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RESUMO 
 
PIGOZZO SILVA, Samuel. Estimativa de parâmetros genéticos e divergência genética 
em população de palmito juçara (Euterpe edulis Mart.) da Serra do Piloto, Rio Claro-
RJ. Seropédica; UFRRJ, 2006. 40 p. Dissertação. (Mestrado em Ciências Ambientais e 
Florestais). 
 
Com os objetivos de estimar os parâmetros genéticos, determinar a divergência genética 
entre matrizes e fornecer subsídios para a otimização da coleta de germoplasma em uma 
população fragmentada de palmiteiro (Euterpe edulis Mart.) da Serra do Piloto, município 
de Rio Claro – RJ, com vista à conservação genética da espécie, foram avaliadas 
características de frutificação e realizado teste de progênies de polinização livre em 45 
matrizes da espécie, da população. A análise de variância revelou expressiva presença de 
variabilidade genética nas matrizes nas características avaliadas. O estudo da divergência 
genética através da distância generalizada de Mahalanobis e agrupamento pelo método de 
Tocher, identificou 13 e 6 genótipos divergentes por características de frutificação e por 
teste de progênies, respectivamente. O número de matrizes a serem coletadas para efeitos 
de conservação genética, considerando características de frutificação, está próximo ao 
recomendado pelo critério de tamanho efetivo populacional. O teste de progênie acusou 
seis matrizes divergentes, demonstrando que o estudo de divergência genética é eficiente 
para este propósito. 
 
Palavras chave: conservação genética, teste de progênie, palmiteiro 
 




ABSTRACT 
 
 
PIGOZZO SILVA, Samuel. Genetic parameters estimate and genetic divergence in 
juçara palm heart (Euterpe edulis Mart.) population at Serra do Piloto, Rio Claro-RJ. 
Seropédica; UFRRJ, 2006 40 p. Dissertation (Master Degree in Environmental and Forest 
Sciences). 
 
 
In order to estimate genetic parameters, to determine genetic divergence among matrices 
and to supply subsidies for germplasm collection optimization on palmiteiro (Euterpe 
edulis Mart.) fragments population at Serra do Piloto, county of Rio Claro -RJ, for the 
species genetic conservation, were evaluated fructification trails and accomplished open 
pollination progenies test in 45 species matrices. The variance analysis revealed expressive 
presence of genetic variability in the matrices, as well as significance among matrices, in 
the appraised characteristics. The study of the genetic divergence through the distance of 
Mahalanobis and grouping by the Tocher method had identified 13 and 6 genotypes 
divergent for fructification parts and for progenies test, respectively.  Those results points 
the matrices indicated to be collected for genetic conservation, considering fructification 
traits, are close to those recommended by the approach of population effective size. The 
progeny test found divergence in six matrices, showing that genetic divergence is enough to 
this purpose. 
 
Key words: genetic conservation, progenies test, palm 
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1  INTRODUÇÃO 
O território nacional possui 850 milhões de hectares, onde dois terços representados pela 
Floresta Amazônica e o restante são formados por cerrado, caatinga, mata atlântica e 
ecossistemas associados. Segundo dados da FAO (2000), citado por MMA/IBAMA (2002), o 
Brasil possuía 544 milhões de hectares de florestas nativas e 5 milhões de hectares de plantações 
florestais, isso representava 64,5% do território coberto por florestas, e o restante convertido para 
outros usos como: pecuária, agricultura, áreas urbanas. 
Segundo dados da FAO (2000), citado por MMA/IBAMA (2002), o desmatamento de 
florestas no Brasil é o maior do planeta. Apesar de possuir uma das maiores coberturas florestais 
do mundo, o Brasil perde anualmente 0,4% de suas florestas, o que significa 2,3 milhões de 
hectares. Esta taxa representa o dobro do índice médio mundial nos últimos 10 anos. Entre 1990 e 
2000, os maiores desmatamentos ocorreram em países pobres como Argentina, Congo, 
Indonésia, México, Nigéria e Sudão, sendo a principal causa da degradação ambiental a 
conversão das florestas para a agricultura, incêndios e o uso excessivo dos recursos das matas 
(CHAD, 2000 citado por ANDRADE, 2003). Dentre os ecossistemas brasileiros, a Mata 
Atlântica é o que mais sofreu com o desmatamento, restando, hoje, em torno de 10% da cobertura 
original (MMA/IBAMA, 2002). 
A família Palmae ou Arecaceae compreende um grupo de plantas de grande importância 
econômica e ornamental, muito utilizados em regiões tropicais, fornecendo ao homem, cocos, 
tâmaras, palmito, açúcar, sagu, óleo, cera, fibras e material para a construção de habitações 
rústicas, como folhas e estipe (ALVES e DEMATTÊ, 1987). 
Dentre as espécies da família Arecaceae, encontra-se o palmiteiro (Euterpe edulis Mart.), 
que apresenta grande valor econômico, e por ser a principal espécie produtora de palmito, iguaria 
consumida especialmente nas regiões sul e sudeste do país, o que fez com que a mesma fosse 
alvo de intensa exploração predatória desde o final da década de 60; deixando as suas populações 
naturais profundamente depauperadas. 
A situação atual das populações naturais de Euterpe edulis é de grande fragmentação e 
uma reduzida área de ocorrência e, apesar de todo seu potencial de regeneração/recuperação em 
áreas naturais, a super exploração não permite tal recomposição (REIS et al., 2000) 
A regeneração natural, dentro das florestas tropicais, apresenta muitas adaptações 
especificas ao nível de cada espécie e os estudos realizados, procuraram, em geral, detectar os 
fatores que afetam estas plantas quanto ao seu estabelecimento (CONTE et al., 2000). 
A partir da última década vêm-se intensificando os estudos genéticos em populações de 
espécies arbóreas de florestas tropicais, com amostragens adequadas tanto de populações como 
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dentro das mesmas, além do uso de tecnologias genéticas adequadas para quantificar essa 
diversidade. Esse acúmulo de dados vem apontando algumas direções importantes para se tomar 
como referência para as ações de minimização dos impactos ambientais nesses ecossistemas. 
Estudos genético-ecológicos em espécies representativas, tanto em florestas não perturbadas 
como em matas secundárias, vêm mostrando o efeito das ações antrópicas em suas populações, 
auxiliando na definição dos parâmetros genéticos mais adequados para orientar e monitorar as 
ações nesses ecossistemas (KAGEYAMA et al, 1998). 
Em se tratando de comunidades não protegidas, a solução encontrada é a conservação de 
espécies fora do seu ambiente natural, em sistema denominado ex situ. A conservação ex situ, 
pode ser também utilizada para gerar parâmetros genéticos, quando a identificação das matrizes 
são mantidas em progênies, bem como, ainda, promover a maximização de cruzamentos entre 
indivíduos coletados em diferentes locais, promovendo assim aumento na variabilidade genética 
na população seguinte, que em si, pode ser interpretado como resgate de sanidade genética, em 
alguns casos. 
Portanto, a avaliação da divergência genética entre matrizes, anterior à coleta para 
conservação, faz-se determinante para a obtenção da maximização do vigor híbrido 
interpopulacionais, que pode ser revertida para diversos fins, inclusive o econômico, além do 
conservacionista. 
Nos poucos remanescentes florestais nativos disponíveis, vem-se intensificando a coleta 
de sementes para diversos fins, o que motiva preocupação quanto à qualidade das populações 
implantadas resultantes dessa ação. Parte dessa preocupação pode ser esclarecida através da 
avaliação dessas matrizes, tanto no que se diz respeito à quantidade de variabilidade genética 
ainda existente, quanto as efetivas divergências genéticas entre as mesmas. 
Espera-se que tais esclarecimentos resultem em estratégias consistentes de marcação de 
matrizes, através de parâmetros como a máxima divergência genética. 
Assim, este trabalho teve por objetivos: 
1-  Estimar a repetibilidade, a herdabilidade e as correlações genéticas e ambientais, para 
caracteres físicos de frutos e de germinação de sementes, em palmiteiros da Serra do 
Piloto; 
2-  Determinar a divergência genética entre matrizes de palmiteiro dentro de uma 
população utilizando parâmetros fenotípicos e genéticos; 
3-  Fornecer subsídios para a otimização da coleta de germoplasma com vista à 
conservação genética da espécie. 
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2 REVISÃO DE LITERATURA 
2.1- Euterpe edulis Mart. (palmito juçara) 
O palmiteiro, palmito doce, içara ou juçara são algumas das várias denominações que 
recebe a palmeira E. edulis. Pertencente à família Arecaceae, sub-família Arecoideae, que ocorre 
do sul da Bahia ao Rio Grande do Sul, em toda a Mata Atlântica, apresentando alto valor 
comercial, tanto como comestível quanto ornamental. 
PEIXOTO et al (1995), registraram que no entorno da Represa de Ribeirão das Lages, 
foram encontradas palmeiras de grande porte, integrando os estratos mais altos da floresta como 
Euterpe edulis e Astrocaryum aculeatisimum. 
A temperatura média anual das áreas de ocorrência varia de 16 ºC a 17 ºC em algumas 
localidades da Região Sul, chegando a 23 ºC no litoral paulista e mais ao norte do Espírito Santo 
e sul da Bahia (MARTINS e LIMA, 1995). 
A grande abundância do palmiteiro na floresta foi inicialmente caracterizada nos trabalhos 
de VELOSO e KLEIN (1957, 1959), citado por REIS (1996). Em seus levantamentos, aqueles 
autores observaram até 1.000 indivíduos por hectare, com altura superior a 1,5 m. O palmiteiro é 
uma das espécies de maior ocorrência em áreas de Mata Atlântica, correspondendo a mais de 
25% dos indivíduos amostrados em diversos levantamentos fitossociológicos nela realizados 
(MORAES e DELITTI, 1996). 
No palmiteiro, a inflorescência em forma de panícula é composta por uma raque central 
da qual partem ramificações de primeira ordem chamadas de ráquilas, as quais sustentam as 
flores. Nelas estão dispostas flores unissexuadas, onde se encontra uma flor feminina no meio de 
duas flores masculinas, em geral para os primeiros ¾ da ráquila, sendo que o ¼ da extremidade 
final só apresenta flores masculinas apresentando protandria acentuada, em que a abertura de 
flores femininas ocorre em torno de sete dias após o final da floração masculina (MANTOVANI 
e MORELLATO, 2000); pode-se também encontrar inflorescências que apresentem apenas flores 
masculinas. 
MANTOVANI (1998) constatou que existe grande quantidade e variedade de insetos 
visitantes em E. edulis, pertencentes às ordens Díptera (moscas), Hymenoptera (Vespidae, 
Apidae, Anthophoridae e Halicctidae), e com raras visitas, Coleóptera e Lepdoptera. 
Devido a abundante produção de frutos e o amplo período de fornecimento destes, 
apresentam especial relevância na manutenção da fauna, pois grande diversidade de animais, 
como aves e mamíferos de médio e grande porte, utilizam estes frutos na sua dieta básica (REIS, 
1996). Por sua vez, a fauna é responsável pela dispersão dos frutos, implicando numa 
contribuição imprescindível para a manutenção da dinâmica populacional e do fluxo gênico da 
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espécie (REIS et al., 1994). Tal aspecto apresenta especial interesse na retomada da dinâmica de 
formações secundárias, pois a atração de vetores de dispersão de sementes (fauna) implicará na 
vinda de novas sementes, aumentando a diversidade nestas áreas e dando continuidade ao 
processo de sucessão (REIS et al., 1992). Também, KAGEYAMA e VIANA (1990) discutem a 
importância da utilização do palmiteiro como possível referencial de espécie comum para a 
definição de estratégias para conservação e manejo de ecossistemas tropicais. 
A propagação das palmeiras se dá principalmente por sementes, que apresentam 
germinação lenta, irregular e freqüentemente em baixa porcentagem, para a maioria das espécies, 
perdendo a viabilidade rapidamente quando desidratadas (BROSCHAT, 1994). Esta característica 
permite o enquadramento das sementes de palmito juçara na categoria de sementes recalcitrantes, 
diminuindo a possibilidade de sua conservação por muito tempo, mesmo sob condições naturais 
(ANDRADE, 2001). 
Em se tratando de germinação de sementes da espécie, QUEIROZ (2000) sugere que há o 
possível aborto ou inibição da primeira raiz emergente que freqüentemente é substituída por nova 
raiz adventícia, mais robusta, que terá temporariamente o papel de raiz principal. 
PIGOZZO SILVA et al (2004) demonstraram que, com manejo adequado de sementes no 
solo, é possível de se obter acréscimo de 150% no banco de plântulas, o que contribuiria na 
dinâmica da regeneração da espécie. 
Em comunidades florestais, cerca de 90% dos indivíduos de E. edulis estão na classe de 
altura igual ou inferior a 0,5 m, que se constitui no banco de plântulas, que é o responsável pela 
manutenção da espécie (FISCH, 1998). Apesar da pequena proporção de indivíduos em estádio 
