 0.085 0.085 0.054 0.036 0.012 0.004 0.000 0.000 0.001 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.003 0.000 0.000
0.000 0.000 0.001 0.001 0.001 0.000 0.001 0.001 0.000 0.000 0.001 0.006 0.009 0.027 0.025 0.035 0.037 0.046 0.075 0.060 0.059 0.040 0.026 0.011 0.002 0.001 0.002 0.000 1420
- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.012 0.036 0.036 0.060 0.119 0.083 0.131 0.036 0.071 0.036 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.012 0.024 0.000 0.024 0.036 0.036 0.060 0.048 0.048 0.071 0.012 0.000 0.012 0.000 0.000 0.000 0.000 84
- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.056 0.056 0.056 0.000 0.056 0.056 0.111 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.056 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.056 0.000 0.111 0.000 0.056 0.167 0.111 0.000 0.000 0.000 0.056 0.000 0.000 0.000 0.000 18
- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.013 0.007 0.013 0.040 0.087 0.087 0.060 0.087 0.067 0.040 0.000 0.007 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.007 0.000 0.000 0.007 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.027 0.060 0.033 0.040 0.027 0.047 0.133 0.033 0.013 0.027 0.027 0.007 0.007 0.000 0.000 150
- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.028 0.056 0.056 0.083 0.111 0.083 0.083 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.056 0.000 0.028 0.028 0.000 0.083 0.083 0.111 0.056 0.028 0.028 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 36
- 0.000 0.000 0.000 0.011 0.000 0.011 0.011 0.000 0.053 0.096 0.074 0.096 0.106 0.053 0.043 0.011 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.021 0.043 0.021 0.011 0.011 0.032 0.032 0.096 0.043 0.053 0.043 0.021 0.011 0.000 0.000 0.000 0.000 94
- 0.000 0.002 0.000 0.000 0.000 0.002 0.009 0.045 0.040 0.087 0.072 0.085 0.072 0.036 0.027 0.009 0.000 0.000 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.002 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.002 0.000 0.000 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000 0.007 0.007 0.031 0.056 0.038 0.029 0.054 0.076 0.076 0.052 0.034 0.016 0.018 0.007 0.002 0.002 0.000 446
- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.007 0.013 0.031 0.047 0.086 0.075 0.099 0.097 0.069 0.033 0.012 0.004 0.000 0.000 0.001 0.000 0.000 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.003 0.002 0.001 0.002 0.001 0.000 0.000 0.001 0.003 0.013 0.020 0.025 0.026 0.027 0.052 0.064 0.059 0.045 0.039 0.024 0.012 0.003 0.001 0.001 0.001 5598
- 0.000 0.000 0.000 0.002 0.003 0.003 0.012 0.035 0.051 0.086 0.076 0.104 0.103 0.053 0.030 0.003 0.001 0.000 0.001 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.001 0.000
0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.000 0.000 0.001 0.000 0.000 0.000 0.003 0.012 0.016 0.028 0.038 0.035 0.052 0.069 0.063 0.040 0.041 0.023 0.008 0.002 0.003 0.001 0.000 1182
- 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.002 0.012 0.039 0.064 0.084 0.059 0.100 0.102 0.068 0.020 0.020 0.000 0.000 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.000 0.000 0.000 0.002 0.000 0.000 0.000 0.000 0.002 0.000 0.006 0.010 0.021 0.012 0.043 0.037 0.053 0.066 0.049 0.033 0.043 0.031 0.012 0.008 0.000 0.002 0.000 512
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157



Locus:

AC
AL
AM
AP
BA
CE
ES
GO

MG
MS
MT
PA
PB
PE
PI
PR
RJ
RN
RO
RR
RS
sC
SE
SP
TO

de alelos

.001
.000
.001
.000
.003
.001
.002
.003
.001
.002
.000
.001
.000
.004
.001
.002
.001
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.001
.000
.000

O OO OO ODODOODODOODODODODODOODOOOOOO OO
o
o
o
[eeoleoleoleoNeoNoloNolololoNoNoNololoBololoNoNoNoNoNoReo R

[eeoleoleoleoNeoNoNoNolololoNoNoNoloNoBololoNoNoNoNoNo R e Neo

.238
.206
.283
.167
.191
.235
.207
.213
.219
.192
.198
.229
.204
.181
.203
.235
.235
.155
.143
.195
.139
.186
.213
.179
.215
.223

e eoleoleoleoNeoNoNoNolololoNoNoNoloBoBololoNoNoNoNoNoRe

.276
.235
.279
.333
.287
.253
.263
.235
.264
.255
.208
.252
.248
.249
.253
.269
.205
.167
.357
.247
.361
.235
.196
.255
.242
.264

O OO OO ODODODODODOODODODODODODODOODODODOO OO

.113
.206
.109
.233
.182
.141
.168
.138
.133
.168
.156
.146
.157
.159
.152
.137
127
.190
.143
.143
.250
.147
.112
.183
.157
.157

O OO OO0 ODODODODODODODODODODODODOODODOOO OOV

.146
.206
.120
.133
.156
.151
.160
.183
.164
.169
.167
.152
.135
.157
.170
.142
.157
.226
.143
.188
.028
.118
.175
.174
.159
.153

el eoleoleoleoNeoNeoNoNololololNoNoNololNoBololoNoNoNoNoNoRol 5

.003
.000
.004
.000
.004
.004
.004
.007
.007
.006
.000
.010
.007
.003
.003
.006
.007
.000
.000
.000
.000
.010
.002
.005
.007
.000

leleoleoleoleoNeoNeoNoNoNololoNoNoNoloNoBololoNoNoNoNoNoRol S

.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.000
.001
.001
.000

O OO OO ODODODODODODODODODODODODODOODODOOO OO0V

684
34
1518

10236
1446
6070
1252
1296
4478
96
690
274
696
1782
1228
1436
84
14
154

102
428
5702
1192
516

158