adulto, ela é responsável pela manutenção da espécie. 
Os frutos do palmiteiro, quando dispersos, formam um banco de sementes passageiro 
(REIS et al., 1992), inferior a um ano, e, posteriormente, produzem um banco de plântulas (REIS 
et al., 1996), o qual garante formação, dentro desta espécie, de uma estrutura demográfica em “J” 
invertido (REIS, 1996). 
O banco de plântulas formado por E. edulis responde pelo grande dinamismo que ocorre 
dentro desta espécie, sendo seu fruto, na realidade, o propágulo que deve assegurar tanto 
variabilidade genética quanto o estabelecimento de novos indivíduos no espaço e no tempo, já 
que esta espécie não apresenta mecanismo de reprodução vegetativa (QUEIROZ, 2000). 
O grande número de plântulas disponíveis para um recrutamento, indica a eficiência da 
estrutura do fruto de E. edulis tanto no mecanismo de dispersão, quanto de germinação e 
estabelecimento inicial do novo indivíduo (QUEIROZ, 2000). 
 Desta forma, seja no que se refere à produção (e produtividade) de palmito, seja para 
conservação in situ da espécie, é na regeneração que efetivamente as populações conseguem seu 
processo de manutenção e colonização (CONTE et al., 2000). 
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2.2- Conservação e divergência genética 
A conservação ex situ de espécies abrange os estudos de amostragem, estratificação e de 
dinâmica da vegetação em remanescentes alvo, analisando e comparando os componentes da 
diversidade biótica em remanescentes situados em locais isolados e próximos a fontes de 
propágulos. 
Os testes de progênies são utilizados para estabelecer valores genéticos de matrizes, bem 
como são fundamentais para o melhoramento de gerações avançadas, uma vez que as progênies 
das melhores árvores formam a população-base para o melhoramento da próxima geração. A 
classificação de matrizes pelo desempenho das suas progênies é especialmente importante para as 
características de baixa herdabilidade (ROUTSALAINEN e LINDGREEN, 1998). 
Os testes de progênies que envolvem famílias de polinização livre são amplamente 
utilizados, dados o seu baixo custo e o grande número de informações fornecidas, assim como a 
possibilidade de serem transformados em pomares de sementes por mudas (KITZMILLER, 
1983).   
Quando aos testes de progênies são adicionadas diferentes procedências, é possível medir 
a variação em características entre mudas de mesma planta-mãe (progênies) e entre as populações 
(procedências). Como conseqüência, permite-se determinar qual é a origem, em termos de 
procedências e progênies mais produtivas e que melhor se adaptam em plantios em dada região 
(READ, 1976). Nestes testes são possíveis de serem determinados os parâmetros populacionais, 
como as herdabilidades das características e as variâncias genéticas aditivas e não-aditivas, que 
são obtidas pelas decomposições dos quadrados médios da análise de variância em seus 
componentes, com base em suas esperanças matemáticas (VENCOVSKY, 1978; CRUZ et al, 
2004). 
No método convencional de conservação de espécies, adota-se o princípio de coleção por 
amostragem representativa da variabilidade existente. No entanto, tal método não garante que 
haja uma maximização de combinações entre matrizes pelas progênies. Portanto, nas gerações 
seguintes oriundas de tais coleções, estima-se que tenham desempenho semelhantes às suas 
origens. Por sua vez, é desejável que em tais iniciativas, os resultados resultem em variabilidade 
que é decorrente da máxima divergência genética entre as matrizes, onde a variabilidade genética 
é a capacidade de uma espécie, de uma população ou de uma progênie para expressar diferentes 
fenótipos (RAMALHO et al., 2000). Já a divergência genética pode ser medida entre indivíduos, 
progênies, populações, espécies, cultivares ou qualquer outro tipo de unidade amostral e 
corresponde a diferenças alélicas entre as unidades consideradas. 
De acordo com FALCONER (1987), a variabilidade está diretamente relacionada com a 
divergência genética uma vez que a amplitude da variabilidade em uma população segregante é 
função da divergência genética entre os pais envolvidos. 
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O conhecimento da estrutura genética populacional é importante para orientar na 
conservação das espécies. Essa estrutura genética refere-se à distribuição da variabilidade entre e 
dentro de populações; sua formação resulta de vários fatores, como: o sistema de acasalamento, 
níveis de endogamia, fluxo gênico, bem como a deriva genética entre e dentro de populações. 
(ZUCCHI et al, 2004) 
O conhecimento da divergência genética tem sido de grande importância em programas 
de melhoramento envolvendo hibridações, por fornecerem parâmetros para a identificação de 
progenitores que, quando cruzados, possibilitarão maior efeito heterótico na progênie e maior 
probabilidade de recuperar genótipos superiores. A avaliação da divergência genética, com base 
em evidências científicas, também é importante no contexto da evolução das espécies, uma vez 
que prevê informações sobre recursos disponíveis e auxilia na localização e no intercâmbio dos 
mesmos (CRUZ et al, 2004); permite a identificação de um conjunto gênico mais amplo, bem 
como variabilidade genética dos cruzamentos. Normalmente, populações que apresentam base 
genética ampla apresentam variância genética de maior magnitude, respondem efetivamente à 
seleção, permitindo, assim, obter ganhos com a seleção nos programas de melhoramento 
(NIENHUIS e SINGH, 1988). 
Medir a divergência genética nem sempre é muito fácil, pois exige o envolvimento de 
vários caracteres ao mesmo tempo (FONSECA, 1993). Ela pode ser avaliada através de: estudos 
genealógicos, diversidade geográfica, análise dialélica, técnicas multivariadas (marcadores 
morfológicos) e marcadores moleculares de DNA e, fisiológicos com emprego de proteínas e 
isoenzimas (AUTRIQUE et al., 1996). Desses, os menos onerosos são os baseados em 
genealogia e os que empregam marcadores morfológicos (SILVA, 1999). 
CRUZ et al (2004) citam que vários métodos multivariados podem ser aplicados na 
predição da divergência genética, dentre eles, a análise por Componentes Principais e Variáveis 
Canônicas e os métodos aglomerativos (análise de agrupamento). A escolha do método mais 
adequado tem sido determinada pela precisão desejada pelo pesquisador, pela facilidade da 
análise e pela forma como os dados foram obtidos. 
Os métodos aglomerativos diferem dos demais, em razão de dependerem 
fundamentalmente de medidas de dissimilaridade estimadas previamente, como a distância 
Euclidiana ou a distância generalizada de Mahalanobis, dentre outras. Já nos métodos dos 
componentes principais e variáveis canônicas, o objetivo é avaliar a similaridade dos progenitores 
por intermédio de uma dispersão gráfica, em que se consideram, em geral, dois eixos cartesianos. 
(CRUZ et al, 2004). 
No setor florestal o estudo da divergência genética também tem chamado atenção, 
merecendo destaque os trabalhos de XAVIER et al (1996), SCAPIM et al (1999), KALIL FILHO 
E SILVA (2002), MARTINS et al (2002), KALIL FILHO e STURION (2003) e o de ARRIEL 
(2004). Neste primeiro trabalho foram avaliadas quatro características silviculturais de 
crescimento e quatro de qualidade da madeira, pelos métodos de variáveis canônicas e análise de 
agrupamento, utilizando uma população constituída de 75 progênies de meios-irmãos de 
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Eucalyptus grandis. Os resultados mostraram que a aplicação dos métodos multivariados 
constituem uma importante ferramenta na seleção de famílias para a formação de pomares de 
sementes por mudas ou pomares clonais através das informações fornecidas por estes métodos 
quanto a divergência genética das progênies avaliadas. 
O trabalho de SCAPIM et al (1999) objetivou o estudo da divergência genética de 30 
famílias de meios-irmãos de Eucalyptus camaldulensis, empregando-se o Método de Otimização 
de Tocher e as técnicas dos Componentes Principais e Variáveis Canônicas com base em cinco 
caracteres. As informações da divergência genética obtidas neste estudo permitiram a definição 
de grupos de famílias para compor um pomar de sementes por mudas. 
KALIL FILHO e SILVA (2002) verificaram a magnitude das correlações fenotípicas de 
sementes de matrizes de pupunha (Bactris gasipaes Kunth.), que poderá servir de subsídio ao 
planejamento de métodos de beneficiamento de sementes a serem classificadas por peso e 
tamanho. Foram mensuradas as características peso, diâmetro e comprimento de sementes de três 
matrizes oriundas de procedência comercial do Peru, e os autores encontraram diferenças 
altamente significativas entre sementes e os seguintes coeficientes de variação experimental: 
7,83% para peso, 3,82% para diâmetro e 3,17% para comprimento. 
Esses mesmos autores encontraram, ao nível de indivíduo, alta correlação fenotípica entre 
peso e diâmetro (0,86), mostrando que o diâmetro explica bem o peso da semente, e que a forma 
arredondada das sementes desta origem peruana mostra que o diâmetro contribui mais que o 
comprimento para explicar o peso das sementes. As correlações fenotípicas entre comprimento e 
peso e entre comprimento e diâmetro foram, respectivamente, 0,66 e 0,47. 
Estudando a divergência genética em progênies de uma população de 44 famílias de 
meios-irmãos de Eucalyptus camaldulenses Dehnh, MARTINS et al (2002), observaram que 
todas as características avaliadas revelaram a existência de variabilidade genética entre famílias, 
evidenciando a possibilidade de ganhos genéticos pela seleção das melhores famílias. Os valores 
dos coeficientes de variação experimental encontraram-se dentro dos padrões normais para 
espécies florestais. O estudo da divergência genética foi realizado através da técnica multivariada 
de variáveis canônicas, usando-se como medida de dissimilaridade, a distância generalizada de 
Mahalanobis. Como resultado, as 44 famílias de progenitores foram divididas em 16 grupos 
distintos de acordo com seu grau de similaridade. 
Em estudo realizado por KALIL FILHO e STURION (2003) com o objetivo de analisar o 
desempenho de sementes de matrizes de pupunha e efetuar estimativas de valores genéticos 
(efeitos aditivos e efeitos de dominância) e herdabilidade no sentido amplo para a característica 
peso de sementes, foram encontradas diferenças altamente significativas para peso de sementes 
associadas a baixo coeficiente de variação experimental (8,24%). A estimativa da herdabilidade 
no sentido amplo foi de 0,95. 
ARRIEL (2004) objetivou avaliar a divergência genética entre acessos de uma população 
nativa de faveleira (Cnidoscolus phyllacanthus (Mart) Pax. et K. Hoffm) por meio de caracteres 
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de frutos, sementes e mudas, tendo sido identificados materiais genéticos com bom desempenho 
e divergentes, podendo-se fazer recomendações para o uso em programas de melhoramento da 
espécie. 
Este mesmo autor, realizando o agrupamento de 39 matrizes pelo método de Tocher 
baseado na dissimilaridade expressa pela distância euclidiana média, relativa a nove caracteres 
físicos de frutos e sementes, obteve a formação de nove grupos, sendo o grupo I composto por 
18 matrizes (46%) do material avaliado e seguido do grupo II com nove matrizes (23%). 
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3 MATERIAL E MÉTODOS 
Foram conduzidos dois experimentos. Em ambos foram usados frutos e, ou, sementes de 
matrizes de palmito juçara provenientes de uma população natural, de polinização livre, em 
remanescentes de Mata Atlântica, localizada na Serra do Piloto, de propriedade da LIGHT – RJ, 
divisa dos municípios de Rio Claro e Mangaratiba – RJ. 
A Serra do Piloto localiza-se no entorno da Represa de Ribeirão das Lages com altitude 
média de 400 metros. A topografia acidentada caracteriza-se pela predominância do chamado 
“mares de morros” (RIZZINI, 1976). 
De acordo com relatório elaborado pelo Departamento de Ciências Ambientais da UFRRJ 
(1987), a temperatura amena da região é caracterizada por pequenas oscilações diárias e sazonais. 
Varia entre 14,3 ºC nos meses mais frios a 19,8 ºC nos meses mais quentes, sendo as médias de 
temperatura mínimas encontradas nos meses de junho e julho e as médias máximas nos meses de 
janeiro e fevereiro. 
 A precipitação média anual para os últimos 10 anos foi de 1450 mm, segundo dados 
fornecidos pela LIGHT – RJ (comunicação pessoal). 
Na comunidade usada para a escolha das matrizes há ocorrência de espécies florestais e 
agrícolas, porém, com ampla distribuição do palmito juçara. Foram selecionadas matrizes que 
apresentavam frutificação com cachos maduros, bem formados e boas condições fitossanitárias. 
Os pontos de coleta e suas coordenadas geográficas estão descritos na tabela 1. 
Os frutos foram colhidos, individualizados por matrizes, sendo nove matrizes em cada 
ponto, perfazendo um total de 45 famílias. 
As famílias 1 a 9, 10
 
a 18, 19 a 27, 28 a 36 e 37 a 45, representam, respectivamente, os 
pontos 1, 2, 3, 4 e 5. 
Tabela 1. Pontos de coleta de frutos de E. edulis e suas respectivas coordenadas geográficas na 
Serra do Piloto, Rio Claro-RJ 
Pontos Latitude  Longitude 
1  22° 51´15,0´´ S  43° 59´42,9´´ W 
2  22° 51´09,8´´ S  43° 59´46,0´´ W 
3  22° 51´12,2´´ S  43° 59´46,8´´ W 
4  22° 50´43,6´´ S  44° 00´06,5´´ W 
5  22° 51´16,5´´ S  44° 00´24,0´´ W 
 Os pontos de coleta 1, 2 e 3, apresentam características de comunidades florestais, e os 
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pontos 4 e 5, apresentam características agroflorestais, consorciando o cultivo de banana com 
palmito, apenas com manejo da primeira cultura. 
A distância entre os pontos de coleta pode ser observada na Tabela 2. 
A colheita dos frutos foi realizada no período de 27 de junho a 01 de julho de 2005 antes 
da queda dos mesmos Para garantir a identidade genética dos frutos e sementes, estes, após 
colhidos, foram retirados dos cachos e acondicionados em sacos plásticos, individualizados por 
matriz com a identificação da mesma. Logo após, estes sacos contendo os frutos foram levados 
para o Departamento de Silvicultura do Instituto de Florestas da Universidade Federal Rural do 
Rio de Janeiro (DS/IF/UFRRJ), em Seropédica-RJ e armazenados em condições de temperatura 
ambiente até o início dos trabalhos experimentais. 
Tabela 2. Distância aproximada entre pontos de coleta de frutos em população de E .edulis na 
Serra do Piloto, Rio Claro-RJ, obtida com auxílio de GPS. 
Pontos 1 2 3 4 
2 
182,78  
3 
140,66 77,28     
4 
1177,34 995,72 1043,94   
5 
1172,8  1102,95 1068,92 1128,53 
O estudo da divergência genética entre matrizes de palmito juçara por meio de caracteres 
físicos de frutos foi realizado no período de 01 a 12 de agosto de 2005, com frutos colhidos no 
período de 27 de junho a 01 de julho do mesmo ano. As determinações físicas foram efetuadas 
em cinco repetições de 10 frutos, totalizando 50 frutos de cada árvore matriz. Assim, em 45 
árvores matrizes foram determinadas as seguintes características do fruto: comprimento (mm), 
diâmetro (mm) e massa (g). 
As medições dos frutos foram efetuadas no Laboratório de Química da ETPC (Escola 
Técnica Pandiá Calógeras) da Fundação CSN, e foram obtidas com o auxilio de um paquímetro 
digital, com precisão de 0,01 mm e a massa em balança eletrônica, com precisão de 0,01 g. O 
comprimento do fruto foi obtido do seu ponto de abscisão até sua extremidade, a largura foi 
obtida pela medição no eixo transversal do fruto, e a massa do fruto foi obtida de forma direta, 
em balança eletrônica. 
Para a determinação da variabilidade genética entre famílias de polinização livre de 
palmito juçara em teste de progênie, instalado sob forma de teste de germinação, o experimento 
foi conduzido no Laboratório de Sementes do Departamento de Silvicultura do Instituto de 
Florestas da Universidade Federal Rural do Rio de Janeiro em Seropédica-RJ, onde foram usados 
semente provenientes de 45 matrizes no período de 21 de julho a 20 de outubro de 2005. 
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Figura 1. Foto aérea dos pontos de coleta de E. Edulis na Serra do Piloto, Rio Claro - RJ. 
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Para maximizar o uso de sementes e uniformizar a germinação, as mesmas foram 
colocadas em água por 24 horas, sendo submetidas a despolpamento da casca em peneira de 
arame. Em seguida foi instalado teste de progênie em câmara de germinação, com sementes 
colocadas para germinar em caixas de plástico transparentes, com cinco repetições de 10 
sementes, sob temperatura constante de 25 
0
C e fotoperíodo de oito horas em laboratório, tendo 
como substrato vermiculita esterilizada. Para diminuir a ação de patógenos, as sementes foram 
desinfestadas com hipoclorito de sódio 4% por quinze minutos e lavadas com água destilada. O 
substrato foi umedecido com água destilada. 
Semanalmente, o teste de progênie foi acompanhado, sendo realizada a contagem das 
sementes germinadas e desinfestação das mesmas, quando necessário. 
Ao fim de 90 dias, as plântulas foram retiradas da câmara de germinação para as seguintes 
avaliações: comprimento do caule (cm), comprimento da raiz abortiva (cm), comprimento das 
raízes (cm), e,matéria seca de raízes, de caule e de remanescente de semente em g/planta. As 
medições de comprimento do caule e comprimento das raízes foram obtidas com o auxílio de 
uma régua graduada. A matéria seca foi obtida após submeter o material vegetal em estufa de a 
65 ± 3
0
C até atingir massa constante. 
O experimento constou de 41 famílias e cinco repetições. As parcelas foram constituídas 
com a média das sementes germinadas. 
Os dados referentes aos caracteres físicos de frutos e teste de progênie, pelos testes de 
Bartlet e Lilliefors, demonstraram homogeneidade de variância e, conseqüentemente, apresentam 
normalidade nas suas distribuições, desta forma foram submetidas à análise de variância. 
Os dados submetidos à análise de variância, em nível de média de parcelas considerando-
se o efeito de matrizes e famílias aleatório utilizou o modelo abaixo para delineamento 
inteiramente casualizado, segundo STEEL e TORRIE (1980): 
Y
ij
 = u + t
i
 + є
ij 
em que: 
Y
ij 
= valor observado na matriz ou família i, na repetição j; 
u = média geral; 
t
i 
= efeito da matriz ou família i; 
 є
ij 
= efeito da variação entre parcelas. 
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Os seguintes parâmetros genéticos foram estimados usando as expressões apresentadas 
em CRUZ (2001): 
Coeficiente de variação (CV%) =  mQMR /100  em que: 
QMR: quadrado médio do resíduo; 
m: média geral do caráter. 
Variância ambiental ( σ ² ) = QMR 
Variância fenotípica ( σ ²
f 
) = QMT / r em que: 
QMT: quadrado médio de tratamento (família); 
r: número de repetições. 
Variância genética ( σ ²
g 
) = (QMT – QMR) / r. 
Herdabilidade em nível de média de família (h²
m
) = σ ²
g 
/ σ ²
f 
Coeficiente de variação genético (CVg%) = 
(

)

m
g
/100
2
σ
 
Razão CVg / CV = 
2
2
σ
σ
g
 
Em todas as situações os dados foram submetidos a análise estatística descritiva com a 
obtenção da média, desvio-padrão e coeficiente de variação. Em seguida, as médias foram 
padronizadas, sendo então determinada a distância generalizada de Mahalanobis entre pares de 
matrizes usando a seguinte expressão (CRUZ et al, 2004): 
∑

−
−−=
1
''
2
)()(
''
jiijjiij
ii
XXXXD
 
em que: 
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2
''
ii
D
: distância generalizada de Mahalanobis entre os genótipos i e i’; 
)(
' jiij
XX − : vetor das diferenças entre as médias de genitores; 
∑
−1
: é a inversa da matriz de variâncias e covariâncias. 
 
De posse das Distâncias Generalizadas de Mahalanobis, procedeu-se a análise de 
agrupamento das matrizes e famílias, pelo método de otimização de Tocher. Neste método, se 
efetua a partição do conjunto de indivíduos (genótipos) em subgrupos não-vazios e mutuamente 
exclusivos, por meio da maximização ou minimização de alguma medida pré-estabelecida. Para 
tal, adotou-se o critério de que a média das medidas de dissimilaridade, dentro de cada grupo, 
deve ser menor que as distâncias médias entre quaisquer grupos (CRUZ, 2001). 
Desta forma, a partir do uso da distância generalizada de Mahalanobis (D²) como medida 
de dissimilaridade entre matrizes e famílias, foi estabelecido o valor de α como limite de 
acréscimo, para a formação ou inclusão de elementos no grupo (CRUZ et al, 2004). 
A distancia entre famílias ou matrizes-grupo foi calculada pela expressão: 
d
(ij)k
 = d
ik
 + d
jk
 
em que: 
d = medida de dissimilaridade; 
k = grupo 
De forma que, se: 
()
α
≤
n
D
grupoi
2
, inclui-se a matriz ou família no grupo. 
()
α
>
n
D
grupoi
2
, a matriz ou família não é incluída no grupo. 
em que: 




 
15
n = número de matriz ou família que constitui o grupo inicial. 
Todas as análises estatísticas foram realizadas com o auxílio do aplicativo computacional 
GENES (CRUZ, 2001). 
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4 RESULTADOS E DISCUSSÃO 
4.1. Experimento 1: Divergência genética entre matrizes de palmito juçara por
 meio 
de caracteres físicos de frutos. 
Os resultados da análise de variância e as respectivas estimativas de alguns parâmetros 
referentes ao experimento, para as características estudadas, estão apresentados na Tabela 03. 
Tabela 03. Resumo da análise de variância e estimativas de alguns parâmetros genéticos 
referentes às características comprimento (CF), diâmetro (DF) e massa (MF) de frutos em 45 
matrizes de E. edulis. 
 
  Quadrados Médios 
Fontes de variação  GL  CF  DF  MF 
Tratamentos 44 5,3396** 5,4882** 0,6743** 
Resíduo 180 0,0393  0,0504 0,0046 
F calculado    135,58  108,88  145,98 
CVE (%)    1,48  1,69  3,98 
Variância Fenotípica (média)  1,0679  1,0976  0,1348 
Variância Ambiental (média)  0,0078  0,0100  0,0009 
Variância entre matrizes (média) 1,0600 1,0875 0,1339 
Repetibilidade (média da matriz - %)  99,26  99,08  99,31 
Coef. Var. entre matrizes (%)  7,68  7,87  21,46 
Razão CVem/CVe 5,18 4,64 5,38 
**significativo a 1% de probabilidade; GL = graus de liberdade; CVE= Coeficiente de 
variação experimental; CVem= coeficiente de variação entre matrizes; CVe= coeficiente de 
variação ambiental. 
Observa-se que os valores dos quadrados médios referentes às características do fruto: 
comprimento (mm), diâmetro (mm) e massa (g), demonstram a existência de variância entre 
matrizes significativa a 1% de probabilidade pelo teste “F”. Essa variância é devida às diferenças 
entre genótipos, além de diferenças ambientais permanentes; isto é, diferenças ambientais que 
afetam todas as medidas referentes a uma determinada matriz, tais como: diferenças entre locais, 
idade da planta, etc. Caso essas diferenças ambientais sejam consideradas desprezíveis, a 
repetibilidade pode ser considerada muito próxima à herdabilidade no sentido amplo. Os altos 
valores obtidos sugerem que deve haver diferenças genéticas entre as matrizes, possibilitando, 
por exemplo, ganhos genéticos pela seleção e conservação das matrizes mais divergentes. 
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Quando o valor do coeficiente de variação experimental (CVE) é visto sob a ótica dos 
padrões apresentados por GARCIA (1989) para experimentos florestais, os valores obtidos de 
1,48%, 1,69% e 3,98% para os caracteres CF, DF e MF, respectivamente, revelam boa precisão 
experimental e, portanto, grande confiabilidade nos resultados. 
As estimativas do coeficiente de variação entre matrizes, que neste caso tem o sentido de 
coeficiente de variação genético, apresentam valores que evidenciam as argumentações de que o 
material florestal detém ampla variabilidade em suas características a serem exploradas em 
programas de melhoramento genético, conforme PAULA (1997), MARTINS (1999) e MAÊDA 
(2000), que determinaram comportamento semelhante em diferentes espécies florestais. No caso 
da presente experimentação, principalmente para massa de fruto (MF), isso é, ainda, mais 
evidente em razão, provavelmente, de o material empregado ser oriundo diretamente de 
populações nativas. 
  A herdabilidade de um caráter métrico é uma das mais importantes de suas propriedades 
(FALCONER, 1987), e a sua estimativa, expressa a confiabilidade com que o fenótipo representa 
o genótipo dos indivíduos, constituindo grande importância como ferramenta em trabalhos de 
melhoramento (PAULA, 1997). 
As variâncias fenotípicas estimadas apresentam valores muito próximos aos da variância 
entre matrizes, sendo que a variância entre frutos dentro de matrizes se mostra de pequena 
magnitude para todas as variáveis. Se associar os resultados das variâncias aos valores das 
estimativas encontradas para repetibilidade, que foram para todas características (CF, DF e PF) 
maiores que 99%, pode-se sugerir que essas características sejam mais influenciadas pelos 
genótipos do que pelo ambiente.. 
Trabalhos de melhoramento utilizam também a relação entre o coeficiente de variação 
genética (CVg) – considerado neste caso CVem - e o coeficiente de variação ambiental (CVe) 
como indicativo da viabilidade de seleção. Em todas as características avaliadas, essa relação 
sempre foi superior à unidade, com maior valor (21,46) para MF, o que, segundo VENCOVSKY 
(1978), PAULA (1997) e MAÊDA (2000), é indicativo da viabilidade para se praticar seleção e 
para a conseqüente obtenção de ganhos genéticos nessas características. 
Na Tabela 04 são apresentadas as estimativas das correlações genéticas (rg), correlações 
fenotípicas (rf) e correlações ambientais (ra) entre as características estudadas. Diversos autores, 
dentre eles FALCONER (1987), CASTOLDI (1997) e CRUZ et al (2004), ressaltaram a 
importância desses estudos no melhoramento genético. Segundo eles, tais conhecimentos 
possibilitam a predição do que acontecerá a dada característica quando outra a ela correlacionada 
for afetada. Dessa forma, permite-se estabelecer a viabilidade de realizar seleção em uma 
característica de fácil medição, visando obter ganhos em uma de difícil avaliação ou de baixa 
herdabilidade. 
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Tabela 04 -   Estimativas de correlações entre matrizes (rem), correlações fenotípicas (rf) e de 
correlações ambientais (ra) entre as características comprimento (CF), diâmetro (DF) e massa 
(MF) de frutos em 45 matrizes de E. edulis. 
Característica Correlação  DF  PF 
 
rem 0,9322 0,9689 
CF 
rf 0,9290 0,9670 
 
ra 0,5467 0,7045 
 
rem 0,9460 
DF 
rf 0,9438 
 
ra 0,6842 
De modo geral, todas as correlações entre matrizes apresentaram valores elevados e no 
sentido favorável, oscilando entre 0,93 (CF x DF) e 0,96 (CF x MF). Essa tendência de valores 
elevados e positivos também foi verificada nas correlações fenotípicas e ambientais. Segundo 
PAULA (1997), valores elevados de correlações genéticas, neste caso as correlações entre 
matrizes, indicam a ocorrência de genes pleiotrópicos ou de ligação fatorial atuando em seus 
controles, também em conformidade com CRUZ et al (2004). 
As correlações entre matrizes obtidas sempre foram de maior magnitude que as 
fenotípicas, evidenciando-se que os fatores genéticos são mais importantes na expressão das 
características do que os fatores ambientais. Por sua vez, as correlações ambientais, todas 
favoráveis, indicam que as características são igualmente afetadas pelas variações ambientais, 
não ocorrendo, assim, diferencial de ambiente que possa prejudicar o processo seletivo com base 
nas correlações, conforme evidenciado por CASTOLDI (1997). 
Os resultados da análise dos caracteres físicos de frutos estão apresentados na Tabela 03
. 
Os valores médios (13,40 e 13,25), máximos (15,31 e 15,25) e mínimos (11,58 e 11,03) 
respectivos a comprimento (mm) e diâmetro (mm) dos frutos, foram superiores aos mencionados 
por LIN (1986), que encontrou frutos em uma mesma infrutescência medindo em média de 10 a 
15 mm de diâmetro. 
O peso das sementes variou entre o mínimo de 1,07g e o máximo de 2,24g, com média 
geral de 1,71g. O peso médio determinado por ANDRADE et al (1996), citado por QUEIROZ 
(2000), para sementes de maior diâmetro, foi de 1,51g e para as sementes de menor diâmetro 
0,85g. 
As causas das diferenças encontradas entre os valores observados nos trabalhos citados 
anteriormente, podem ser devidas as influências bióticas e abióticas que ocorrem durante o 
desenvolvimento da semente e a variabilidade genética conforme TURNBULL (1975), citado por 
ARRIEL (2004). As diferenças encontradas na magnitude dos caracteres devem estar envolvidos 
com os fatores bióticos, abióticos e genéticos de cada região, ano e população de onde foram 
realizados os trabalhos. 




[image: alt] 
19
Tabela 05. Médias, média geral, desvio padrão (DP) e coeficiente de variação (CV) dos 
caracteres do fruto: comprimento (CF), diâmetro (DF) e massa (MF) em 45 matrizes de Euterpe 
edulis Mart (palmito juçara). 
 CF DF MF
Matriz 
(

mm
)

(g)

1 14,93 14,67 2,30
2 15,31 14,64 2,21
3 14,29 13,91 2,06
4 13,64 13,87 1,89
5 12,35 12,96 1,36
6 13,36 13,45 1,66
7 13,09 13,09 1,51
8 12,95 12,66 1,40
9 15,27 15,25 2,54
10 12,50 12,58 1,39
11 11,75 12,63 1,34
12 14,03 13,79 1,82
13 13,69 13,44 1,70
14 13,98 13,80 1,94
15 14,80 14,55 2,07
16 12,55 12,47 1,47
17 15,18 14,67 2,39
18 13,85 14,61 1,87
19 14,09 13,35 2,01
20 11,89 11,98 1,35
21 12,85 12,96 1,52
22 14,09 14,05 1,96
23 12,29 12,23 1,52
24 12,74 11,83 1,39
25 13,83 13,63 1,71
26 12,25 12,63 1,28
27 11,58 11,52 1,09
28 12,60 12,21 1,40
29 12,58 12,03 1,39
30 13,21 12,72 1,51
31 12,43 12,22 1,37
32 12,72 12,42 1,41
33 11,86 11,03 1,07
34 13,07 12,93 1,58
35 12,41 11,87 1,30
36 11,92 11,83 1,20
37 14,47 14,84 2,12
38 13,30 12,81 1,61
39 14,61 14,73 2,14
40 13,53 13,01 1,79
41 14,15 13,62 1,97
42 14,53 14,73 2,28
43 14,12 13,65 1,90
44 13,86 14,11 1,95
45 14,49 14,08 1,99
Média Geral 
13,40 13,25 1,71
Mín 
11,58 11,03 1,07
Max 
15,31 15,25 2,54
DP 
1,05 1,04 0,36
CV (%) 
1,48 1,69 3,98
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Os valores médios encontrados para comprimento, diâmetro e peso de frutos, de um modo 
geral, não apresentaram expressiva variação entre as médias das matrizes, como pode ser 
observado na Tabela 05 pela amplitude de variação e CV. 
A análise de agrupamento tem por finalidade reunir, por algum critério de classificação, 
os genitores (ou qualquer outro tipo de unidade amostral) em vários grupos, de tal forma que 
exista homogeneidade dentro do grupo e heterogeneidade entre grupos (CRUZ et al, 2004). 
A divergência genética entre os materiais aplicada à matriz da Distância Generalizada de 
Mahalanobis (anexo 01), pela análise de agrupamento de Tocher, está apresentada na Tabela 06. 
Optou-se por utilizar por medida de dissimilaridade a Distância Generalizada de 
Mahalanobis por esta levar em consideração a alta correlação genética entre os caracteres 
demonstrados na análise de variância (CRUZ et al, 2004). 
Foram formados treze grupos, sendo o grupo I composto por 13 matrizes, englobando 
28,88% dos materiais avaliados, seguido dos grupos II, com 12 (26,66%), III com cinco 
(11,11%), V com três (6,66%), grupos IV, VI e VII com 2 (4,44%) e os outros seis grupos com 
uma matriz (2,22%) cada. A grande divergência genética existente entre as matrizes, fica 
evidenciada com o padrão de distribuição das mesmas em treze grupos. As maiores distâncias 
genéticas foram observadas com a matriz 33 em relação as matrizes 09, 17, 02 e 01 com valores 
de 501,66; 406,79; 371,52 e 366,49, respectivamente (anexo 01), e as menores distâncias 
genéticas foram entre as matrizes 28 e 29 com valor de 1,04. 
Considerando o desempenho com relação a massa e diâmetro do fruto, a matriz 33 é a que 
apresenta a menor média para as duas características, e para comprimento o terceiro pior 
desempenho, enquanto que a matriz 09 apresenta as maiores médias para peso e diâmetro do 
fruto e a segunda maior para comprimento do fruto. 
Apesar da máxima divergência ter sido apresentada entre as matrizes 33 e 09, a 
recomendação para testes de seleção dessas matrizes só deverá ser feita após uma análise 
criteriosa de seus desempenhos em relação aos critérios avaliados (CRUZ et al, 2004). 
Das 13 matrizes que representam o maior grupo, o grupo I, sete delas pertencem ao ponto 
04 e, respondem por 53,85% desse grupo, que contém, também, dois representantes dos pontos 1 
e 2, cada, e um representante dos pontos 3 e 5, cada. 
Para o grupo II, com 12 matrizes, o ponto 05, contém 1/3 das matrizes do grupo, sendo 
que 50% do grupo II é representado pelas matrizes dos pontos 1 e 2 com 3 matrizes cada e 02 
matrizes do ponto 03. 
O grupo V está representado por 03 matrizes sendo duas pertencentes ao ponto 04 e uma 
ao ponto 03. Os grupos I, V e VIII englobam as nove matrizes do ponto 04, sendo que as matrizes 
dos outros quatro pontos estão dispersadas dentro dos treze grupos formados. 
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De uma forma geral, os grupos formados indicam que, considerando-se somente as 
características de frutificação das matrizes, a fragmentação não provocou divergências entre 
pontos; e que para fins de conservação genética, a amostragem pode ser realizada em qualquer 
ponto de coleta. 
No entanto, esses mesmos resultados demonstram que, para efeito de conservação 
genética, há indivíduos (matrizes) que devem necessariamente ser coletados nos diferentes 
pontos, totalizando no mínimo 13 matrizes neste caso. Esse número de matrizes mínimo está 
próximo dos valores recomendados para coleta mínima advindo do conceito de tamanho efetivo 
de população (Ne), conforme VENCOVSKY (1987), indicando que a medida de dissimilaridade 
de Mahalanobis é também viável para esse fim. 
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Tabela 06. Agrupamento pelo método de Tocher, baseado na dissimilaridade expressa pela distância generalizada de Mahalanobis, 
relativa a três caracteres físicos de frutos, estimados em 45 matrizes de E. edulis. 
 
Pontos 
Grupos 1  2  3  4  5 
I 
7 8  10 16  21  28  29  30  31  32  34  35  38 
II 
3 4 6 12 13 14 22 25   41 43 44 45 
III 
1  15    37 39 42  
IV 
5     26    
V 
       
20 27  36   
VI 
9  17    
VII 
       
19     40 
VIII 
       
24    
IX 
       
23    
X 
2     
XI 
 
18    
XII 
 
11    
XIII 
      
33   
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4.2. Experimento II: Variabilidade genética entre famílias de polinização livre de 
palmito juçara em teste de progênie. 
Os resultados da análise de variância e as estimativas de alguns parâmetros referentes ao 
experimento, para as características estudadas, estão apresentados na Tabela 07. 
Apenas para massa seca de semente (MSS), não foi evidenciado a existência de variância 
genética significativa entre as famílias. 
As famílias 04, 18, 26 e 35 foram excluídas da análise por não terem apresentado botão 
germinativo até o fim do experimento. 
Observa-se que para as características das famílias comprimento da parte aérea (CPA), 
comprimento da raiz abortiva (CRA), massa seca de raízes (PSR), massa seca da parte aérea 
(MSPA) e comprimento médio de raízes (CR), houve diferenças estatísticas a 1% de 
probabilidade pelo teste “F”, revelando a existência de variabilidade genética significativa entre 
famílias, sugerindo, por exemplo, a possibilidade de ganhos genéticos pela seleção e conservação 
das melhores matrizes. 
 De acordo com GARCIA (1989), o valor do coeficiente de variação experimental (CVE) 
para estas características, revelam boa precisão experimental e, portanto, grande confiabilidade 
nos resultados, com exceção de MSS. 
ARRIEL (2004) encontrou diferenças significativas para os caracteres altura, massa seca 
de raiz e massa seca da parte aérea em famílias de polinização aberta de faveleira aos 180 dias em 
casa de vegetação. 
As estimativas do coeficiente de variação genética apresentados por ARRIEL (2004), em 
faveleira, foram para altura, massa seca de raiz e massa seca da parte aérea, respectivamente, 
8,10, 19,13 e 10,12. Se comparados com os resultados obtidos neste estudo para CPA (20,21), 
PSR (20,86) e PSPA (25,04), encontra-se valores maiores para E. edulis, indicando uma situação 
ainda mais favorável a seleção, do que a encontrada por ARRIEL (2004), mostrando que a 
população, possivelmente, não foi submetida a nenhum processo de seleção, pois o material 
empregado foi oriundo diretamente de populações nativas. 
Estes valores, novamente, evidenciam as argumentações de que o material florestal detém 
ampla variabilidade em suas características a serem exploradas em programas de melhoramento 
genético, conforme PAULA (1997), MARTINS (1999) e MAÊDA (2000), que determinaram 
comportamento semelhante em diferentes espécies florestais. 
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Tabela 07. Resumo da análise de variância e estimativas de alguns parâmetros genéticos referentes às características 
comprimento da parte aérea (CPA), comprimento da raiz abortiva (CRA), comprimento médio de raízes (CR), massa seca de 
raízes (MSR), massa seca da parte aérea (MSPA) e massa seca de semente (MSS) de 41 famílias de E. edulis. 
 
Quadrados Médios 
FV GL 
CPA CRA  CR MSR MSPA MSS 
Família 40 18,7460** 14,7123** 9,4264** 0,0011** 0,0037** 0,5261
 ns
 
Resíduo 164 1,6762 3,0948 2,0231 0,0003 0,0003 0,4688 
F calculado    11,18  4,75  4,65  3,74  12,84  1,12 
CVE (%)    14,16  18,92  15,53  28,13  16,26  182,02 
Variância Fenotípica (média)    3,7492  2,9424  1,8852  0,00023780  0,00075214  0,1052 
Variância Ambiental (média)    0,3352  0,6189  0,4046  0,00006342  0,00005856  0,0937 
Variância Genotípica (média)    3,4139  2,3234  1,48067  0,00017438  0,00069358  0,0114 
h² (média da família - %)    91,05  78,96  78,53  73,33  92,21  10,89 
Coef. Variação Genético (%)    20,20 16,39 13,29 20,86 25,03 28,46 
Razão CVg/CVe    1,427  0,86 0,85 0,74 1,53 0,15 
 
**significativo a 1% de probabilidade;
 ns 
não significativo; GL = graus de liberdade; CVE= Coeficiente de variação 
experimental; h²= coeficiente de herdabilidade; CVg= coeficiente de variação genética; CVe= coeficiente de variação ambiental.  
 




[image: alt] 
25
As estimativas de herdabilidade, em nível de famílias, variaram de 73,33% a 92,21%, para 
MSR e MSPA, respectivamente. Dada essas estimativas de valores relativamente altos, em um 
processo de seleção, pode-se esperar progressos genéticos consideráveis. 
As variâncias genotípicas estimadas para CPA e MSPA apresentam valores muito 
próximos aos da variância fenotípica, sendo que variância ambiental se mostra muito baixa para 
essas duas variáveis. Associando o resultado das variâncias aos valores das estimativas 
encontradas para herdabilidade, que foram para essas características maiores que 91%, pode-se 
sugerir que haja um maior controle genético sobre essas características, permitindo que se faça 
inferências que a seleção dentro dessas matrizes, tendem a ser eficientes. 
A relação entre o coeficiente de variação genética (CVg) e o coeficiente de variação 
ambiental (CVe) é utilizado como critério em trabalhos de melhoramento indicando que há 
viabilidade de seleção. Das características avaliadas (Tabela 05), as relações entre o CVg e CVe 
onde encontrou-se valores superiores à unidade, foram MSPA e CPA, o que, segundo 
VENCOVSKY (1987), PAULA (1997) e MAÊDA (2000), é indicativo da viabilidade para se 
praticar seleção e para a conseqüente obtenção de ganhos genéticos quanto a essas características. 
Na Tabela 08, apresentam-se as estimativas das correlações genéticas (rg), correlações 
fenotípicas (rf) e correlações ambientais (ra) para as características avaliadas. 
Tabela 08. Estimativas de correlações genéticas (rg), correlações fenotípicas (rf) e de correlações 
ambientais (ra) entre as características comprimento da parte aérea (CPA), comprimento da raiz 
abortiva (CRA), massa seca de raízes (MSR), massa seca da parte aérea (MSPA) e comprimento 
médio de raízes (CR) de 41 famílias de E. edulis. 
 
Característica Correlação CRA  MSR  MSPA  CR 
 
rg 0,5329 0,6721 0,9299 0,7513 
CPA 
rf 0,4944 0,5637 0,9171 0,6896 
 
ra 0,3099 0,0940 0,7786 0,3921 
 
rg 0,7777 0,7264 0,8722 
CRA 
rf 0,6494 0,6655 0,8421 
 
ra 0,2431 0,3564 0,7303 
 
rg  0,8426 0,9115 
MSR 
rf  0,7328 0,6765 
 
ra  0,2764 -0,0636 
 
rg   0,9173 
MSPA 
rf   0,8325 
 
ra   0,4015 
Segundo PAULA (1997), o estudo das correlações entre características é de grande 
importância em trabalhos de melhoramento, permitindo prever o que acontecerá com 
determinada característica quando se pratica seleção em uma outra. 
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Pelos resultados apresentados, observa-se que os pares de características CPA x MSPA, 
CRA x CR e MSPA x CR, foram fortemente correlacionadas, com estimativas acima de 0,83, 
tanto em termos de correlações fenotípicas quanto em termos de correlações genotípicas. 
Tabela 09. Médias, média geral e desvio padrão (DP) para as características comprimento da 
parte aérea (CPA), comprimento da raiz abortiva (CRA), peso seco de semente (PSS), peso seco 
de raízes (PSR), peso seco da parte aérea (PSPA) e comprimento médio de raízes (CR) de 41 
famílias de E. edulis. 
Família CPA  CRA  PSS  PSR  PSPA  CR 
1 
9,164 7,357 0,510 0,063 0,101 8,845 
2 
6,565 4,552 0,451 0,053 0,059 6,417 
3 
8,728 10,344 0,458 0,076 0,113 9,008 
5 
8,188 10,456 0,214 0,060 0,093 8,807 
6 
10,036 9,515 0,241 0,056 0,100 8,842 
7 
9,897 9,630 0,271 0,060 0,114 9,373 
8 
11,416 8,790 0,175 0,056 0,119 8,203 
9 
11,462 12,394 0,538 0,085 0,158 11,836 
10 
9,102 9,639 0,234 0,046 0,099 8,882 
11 
9,444 8,442 0,267 0,053 0,102 9,099 
12 
11,585 12,297 0,301 0,081 0,138 11,083 
13 
11,682 13,290 0,328 0,087 0,158 12,551 
14 
8,966 10,027 0,356 0,071 0,115 9,165 
15 
6,764 9,324 0,487 0,053 0,082 8,993 
16 
8,461 9,940 0,277 0,061 0,102 9,555 
17 
12,691 10,926 0,422 0,074 0,147 10,905 
19 
12,078 6,619 0,367 0,080 0,153 9,066 
20 
8,616 10,024 0,223 0,059 0,095 9,555 
21 
7,844 10,293 0,261 0,108 0,092 7,727 
22 
5,011 6,660 0,544 0,034 0,049 6,580 
23 
10,337 9,807 0,215 0,066 0,114 9,166 
24 
9,032 8,204 0,228 0,062 0,110 8,175 
25 
7,111 8,385 0,407 0,054 0,076 7,998 
27 
8,190 7,332 0,188 0,046 0,078 7,502 
28 
5,522 6,939 0,337 0,036 0,053 7,203 
29 
7,149 8,135 0,279 0,055 0,080 8,620 
30 
9,311 9,016 0,249 0,062 0,112 9,358 
31 
9,065 10,203 0,191 0,067 0,111 10,234 
32 
9,605 9,083 0,167 0,053 0,105 8,130 
33 
6,934 7,304 0,150 0,041 0,073 7,334 
34 
9,160 10,431 0,296 0,069 0,123 10,236 
36 
9,068 7,440 0,160 0,037 0,075 7,736 
37 
10,234 9,764 0,457 0,056 0,117 8,701 
38 
7,679 9,585 0,287 0,067 0,102 9,149 
39 
8,205 9,073 0,593 0,061 0,093 9,140 
40 
8,587 10,086 0,359 0,064 0,096 10,250 
41 
7,969 9,701 0,431 0,072 0,102 9,908 
42 
10,834 12,336 0,482 0,089 0,139 11,860 
43 
7,841 8,711 0,419 0,063 0,086 8,782 
44 
10,716 9,986 0,353 0,079 0,122 10,511 
45 
14,602 9,084 0,247 0,081 0,159 10,851 
média geral 
9,143 9,296 0,376 0,063 0,105 9,155 
mínimo 
5,011 4,552 0,150 0,034 0,049 6,417 
máximo 
14,602 13,290 2,261 0,108 0,159 12,551 
DP 
1,936 1,715 0,324 0,015 0,027 1,373 
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Em todos os casos, as estimativas de correlações genéticas foram superiores as 
fenotípicas, indicando que as respostas indiretas à seleção deverão apresentar altas magnitudes. 
Na tabela 09, encontram-se as médias, média geral e desvio padrão para as características 
comprimento da parte aérea (CPA), comprimento da raiz abortiva (CRA), massa seca de semente 
(MSS), massa seca de raízes (MSR), massa seca da parte aérea (MSPA) e comprimento médio de 
raízes (CR) de 45 famílias de E. edulis. 
A análise de agrupamento tem por finalidade reunir, por algum critério de classificação, 
os genitores (ou qualquer outro tipo de unidade amostral) em vários grupos, de tal forma que 
exista homogeneidade dentro do grupo e heterogeneidade entre grupos (CRUZ et al, 2004). 
A divergência genética entre os materiais aplicada à matriz da Distância Generalizada de 
Mahalanobis (anexo 02), pela análise de agrupamento de Tocher, está apresentada na tabela 10. 
Tabela 10. Agrupamento pelo método de Tocher, baseado na dissimilaridade expressa pela 
distância generalizada de Mahalanobis. 
 
Pontos 
Grupos 
1 2 3 4  5 
I 
1  3 5  6  7  10 11 12 14 15 16 20 23 24 25 27 29 30 31 32 33 34 37 38 39 40 41 43 44
II 
 2   22 28  
III 
 9  13   17  42  
IV 
 8   36 
V 
 
 
 19 45 
VI 
  21  
Foram formados seis grupos, sendo o grupo I composto por 29 famílias, englobando 
70,73% das famílias avaliadas, seguido dos grupos III, com 04 (9,75%) famílias, grupo II com 
três (7,31%) famílias, grupos IV e V com duas (4,87%) famílias cada, e finalmente grupo VI com 
1 (2,43%) família. 
A pequena divergência genética existente entre as famílias, fica evidenciada com o padrão 
de distribuição das mesmas em seis grupos, onde pode-se encontrar mais de 70% das famílias 
reunidas em um único grupo, mostrando que existe pouca variação dentro desta comunidade. 
As maiores distâncias genéticas foram observadas com a matriz 22 em relação as matrizes 
45, 19, 13 e 08 com valores de 65,22; 50,23; 46,68 e 44,27, respectivamente (anexo 02), e as 
menores distâncias genéticas foram entre as matrizes 03 e 14 com valor de 0,21. 
Comparados os resultados obtidos pelo agrupamento de Tocher para caracteres físicos de 
frutos (Tabela 06) com os resultados da Tabela 10, pode-se observar que as matrizes 09 e 33, com 
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maior distância encontrada anteriormente, mantiveram-se em grupos diferentes mesmo com o 
resultado do teste de progênie, mas as matrizes 22 e 45 que faziam parte do mesmo grupo, agora 
se tornaram as mais distantes geneticamente, havendo uma reorganização das matrizes a partir 
desse novo agrupamento. Estrategicamente, esses resultados indicam que, em se tratando de 
coleta de material genético para fins de conservação genética, a maior confiabilidade pode ser 
creditada à análise de progênies, por envolver o cruzamento entre as matrizes. 
De uma forma geral, os grupos formados indicam que, considerando-se as características 
tanto de frutificação como das progênies, a fragmentação não provocou divergências entre 
pontos; e que para fins de conservação genética, a amostragem deve ser realizada em toda a 
população, naturalmente, respeitando-se os grupos divergentes detectados. 
Desta forma, os resultados obtidos demonstram que, para efeito de conservação genética, 
há indivíduos (matrizes) que devem necessariamente ser coletados, nos diferentes pontos, 
totalizando 06 matrizes, neste caso. 
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5 CONCLUSÕES 
De acordo com os objetivos propostos neste trabalho, pode-se chegar às seguintes 
conclusões para a população estudada: 
•  A espécie apresenta variabilidade genética, mesmo em áreas fragmentadas; 
•  Características de frutificação podem ser utilizadas para detectar divergências 
genéticas entre matrizes; 
•  O teste de progênie é eficiente para estudo de divergência genética, além de reduzir 
o número de matrizes a serem amostradas, quando comparada à característica de 
frutificação; 
•  A conservação genética da espécie nesta população requer a coleta mínima de seis 
matrizes divergentes. 
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ANEXOS 
Anexo I. Distâncias Generalizadas de Mahalanobis para caracteres físicos de frutos de E. 
Edulis na Serra do Piloto, Rio Claro-RJ. 
Anexo II. Distâncias Generalizadas de Mahalanobis para características estudadas em 
teste de progênie de frutos de E. Edulis na Serra do Piloto, Rio Claro-RJ. 
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ANEXO I 
 
GENOTIPOS E DISTANCIA 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 1 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 ( 2 ) 18.45305 ( 3 ) 15.24282 ( 4 ) 47.93908 
( 5 ) 224.8583 ( 6 ) 94.11769 ( 7 ) 141.5672 ( 8 ) 178.5578 
( 9 ) 13.2514 ( 10 ) 194.7372 ( 11 ) 277.5879 ( 12 ) 51.20431 
( 13 ) 79.4688 ( 14 ) 30.65729 ( 15 ) 21.50357 ( 16 ) 173.4679 
( 17 ) 3.358697 ( 18 ) 75.57908 ( 19 ) 36.01808 ( 20 ) 261.5938 
( 21 ) 143.6012 ( 22 ) 28.03311 ( 23 ) 196.8113 ( 24 ) 204.6596 
( 25 ) 78.18194 ( 26 ) 247.8759 ( 27 ) 358.4737 ( 28 ) 192.633 
( 29 ) 201.2525 ( 30 ) 136.8981 ( 31 ) 208.4406 ( 32 ) 179.9675 
( 33 ) 366.4885 ( 34 ) 120.7069 ( 35 ) 235.2777 ( 36 ) 293.6271 
( 37 ) 20.94462 ( 38 ) 107.5764 ( 39 ) 12.09273 ( 40 ) 70.76717 
( 41 ) 27.79735 ( 42 ) 7.224916 ( 43 ) 34.87141 ( 44 ) 35.50026 
( 45 ) 24.09346 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 366.48852539 GENOTIPO : 33 
MENOR DISTANCIA : 3.3586969 GENOTIPO : 17 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 2 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 18.45305 ( 3 ) 33.06972 ( 4 ) 74.59383 
( 5 ) 237.2341 ( 6 ) 99.51618 ( 7 ) 137.3382 ( 8 ) 166.8378 
( 9 ) 48.99227 ( 10 ) 207.8346 ( 11 ) 323.0977 ( 12 ) 44.05994 
( 13 ) 72.47549 ( 14 ) 46.12428 ( 15 ) 9.125344 ( 16 ) 198.7389 
( 17 ) 22.46754 ( 18 ) 80.6759 ( 19 ) 60.52655 ( 20 ) 305.9552 
( 21 ) 157.1596 ( 22 ) 38.77759 ( 23 ) 246.0935 ( 24 ) 210.3051 
( 25 ) 64.85831 ( 26 ) 255.5505 ( 27 ) 378.8369 ( 28 ) 204.3549 
( 29 ) 213.5179 ( 30 ) 129.6783 ( 31 ) 223.6623 ( 32 ) 185.684 
( 33 ) 371.5179 ( 34 ) 130.8956 ( 35 ) 243.4201 ( 36 ) 310.8198 
( 37 ) 32.59256 ( 38 ) 112.3189 ( 39 ) 20.87652 ( 40 ) 91.31767 
( 41 ) 39.616 ( 42 ) 43.12661 ( 43 ) 37.56848 ( 44 ) 57.62165 
( 45 ) 17.29925 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 378.83688354 GENOTIPO : 27 
MENOR DISTANCIA : 9.1253443 GENOTIPO : 15 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 3 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 15.24282 ( 2 ) 33.06972 ( 4 ) 16.34967 
( 5 ) 138.4781 ( 6 ) 41.93355 ( 7 ) 73.20702 ( 8 ) 96.95657 




 
37
( 9 ) 52.38551 ( 10 ) 106.6057 ( 11 ) 178.3433 ( 12 ) 19.76638 
( 13 ) 32.81056 ( 14 ) 4.349933 ( 15 ) 22.27941 ( 16 ) 88.3589 
( 17 ) 25.66688 ( 18 ) 55.84029 ( 19 ) 7.954033 ( 20 ) 155.3317 
( 21 ) 71.29089 ( 22 ) 7.392308 ( 23 ) 107.2388 ( 24 ) 108.6861 
( 25 ) 36.5785 ( 26 ) 151.8288 ( 27 ) 229.3322 ( 28 ) 100.639 
( 29 ) 106.0579 ( 30 ) 64.92785 ( 31 ) 113.0989 ( 32 ) 93.07224 
( 33 ) 232.647 ( 34 ) 53.35465 ( 35 ) 131.5683 ( 36 ) 178.3226 
( 37 ) 24.23248 ( 38 ) 43.15025 ( 39 ) 16.5969 ( 40 ) 20.42877 
( 41 ) 2.256479 ( 42 ) 17.34188 ( 43 ) 6.384025 ( 44 ) 12.8477 
( 45 ) 10.15728 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 232.64695740 GENOTIPO : 33 
MENOR DISTANCIA : 2.2564790 GENOTIPO : 41 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 4 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 47.93908 ( 2 ) 74.59383 ( 3 ) 16.34967 
( 5 ) 68.74779 ( 6 ) 13.67965 ( 7 ) 36.13968 ( 8 ) 60.1257 
( 9 ) 95.41039 ( 10 ) 55.73965 ( 11 ) 95.39516 ( 12 ) 15.84608 
( 13 ) 18.90341 ( 14 ) 5.357714 ( 15 ) 39.45847 ( 16 ) 47.34161 
( 17 ) 72.50661 ( 18 ) 24.84871 ( 19 ) 29.82622 ( 20 ) 96.60825 
( 21 ) 30.08344 ( 22 ) 6.117856 ( 23 ) 66.51276 ( 24 ) 87.91676 
( 25 ) 23.14197 ( 26 ) 83.4212 ( 27 ) 156.8756 ( 28 ) 64.22079 
( 29 ) 73.90006 ( 30 ) 42.95553 ( 31 ) 68.28657 ( 32 ) 55.82092 
( 33 ) 183.3298 ( 34 ) 24.50817 ( 35 ) 92.30745 ( 36 ) 115.9686 
( 37 ) 24.21122 ( 38 ) 28.06582 ( 39 ) 26.1468 ( 40 ) 18.80366 
( 41 ) 16.15939 ( 42 ) 32.28077 ( 43 ) 14.59841 ( 44 ) 1.627516 
( 45 ) 24.26777 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 183.32977295 GENOTIPO : 33 
MENOR DISTANCIA : 1.6275163 GENOTIPO : 44 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 5 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 224.8583 ( 2 ) 237.2341 ( 3 ) 138.4781 ( 4 ) 68.74779 
 ( 6 ) 30.38621 ( 7 ) 17.37683 ( 8 ) 21.9706 
( 9 ) 323.3851 ( 10 ) 9.28463 ( 11 ) 17.9215 ( 12 ) 77.79074 
( 13 ) 51.5049 ( 14 ) 94.32656 ( 15 ) 160.1715 ( 16 ) 24.78396 
( 17 ) 275.5033 ( 18 ) 73.86933 ( 19 ) 149.1682 ( 20 ) 41.08773 
( 21 ) 13.63382 ( 22 ) 95.33359 ( 23 ) 55.44396 ( 24 ) 65.67542 
( 25 ) 57.70219 ( 26 ) 2.477581 ( 27 ) 42.64361 ( 28 ) 30.75433 
( 29 ) 42.61375 ( 30 ) 37.19499 ( 31 ) 22.88327 ( 32 ) 22.93784 
( 33 ) 82.75952 ( 34 ) 26.86199 ( 35 ) 39.88091 ( 36 ) 27.67137 
( 37 ) 142.1322 ( 38 ) 47.34509 ( 39 ) 155.5497 ( 40 ) 81.22342 
( 41 ) 119.7717 ( 42 ) 192.8386 ( 43 ) 101.678 ( 44 ) 83.70531 
( 45 ) 128.5475 




 
38
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 323.38513184 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 2.4775810 GENOTIPO : 26 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 6 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 94.11769 ( 2 ) 99.51618 ( 3 ) 41.93355 ( 4 ) 13.67965 
( 5 ) 30.38621 ( 7 ) 5.600951 ( 8 ) 18.11021 
( 9 ) 167.6851 ( 10 ) 22.19414 ( 11 ) 67.75321 ( 12 ) 11.64173 
( 13 ) 4.202051 ( 14 ) 19.49283 ( 15 ) 54.34536 ( 16 ) 25.80858 
( 17 ) 126.6678 ( 18 ) 26.86267 ( 19 ) 54.60605 ( 20 ) 71.38868 
( 21 ) 7.639671 ( 22 ) 19.53082 ( 23 ) 57.99161 ( 24 ) 54.01114 
( 25 ) 7.152536 ( 26 ) 37.488 ( 27 ) 100.8765 ( 28 ) 31.84778 
( 29 ) 41.41668 ( 30 ) 12.87537 ( 31 ) 34.07516 ( 32 ) 22.02499 
( 33 ) 121.6474 ( 34 ) 5.917141 ( 35 ) 50.86196 ( 36 ) 67.87493 
( 37 ) 50.82399 ( 38 ) 11.35904 ( 39 ) 54.23538 ( 40 ) 23.09712 
( 41 ) 31.96874 ( 42 ) 81.94144 ( 43 ) 21.52834 ( 44 ) 18.44845 
( 45 ) 34.29049 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 167.68505859 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 4.2020507 GENOTIPO : 13 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 7 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 141.5672 ( 2 ) 137.3382 ( 3 ) 73.20702 ( 4 ) 36.13968 
( 5 ) 17.37683 ( 6 ) 5.600951 ( 8 ) 4.29125 
( 9 ) 232.2346 ( 10 ) 10.70649 ( 11 ) 56.55586 ( 12 ) 26.11251 
( 13 ) 10.52022 ( 14 ) 43.23441 ( 15 ) 84.69076 ( 16 ) 20.24648 
( 17 ) 179.1798 ( 18 ) 47.13204 ( 19 ) 82.42277 ( 20 ) 59.35063 
( 21 ) 4.717824 ( 22 ) 44.32257 ( 23 ) 57.11417 ( 24 ) 40.19871 
( 25 ) 14.09787 ( 26 ) 18.82394 ( 27 ) 69.94415 ( 28 ) 19.81517 
( 29 ) 28.53207 ( 30 ) 6.467527 ( 31 ) 20.51951 ( 32 ) 10.58351 
( 33 ) 86.85513 ( 34 ) 5.750871 ( 35 ) 32.06684 ( 36 ) 43.62051 
( 37 ) 87.11904 ( 38 ) 12.58191 ( 39 ) 91.37509 ( 40 ) 36.80841 
( 41 ) 56.50233 ( 42 ) 129.8899 ( 43 ) 41.49663 ( 44 ) 44.36775 
( 45 ) 59.02276 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 232.23458862 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 4.2912498 GENOTIPO : 8 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 8 
------------------------------------------------------------------------------
-- 




 
39
( 1 ) 178.5578 ( 2 ) 166.8378 ( 3 ) 96.95657 ( 4 ) 60.1257 
( 5 ) 21.9706 ( 6 ) 18.11021 ( 7 ) 4.29125 
( 9 ) 282.4563 ( 10 ) 9.571087 ( 11 ) 61.59166 ( 12 ) 42.53853 
( 13 ) 20.86399 ( 14 ) 64.3047 ( 15 ) 113.3504 ( 16 ) 19.91785 
( 17 ) 216.6564 ( 18 ) 78.75921 ( 19 ) 98.34793 ( 20 ) 54.04242 
( 21 ) 10.17133 ( 22 ) 68.57665 ( 23 ) 57.34381 ( 24 ) 25.91471 
( 25 ) 26.36044 ( 26 ) 16.95896 ( 27 ) 51.96541 ( 28 ) 12.60292 
( 29 ) 18.48048 ( 30 ) 4.446521 ( 31 ) 14.01364 ( 32 ) 5.691637 
( 33 ) 58.25457 ( 34 ) 10.41597 ( 35 ) 18.44476 ( 36 ) 30.50863 
( 37 ) 124.7839 ( 38 ) 14.66975 ( 39 ) 126.9038 ( 40 ) 45.55367 
( 41 ) 74.22622 ( 42 ) 170.8146 ( 43 ) 57.79533 ( 44 ) 71.5259 
( 45 ) 80.83624 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 282.45632935 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 4.2912498 GENOTIPO : 7 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 9 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 13.2514 ( 2 ) 48.99227 ( 3 ) 52.38551 ( 4 ) 95.41039 
( 5 ) 323.3851 ( 6 ) 167.6851 ( 7 ) 232.2346 ( 8 ) 282.4563 
 ( 10 ) 292.7315 ( 11 ) 370.8364 ( 12 ) 113.6383 
( 13 ) 153.7532 ( 14 ) 78.21767 ( 15 ) 61.19181 ( 16 ) 262.7025 
( 17 ) 10.02261 ( 18 ) 125.7501 ( 19 ) 78.94469 ( 20 ) 358.6346 
( 21 ) 229.0405 ( 22 ) 73.86475 ( 23 ) 277.8935 ( 24 ) 309.5837 
( 25 ) 151.7338 ( 26 ) 355.6081 ( 27 ) 484.7274 ( 28 ) 292.9807 
( 29 ) 303.3529 ( 30 ) 230.4501 ( 31 ) 310.2328 ( 32 ) 279.498 
( 33 ) 501.6561 ( 34 ) 203.1512 ( 35 ) 346.1231 ( 36 ) 410.4674 
( 37 ) 48.73148 ( 38 ) 189.3899 ( 39 ) 39.6018 ( 40 ) 133.7131 
( 41 ) 75.52213 ( 42 ) 17.33224 ( 43 ) 89.52695 ( 44 ) 78.1805 
( 45 ) 72.14124 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 501.65609741 GENOTIPO : 33 
MENOR DISTANCIA : 10.0226097 GENOTIPO : 17 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 10 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 194.7372 ( 2 ) 207.8346 ( 3 ) 106.6057 ( 4 ) 55.73965 
( 5 ) 9.28463 ( 6 ) 22.19414 ( 7 ) 10.70649 ( 8 ) 9.571087 
( 9 ) 292.7315 ( 11 ) 23.95772 ( 12 ) 61.83729 
( 13 ) 36.24641 ( 14 ) 71.03626 ( 15 ) 144.0096 ( 16 ) 5.052567 
( 17 ) 236.1023 ( 18 ) 86.36859 ( 19 ) 103.3811 ( 20 ) 21.1378 
( 21 ) 4.139348 ( 22 ) 78.48882 ( 23 ) 26.95724 ( 24 ) 26.0996 
( 25 ) 46.40879 ( 26 ) 6.326153 ( 27 ) 28.6092 ( 28 ) 6.323875 
( 29 ) 12.33062 ( 30 ) 15.32563 ( 31 ) 3.460259 ( 32 ) 3.619198 
( 33 ) 48.57636 ( 34 ) 9.56376 ( 35 ) 12.43685 ( 36 ) 12.81827 
( 37 ) 137.2457 ( 38 ) 20.33565 ( 39 ) 143.2221 ( 40 ) 45.69571 
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( 41 ) 85.91727 ( 42 ) 171.8919 ( 43 ) 73.71023 ( 44 ) 72.07734 
( 45 ) 105.6209 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 292.73153687 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 3.4602590 GENOTIPO : 31 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 11 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 277.5879 ( 2 ) 323.0977 ( 3 ) 178.3433 ( 4 ) 95.39516 
( 5 ) 17.9215 ( 6 ) 67.75321 ( 7 ) 56.55586 ( 8 ) 61.59166 
( 9 ) 370.8364 ( 10 ) 23.95772 ( 12 ) 134.7415 
( 13 ) 101.7693 ( 14 ) 132.36 ( 15 ) 235.8375 ( 16 ) 28.74344 
( 17 ) 329.796 ( 18 ) 127.6626 ( 19 ) 176.0479 ( 20 ) 18.58387 
( 21 ) 34.7498 ( 22 ) 140.7336 ( 23 ) 34.9095 ( 24 ) 80.67586 
( 25 ) 116.2743 ( 26 ) 19.90446 ( 27 ) 32.45124 ( 28 ) 43.49356 
( 29 ) 52.89187 ( 30 ) 76.00352 ( 31 ) 31.50035 ( 32 ) 43.82376 
( 33 ) 82.38228 ( 34 ) 52.40648 ( 35 ) 50.46093 ( 36 ) 26.27893 
( 37 ) 198.3035 ( 38 ) 78.12154 ( 39 ) 214.1015 ( 40 ) 103.0059 
( 41 ) 160.3898 ( 42 ) 228.4856 ( 43 ) 149.8355 ( 44 ) 118.47 
( 45 ) 192.1037 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 370.83639526 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 17.9215031 GENOTIPO : 5 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 12 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 51.20431 ( 2 ) 44.05994 ( 3 ) 19.76638 ( 4 ) 15.84608 
( 5 ) 77.79074 ( 6 ) 11.64173 ( 7 ) 26.11251 ( 8 ) 42.53853 
( 9 ) 113.6383 ( 10 ) 61.83729 ( 11 ) 134.7415 
( 13 ) 3.869914 ( 14 ) 8.689115 ( 15 ) 17.61975 ( 16 ) 62.4705 
( 17 ) 74.29183 ( 18 ) 25.48085 ( 19 ) 37.09256 ( 20 ) 130.0076 
( 21 ) 36.0064 ( 22 ) 6.17789 ( 23 ) 102.1649 ( 24 ) 81.44426 
( 25 ) 2.888652 ( 26 ) 87.40359 ( 27 ) 170.1653 ( 28 ) 66.19424 
( 29 ) 75.32939 ( 30 ) 27.2984 ( 31 ) 74.58878 ( 32 ) 53.09869 
( 33 ) 178.6903 ( 34 ) 25.61262 ( 35 ) 90.8037 ( 36 ) 125.6912 
( 37 ) 26.62387 ( 38 ) 22.13528 ( 39 ) 24.4097 ( 40 ) 25.24052 
( 41 ) 14.01778 ( 42 ) 53.59792 ( 43 ) 5.33001 ( 44 ) 13.25968 
( 45 ) 6.748791 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 178.69029236 GENOTIPO : 33 
MENOR DISTANCIA : 2.8886521 GENOTIPO : 25 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 13 
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------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 79.4688 ( 2 ) 72.47549 ( 3 ) 32.81056 ( 4 ) 18.90341 
( 5 ) 51.5049 ( 6 ) 4.202051 ( 7 ) 10.52022 ( 8 ) 20.86399 
( 9 ) 153.7532 ( 10 ) 36.24641 ( 11 ) 101.7693 ( 12 ) 3.869914 
 ( 14 ) 15.45108 ( 15 ) 37.83339 ( 16 ) 39.1238 
( 17 ) 106.9052 ( 18 ) 32.64289 ( 19 ) 44.76361 ( 20 ) 95.73499 
( 21 ) 18.40819 ( 22 ) 15.31465 ( 23 ) 76.97166 ( 24 ) 54.59577 
( 25 ) 1.320168 ( 26 ) 56.77354 ( 27 ) 124.1884 ( 28 ) 39.9704 
( 29 ) 47.98391 ( 30 ) 11.22819 ( 31 ) 46.19755 ( 32 ) 29.09566 
( 33 ) 132.2859 ( 34 ) 11.23157 ( 35 ) 58.97887 ( 36 ) 86.81014 
( 37 ) 46.79586 ( 38 ) 10.13925 ( 39 ) 45.87296 ( 40 ) 20.85373 
( 41 ) 22.12253 ( 42 ) 78.24166 ( 43 ) 11.57534 ( 44 ) 20.77225 
( 45 ) 20.03943 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 153.75315857 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 1.3201677 GENOTIPO : 25 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 14 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 30.65729 ( 2 ) 46.12428 ( 3 ) 4.349933 ( 4 ) 5.357714 
( 5 ) 94.32656 ( 6 ) 19.49283 ( 7 ) 43.23441 ( 8 ) 64.3047 
( 9 ) 78.21767 ( 10 ) 71.03626 ( 11 ) 132.36 ( 12 ) 8.689115 
( 13 ) 15.45108 ( 15 ) 23.63691 ( 16 ) 59.74283 
( 17 ) 48.4852 ( 18 ) 35.76926 ( 19 ) 14.53266 ( 20 ) 119.4721 
( 21 ) 42.02628 ( 22 ) 1.826144 ( 23 ) 82.37524 ( 24 ) 84.75874 
( 25 ) 18.92051 ( 26 ) 106.3809 ( 27 ) 180.4545 ( 28 ) 71.02541 
( 29 ) 78.12994 ( 30 ) 40.95923 ( 31 ) 79.85506 ( 32 ) 62.62265 
( 33 ) 191.2209 ( 34 ) 29.74552 ( 35 ) 98.70732 ( 36 ) 135.1048 
( 37 ) 22.109 ( 38 ) 25.25251 ( 39 ) 18.51139 ( 40 ) 13.01989 
( 41 ) 3.284156 ( 42 ) 27.02404 ( 43 ) 2.900333 ( 44 ) 4.443881 
( 45 ) 9.398228 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 191.22085571 GENOTIPO : 33 
MENOR DISTANCIA : 1.8261435 GENOTIPO : 22 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 15 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 21.50357 ( 2 ) 9.125344 ( 3 ) 22.27941 ( 4 ) 39.45847 
( 5 ) 160.1715 ( 6 ) 54.34536 ( 7 ) 84.69076 ( 8 ) 113.3504 
( 9 ) 61.19181 ( 10 ) 144.0096 ( 11 ) 235.8375 ( 12 ) 17.61975 
( 13 ) 37.83339 ( 14 ) 23.63691 ( 16 ) 142.1591 
( 17 ) 36.06379 ( 18 ) 35.96714 ( 19 ) 52.72338 ( 20 ) 235.3336 
( 21 ) 101.3506 ( 22 ) 15.07594 ( 23 ) 189.476 ( 24 ) 167.1949 
( 25 ) 30.90114 ( 26 ) 178.6922 ( 27 ) 296.7049 ( 28 ) 150.4746 
( 29 ) 162.421 ( 30 ) 87.44709 ( 31 ) 163.5999 ( 32 ) 131.5695 
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( 33 ) 305.376 ( 34 ) 84.19894 ( 35 ) 186.6455 ( 36 ) 236.8584 
( 37 ) 11.55401 ( 38 ) 75.56927 ( 39 ) 6.698551 ( 40 ) 65.20372 
( 41 ) 26.30799 ( 42 ) 33.27995 ( 43 ) 19.97927 ( 44 ) 26.76582 
( 45 ) 4.930583 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 305.37603760 GENOTIPO : 33 
MENOR DISTANCIA : 4.9305825 GENOTIPO : 45 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 16 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 173.4679 ( 2 ) 198.7389 ( 3 ) 88.3589 ( 4 ) 47.34161 
( 5 ) 24.78396 ( 6 ) 25.80858 ( 7 ) 20.24648 ( 8 ) 19.91785 
( 9 ) 262.7025 ( 10 ) 5.052567 ( 11 ) 28.74344 ( 12 ) 62.4705 
( 13 ) 39.1238 ( 14 ) 59.74283 ( 15 ) 142.1591 
( 17 ) 208.5269 ( 18 ) 97.65498 ( 19 ) 76.79878 ( 20 ) 12.55825 
( 21 ) 6.951496 ( 22 ) 71.60606 ( 23 ) 9.935946 ( 24 ) 17.46683 
( 25 ) 52.88839 ( 26 ) 21.46683 ( 27 ) 33.81403 ( 28 ) 3.781878 
( 29 ) 6.726764 ( 30 ) 17.72121 ( 31 ) 3.042392 ( 32 ) 5.215538 
( 33 ) 47.90051 ( 34 ) 8.437679 ( 35 ) 10.7984 ( 36 ) 16.83857 
( 37 ) 133.8087 ( 38 ) 15.11082 ( 39 ) 136.3581 ( 40 ) 28.91614 
( 41 ) 69.74603 ( 42 ) 150.8928 ( 43 ) 64.1049 ( 44 ) 64.77449 
( 45 ) 100.0374 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 262.70254517 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 3.0423920 GENOTIPO : 31 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 17 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 3.358697 ( 2 ) 22.46754 ( 3 ) 25.66688 ( 4 ) 72.50661 
( 5 ) 275.5033 ( 6 ) 126.6678 ( 7 ) 179.1798 ( 8 ) 216.6564 
( 9 ) 10.02261 ( 10 ) 236.1023 ( 11 ) 329.796 ( 12 ) 74.29183 
( 13 ) 106.9052 ( 14 ) 48.4852 ( 15 ) 36.06379 ( 16 ) 208.5269 
 ( 18 ) 110.4841 ( 19 ) 42.48272 ( 20 ) 302.0178 
( 21 ) 180.7127 ( 22 ) 47.77143 ( 23 ) 228.3745 ( 24 ) 232.2187 
( 25 ) 106.3933 ( 26 ) 298.2161 ( 27 ) 408.0633 ( 28 ) 227.0725 
( 29 ) 233.4597 ( 30 ) 167.4961 ( 31 ) 246.3713 ( 32 ) 215.7708 
( 33 ) 406.7916 ( 34 ) 152.439 ( 35 ) 271.2155 ( 36 ) 339.1744 
( 37 ) 40.68513 ( 38 ) 133.4675 ( 39 ) 27.62216 ( 40 ) 88.45495 
( 41 ) 39.89689 ( 42 ) 16.68227 ( 43 ) 50.85689 ( 44 ) 58.46555 
( 45 ) 38.94153 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 408.06329346 GENOTIPO : 27 
MENOR DISTANCIA : 3.3586969 GENOTIPO : 1 
 




 
43
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 18 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 75.57908 ( 2 ) 80.6759 ( 3 ) 55.84029 ( 4 ) 24.84871 
( 5 ) 73.86933 ( 6 ) 26.86267 ( 7 ) 47.13204 ( 8 ) 78.75921 
( 9 ) 125.7501 ( 10 ) 86.36859 ( 11 ) 127.6626 ( 12 ) 25.48085 
( 13 ) 32.64289 ( 14 ) 35.76926 ( 15 ) 35.96714 ( 16 ) 97.65498 
( 17 ) 110.4841 ( 19 ) 95.62645 ( 20 ) 164.8359 
( 21 ) 56.11687 ( 22 ) 23.51315 ( 23 ) 143.3786 ( 24 ) 156.9069 
( 25 ) 26.43418 ( 26 ) 96.21003 ( 27 ) 211.1802 ( 28 ) 115.3368 
( 29 ) 134.093 ( 30 ) 73.51273 ( 31 ) 115.8464 ( 32 ) 95.14362 
( 33 ) 257.133 ( 34 ) 57.34305 ( 35 ) 149.1873 ( 36 ) 165.0783 
( 37 ) 18.55464 ( 38 ) 69.71062 ( 39 ) 28.31141 ( 40 ) 76.04449 
( 41 ) 58.2219 ( 42 ) 59.30064 ( 43 ) 44.69706 ( 44 ) 19.19769 
( 45 ) 37.63458 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 257.13302612 GENOTIPO : 33 
MENOR DISTANCIA : 18.5546417 GENOTIPO : 37 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 19 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 36.01808 ( 2 ) 60.52655 ( 3 ) 7.954033 ( 4 ) 29.82622 
( 5 ) 149.1682 ( 6 ) 54.60605 ( 7 ) 82.42277 ( 8 ) 98.34793 
( 9 ) 78.94469 ( 10 ) 103.3811 ( 11 ) 176.0479 ( 12 ) 37.09256 
( 13 ) 44.76361 ( 14 ) 14.53266 ( 15 ) 52.72338 ( 16 ) 76.79878 
( 17 ) 42.48272 ( 18 ) 95.62645 ( 20 ) 132.1871 
( 21 ) 73.9062 ( 22 ) 25.12218 ( 23 ) 83.61023 ( 24 ) 82.35015 
( 25 ) 54.37116 ( 26 ) 155.7877 ( 27 ) 205.7604 ( 28 ) 85.4726 
( 29 ) 85.43507 ( 30 ) 62.54171 ( 31 ) 99.57774 ( 32 ) 84.51591 
( 33 ) 195.703 ( 34 ) 52.94439 ( 35 ) 110.4014 ( 36 ) 160.0306 
( 37 ) 59.43085 ( 38 ) 37.94835 ( 39 ) 47.50292 ( 40 ) 11.8664 
( 41 ) 5.904373 ( 42 ) 39.60059 ( 43 ) 14.64495 ( 44 ) 31.51461 
( 45 ) 29.20953 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 205.76037598 GENOTIPO : 27 
MENOR DISTANCIA : 5.9043727 GENOTIPO : 41 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 20 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 261.5938 ( 2 ) 305.9552 ( 3 ) 155.3317 ( 4 ) 96.60825 
( 5 ) 41.08773 ( 6 ) 71.38868 ( 7 ) 59.35063 ( 8 ) 54.04242 
( 9 ) 358.6346 ( 10 ) 21.1378 ( 11 ) 18.58387 ( 12 ) 130.0076 
( 13 ) 95.73499 ( 14 ) 119.4721 ( 15 ) 235.3336 ( 16 ) 12.55825 
( 17 ) 302.0178 ( 18 ) 164.8359 ( 19 ) 132.1871 
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( 21 ) 34.02714 ( 22 ) 137.3721 ( 23 ) 7.247455 ( 24 ) 34.24066 
( 25 ) 116.1438 ( 26 ) 33.82259 ( 27 ) 17.32131 ( 28 ) 19.00535 
( 29 ) 19.83538 ( 30 ) 57.00393 ( 31 ) 13.65502 ( 32 ) 26.85505 
( 33 ) 37.73978 ( 34 ) 41.40884 ( 35 ) 19.84233 ( 36 ) 11.90286 
( 37 ) 215.1579 ( 38 ) 53.78317 ( 39 ) 220.6536 ( 40 ) 69.833 
( 41 ) 132.7554 ( 42 ) 225.4276 ( 43 ) 129.4206 ( 44 ) 122.6802 
( 45 ) 180.3277 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 358.63458252 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 7.2474551 GENOTIPO : 23 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 21 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 143.6012 ( 2 ) 157.1596 ( 3 ) 71.29089 ( 4 ) 30.08344 
( 5 ) 13.63382 ( 6 ) 7.639671 ( 7 ) 4.717824 ( 8 ) 10.17133 
( 9 ) 229.0405 ( 10 ) 4.139348 ( 11 ) 34.7498 ( 12 ) 36.0064 
( 13 ) 18.40819 ( 14 ) 42.02628 ( 15 ) 101.3506 ( 16 ) 6.951496 
( 17 ) 180.7127 ( 18 ) 56.11687 ( 19 ) 73.9062 ( 20 ) 34.02714 
 ( 22 ) 46.91998 ( 23 ) 30.59973 ( 24 ) 32.52194 
( 25 ) 26.18522 ( 26 ) 15.40803 ( 27 ) 53.86696 ( 28 ) 11.56842 
( 29 ) 18.89188 ( 30 ) 10.31101 ( 31 ) 10.74789 ( 32 ) 6.524008 
( 33 ) 75.10842 ( 34 ) 2.370642 ( 35 ) 23.62799 ( 36 ) 30.80589 
( 37 ) 93.89766 ( 38 ) 11.04 ( 39 ) 98.79566 ( 40 ) 28.48696 
( 41 ) 55.87694 ( 42 ) 123.9459 ( 43 ) 45.58741 ( 44 ) 41.84711 
( 45 ) 70.22463 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 229.04049683 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 2.3706422 GENOTIPO : 34 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 22 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 28.03311 ( 2 ) 38.77759 ( 3 ) 7.392308 ( 4 ) 6.117856 
( 5 ) 95.33359 ( 6 ) 19.53082 ( 7 ) 44.32257 ( 8 ) 68.57665 
( 9 ) 73.86475 ( 10 ) 78.48882 ( 11 ) 140.7336 ( 12 ) 6.17789 
( 13 ) 15.31465 ( 14 ) 1.826144 ( 15 ) 15.07594 ( 16 ) 71.60606 
( 17 ) 47.77143 ( 18 ) 23.51315 ( 19 ) 25.12218 ( 20 ) 137.3721 
( 21 ) 46.91998 ( 23 ) 100.8409 ( 24 ) 102.4976 
( 25 ) 15.84478 ( 26 ) 110.2168 ( 27 ) 197.3201 ( 28 ) 83.90378 
( 29 ) 93.52862 ( 30 ) 47.24671 ( 31 ) 92.10333 ( 32 ) 72.22058 
( 33 ) 213.5494 ( 34 ) 35.92461 ( 35 ) 114.1114 ( 36 ) 149.4948 
( 37 ) 12.43325 ( 38 ) 33.42569 ( 39 ) 10.70055 ( 40 ) 23.54921 
( 41 ) 7.972892 ( 42 ) 24.44801 ( 43 ) 5.033177 ( 44 ) 2.673004 
( 45 ) 6.235831 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 213.54937744 GENOTIPO : 33 
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MENOR DISTANCIA : 1.8261435 GENOTIPO : 14 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 23 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 196.8113 ( 2 ) 246.0935 ( 3 ) 107.2388 ( 4 ) 66.51276 
( 5 ) 55.44396 ( 6 ) 57.99161 ( 7 ) 57.11417 ( 8 ) 57.34381 
( 9 ) 277.8935 ( 10 ) 26.95724 ( 11 ) 34.9095 ( 12 ) 102.1649 
( 13 ) 76.97166 ( 14 ) 82.37524 ( 15 ) 189.476 ( 16 ) 9.935946 
( 17 ) 228.3745 ( 18 ) 143.3786 ( 19 ) 83.61023 ( 20 ) 7.247455 
( 21 ) 30.59973 ( 22 ) 100.8409 ( 24 ) 29.97836 
( 25 ) 97.21642 ( 26 ) 51.49602 ( 27 ) 43.45119 ( 28 ) 19.48317 
( 29 ) 19.10801 ( 30 ) 49.43725 ( 31 ) 18.20927 ( 32 ) 27.69094 
( 33 ) 58.04621 ( 34 ) 31.54052 ( 35 ) 25.92078 ( 36 ) 30.02798 
( 37 ) 170.8721 ( 38 ) 37.90526 ( 39 ) 172.2035 ( 40 ) 39.72709 
( 41 ) 90.25059 ( 42 ) 166.281 ( 43 ) 92.64378 ( 44 ) 88.66968 
( 45 ) 138.8396 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 277.89346313 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 7.2474551 GENOTIPO : 20 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 24 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 204.6596 ( 2 ) 210.3051 ( 3 ) 108.6861 ( 4 ) 87.91676 
( 5 ) 65.67542 ( 6 ) 54.01114 ( 7 ) 40.19871 ( 8 ) 25.91471 
( 9 ) 309.5837 ( 10 ) 26.0996 ( 11 ) 80.67586 ( 12 ) 81.44426 
( 13 ) 54.59577 ( 14 ) 84.75874 ( 15 ) 167.1949 ( 16 ) 17.46683 
( 17 ) 232.2187 ( 18 ) 156.9069 ( 19 ) 82.35015 ( 20 ) 34.24066 
( 21 ) 32.52194 ( 22 ) 102.4976 ( 23 ) 29.97836 
( 25 ) 70.5444 ( 26 ) 51.25792 ( 27 ) 42.14188 ( 28 ) 6.875729 
( 29 ) 2.986802 ( 30 ) 18.85074 ( 31 ) 12.42608 ( 32 ) 11.903 
( 33 ) 25.07284 ( 34 ) 25.27408 ( 35 ) 5.399834 ( 36 ) 26.48985 
( 37 ) 184.7058 ( 38 ) 19.47065 ( 39 ) 178.1207 ( 40 ) 36.87994 
( 41 ) 81.74989 ( 42 ) 199.9397 ( 43 ) 76.53406 ( 44 ) 106.8724 
( 45 ) 116.7608 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 309.58370972 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 2.9868021 GENOTIPO : 29 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 25 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 78.18194 ( 2 ) 64.85831 ( 3 ) 36.5785 ( 4 ) 23.14197 
( 5 ) 57.70219 ( 6 ) 7.152536 ( 7 ) 14.09787 ( 8 ) 26.36044 
( 9 ) 151.7338 ( 10 ) 46.40879 ( 11 ) 116.2743 ( 12 ) 2.888652 
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( 13 ) 1.320168 ( 14 ) 18.92051 ( 15 ) 30.90114 ( 16 ) 52.88839 
( 17 ) 106.3933 ( 18 ) 26.43418 ( 19 ) 54.37116 ( 20 ) 116.1438 
( 21 ) 26.18522 ( 22 ) 15.84478 ( 23 ) 97.21642 ( 24 ) 70.5444 
 ( 26 ) 64.74318 ( 27 ) 142.9922 ( 28 ) 53.41732 
( 29 ) 63.15367 ( 30 ) 17.78533 ( 31 ) 59.80962 ( 32 ) 39.73054 
( 33 ) 153.088 ( 34 ) 19.14759 ( 35 ) 74.24854 ( 36 ) 103.0406 
( 37 ) 41.39679 ( 38 ) 18.52812 ( 39 ) 41.22167 ( 40 ) 31.34265 
( 41 ) 26.87683 ( 42 ) 78.97908 ( 43 ) 14.11109 ( 44 ) 22.55856 
( 45 ) 17.68634 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 153.08802795 GENOTIPO : 33 
MENOR DISTANCIA : 1.3201677 GENOTIPO : 13 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 26 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 247.8759 ( 2 ) 255.5505 ( 3 ) 151.8288 ( 4 ) 83.4212 
( 5 ) 2.477581 ( 6 ) 37.488 ( 7 ) 18.82394 ( 8 ) 16.95896 
( 9 ) 355.6081 ( 10 ) 6.326153 ( 11 ) 19.90446 ( 12 ) 87.40359 
( 13 ) 56.77354 ( 14 ) 106.3809 ( 15 ) 178.6922 ( 16 ) 21.46683 
( 17 ) 298.2161 ( 18 ) 96.21003 ( 19 ) 155.7877 ( 20 ) 33.82259 
( 21 ) 15.40803 ( 22 ) 110.2168 ( 23 ) 51.49602 ( 24 ) 51.25792 
( 25 ) 64.74318 ( 27 ) 27.07024 ( 28 ) 22.38362 
( 29 ) 31.7781 ( 30 ) 33.08494 ( 31 ) 15.30765 ( 32 ) 16.7031 
( 33 ) 58.39439 ( 34 ) 27.58559 ( 35 ) 26.73849 ( 36 ) 15.61005 
( 37 ) 167.508 ( 38 ) 45.63153 ( 39 ) 178.9183 ( 40 ) 83.44308 
( 41 ) 128.7426 ( 42 ) 219.0222 ( 43 ) 110.1907 ( 44 ) 100.8444 
( 45 ) 141.5586 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 355.60812378 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 2.4775810 GENOTIPO : 5 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 27 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 358.4737 ( 2 ) 378.8369 ( 3 ) 229.3322 ( 4 ) 156.8756 
( 5 ) 42.64361 ( 6 ) 100.8765 ( 7 ) 69.94415 ( 8 ) 51.96541 
( 9 ) 484.7274 ( 10 ) 28.6092 ( 11 ) 32.45124 ( 12 ) 170.1653 
( 13 ) 124.1884 ( 14 ) 180.4545 ( 15 ) 296.7049 ( 16 ) 33.81403 
( 17 ) 408.0633 ( 18 ) 211.1802 ( 19 ) 205.7604 ( 20 ) 17.32131 
( 21 ) 53.86696 ( 22 ) 197.3201 ( 23 ) 43.45119 ( 24 ) 42.14188 
( 25 ) 142.9922 ( 26 ) 27.07024 ( 28 ) 28.21739 
( 29 ) 29.10195 ( 30 ) 68.5311 ( 31 ) 20.70259 ( 32 ) 34.28095 
( 33 ) 14.55592 ( 34 ) 65.73911 ( 35 ) 19.01343 ( 36 ) 3.378853 
( 37 ) 289.4544 ( 38 ) 80.45119 ( 39 ) 296.7881 ( 40 ) 120.2645 
( 41 ) 195.8823 ( 42 ) 326.0617 ( 43 ) 182.4115 ( 44 ) 186.3649 
( 45 ) 236.5316 
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------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 484.72741699 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 3.3788526 GENOTIPO : 36 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 28 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 192.633 ( 2 ) 204.3549 ( 3 ) 100.639 ( 4 ) 64.22079 
( 5 ) 30.75433 ( 6 ) 31.84778 ( 7 ) 19.81517 ( 8 ) 12.60292 
( 9 ) 292.9807 ( 10 ) 6.323875 ( 11 ) 43.49356 ( 12 ) 66.19424 
( 13 ) 39.9704 ( 14 ) 71.02541 ( 15 ) 150.4746 ( 16 ) 3.781878 
( 17 ) 227.0725 ( 18 ) 115.3368 ( 19 ) 85.4726 ( 20 ) 19.00535 
( 21 ) 11.56842 ( 22 ) 83.90378 ( 23 ) 19.48317 ( 24 ) 6.875729 
( 25 ) 53.41732 ( 26 ) 22.38362 ( 27 ) 28.21739 
( 29 ) 1.039938 ( 30 ) 11.67981 ( 31 ) 1.1098 ( 32 ) 1.529225 
( 33 ) 30.69455 ( 34 ) 10.88798 ( 35 ) 2.559443 ( 36 ) 12.69342 
( 37 ) 154.2886 ( 38 ) 13.74139 ( 39 ) 154.1842 ( 40 ) 34.1327 
( 41 ) 77.21917 ( 42 ) 177.7188 ( 43 ) 69.07615 ( 44 ) 82.14881 
( 45 ) 105.7306 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 292.98065186 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 1.0399376 GENOTIPO : 29 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 29 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 201.2525 ( 2 ) 213.5179 ( 3 ) 106.0579 ( 4 ) 73.90006 
( 5 ) 42.61375 ( 6 ) 41.41668 ( 7 ) 28.53207 ( 8 ) 18.48048 
( 9 ) 303.3529 ( 10 ) 12.33062 ( 11 ) 52.89187 ( 12 ) 75.32939 
( 13 ) 47.98391 ( 14 ) 78.12994 ( 15 ) 162.421 ( 16 ) 6.726764 
( 17 ) 233.4597 ( 18 ) 134.093 ( 19 ) 85.43507 ( 20 ) 19.83538 
( 21 ) 18.89188 ( 22 ) 93.52862 ( 23 ) 19.10801 ( 24 ) 2.986802 
( 25 ) 63.15367 ( 26 ) 31.7781 ( 27 ) 29.10195 ( 28 ) 1.039938 
 ( 30 ) 15.45222 ( 31 ) 3.35565 ( 32 ) 4.644015 
( 33 ) 25.14808 ( 34 ) 16.28811 ( 35 ) 1.686083 ( 36 ) 14.5714 
( 37 ) 169.6656 ( 38 ) 16.47676 ( 39 ) 167.4161 ( 40 ) 35.32939 
( 41 ) 81.18999 ( 42 ) 188.5231 ( 43 ) 74.68649 ( 44 ) 93.08025 
( 45 ) 114.2577 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 303.35290527 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 1.0399376 GENOTIPO : 28 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 30 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
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( 1 ) 136.8981 ( 2 ) 129.6783 ( 3 ) 64.92785 ( 4 ) 42.95553 
( 5 ) 37.19499 ( 6 ) 12.87537 ( 7 ) 6.467527 ( 8 ) 4.446521 
( 9 ) 230.4501 ( 10 ) 15.32563 ( 11 ) 76.00352 ( 12 ) 27.2984 
( 13 ) 11.22819 ( 14 ) 40.95923 ( 15 ) 87.44709 ( 16 ) 17.72121 
( 17 ) 167.4961 ( 18 ) 73.51273 ( 19 ) 62.54171 ( 20 ) 57.00393 
( 21 ) 10.31101 ( 22 ) 47.24671 ( 23 ) 49.43725 ( 24 ) 18.85074 
( 25 ) 17.78533 ( 26 ) 33.08494 ( 27 ) 68.5311 ( 28 ) 11.67981 
( 29 ) 15.45222 ( 31 ) 16.57087 ( 32 ) 6.397157 
( 33 ) 67.21131 ( 34 ) 5.00104 ( 35 ) 20.31513 ( 36 ) 42.19891 
( 37 ) 101.549 ( 38 ) 3.592868 ( 39 ) 99.54588 ( 40 ) 23.36623 
( 41 ) 45.3142 ( 42 ) 134.019 ( 43 ) 34.03106 ( 44 ) 52.49699 
( 45 ) 55.77246 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 230.45010376 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 3.5928676 GENOTIPO : 38 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 31 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 208.4406 ( 2 ) 223.6623 ( 3 ) 113.0989 ( 4 ) 68.28657 
( 5 ) 22.88327 ( 6 ) 34.07516 ( 7 ) 20.51951 ( 8 ) 14.01364 
( 9 ) 310.2328 ( 10 ) 3.460259 ( 11 ) 31.50035 ( 12 ) 74.58878 
( 13 ) 46.19755 ( 14 ) 79.85506 ( 15 ) 163.5999 ( 16 ) 3.042392 
( 17 ) 246.3713 ( 18 ) 115.8464 ( 19 ) 99.57774 ( 20 ) 13.65502 
( 21 ) 10.74789 ( 22 ) 92.10333 ( 23 ) 18.20927 ( 24 ) 12.42608 
( 25 ) 59.80962 ( 26 ) 15.30765 ( 27 ) 20.70259 ( 28 ) 1.1098 
( 29 ) 3.35565 ( 30 ) 16.57087 ( 32 ) 2.448784 
( 33 ) 29.90735 ( 34 ) 13.27942 ( 35 ) 3.394132 ( 36 ) 7.513622 
( 37 ) 162.0492 ( 38 ) 19.84212 ( 39 ) 164.5211 ( 40 ) 42.85367 
( 41 ) 89.54025 ( 42 ) 188.4567 ( 43 ) 80.27279 ( 44 ) 87.43223 
( 45 ) 118.3279 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 310.23278809 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 1.1097996 GENOTIPO : 28 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 32 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 179.9675 ( 2 ) 185.684 ( 3 ) 93.07224 ( 4 ) 55.82092 
( 5 ) 22.93784 ( 6 ) 22.02499 ( 7 ) 10.58351 ( 8 ) 5.691637 
( 9 ) 279.498 ( 10 ) 3.619198 ( 11 ) 43.82376 ( 12 ) 53.09869 
( 13 ) 29.09566 ( 14 ) 62.62265 ( 15 ) 131.5695 ( 16 ) 5.215538 
( 17 ) 215.7708 ( 18 ) 95.14362 ( 19 ) 84.51591 ( 20 ) 26.85505 
( 21 ) 6.524008 ( 22 ) 72.22058 ( 23 ) 27.69094 ( 24 ) 11.903 
( 25 ) 39.73054 ( 26 ) 16.7031 ( 27 ) 34.28095 ( 28 ) 1.529225 
( 29 ) 4.644015 ( 30 ) 6.397157 ( 31 ) 2.448784 
( 33 ) 40.15627 ( 34 ) 6.5148 ( 35 ) 6.107849 ( 36 ) 16.29905 
( 37 ) 135.9775 ( 38 ) 10.50839 ( 39 ) 137.1167 ( 40 ) 33.40504 
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( 41 ) 70.79865 ( 42 ) 166.3178 ( 43 ) 60.1548 ( 44 ) 71.27724 
( 45 ) 91.73573 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 279.49804688 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 1.5292249 GENOTIPO : 28 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 33 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 366.4885 ( 2 ) 371.5179 ( 3 ) 232.647 ( 4 ) 183.3298 
( 5 ) 82.75952 ( 6 ) 121.6474 ( 7 ) 86.85513 ( 8 ) 58.25457 
( 9 ) 501.6561 ( 10 ) 48.57636 ( 11 ) 82.38228 ( 12 ) 178.6903 
( 13 ) 132.2859 ( 14 ) 191.2209 ( 15 ) 305.376 ( 16 ) 47.90051 
( 17 ) 406.7916 ( 18 ) 257.133 ( 19 ) 195.703 ( 20 ) 37.73978 
( 21 ) 75.10842 ( 22 ) 213.5494 ( 23 ) 58.04621 ( 24 ) 25.07284 
( 25 ) 153.088 ( 26 ) 58.39439 ( 27 ) 14.55592 ( 28 ) 30.69455 
( 29 ) 25.14808 ( 30 ) 67.21131 ( 31 ) 29.90735 ( 32 ) 40.15627 
 ( 34 ) 77.38254 ( 35 ) 15.66924 ( 36 ) 16.79801 
( 37 ) 321.1331 ( 38 ) 79.33778 ( 39 ) 319.1777 ( 40 ) 117.8748 
( 41 ) 193.5636 ( 42 ) 351.2917 ( 43 ) 182.319 ( 44 ) 213.0912 
( 45 ) 239.0206 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 501.65609741 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 14.5559177 GENOTIPO : 27 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 34 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 120.7069 ( 2 ) 130.8956 ( 3 ) 53.35465 ( 4 ) 24.50817 
( 5 ) 26.86199 ( 6 ) 5.917141 ( 7 ) 5.750871 ( 8 ) 10.41597 
( 9 ) 203.1512 ( 10 ) 9.56376 ( 11 ) 52.40648 ( 12 ) 25.61262 
( 13 ) 11.23157 ( 14 ) 29.74552 ( 15 ) 84.19894 ( 16 ) 8.437679 
( 17 ) 152.439 ( 18 ) 57.34305 ( 19 ) 52.94439 ( 20 ) 41.40884 
( 21 ) 2.370642 ( 22 ) 35.92461 ( 23 ) 31.54052 ( 24 ) 25.27408 
( 25 ) 19.14759 ( 26 ) 27.58559 ( 27 ) 65.73911 ( 28 ) 10.88798 
( 29 ) 16.28811 ( 30 ) 5.00104 ( 31 ) 13.27942 ( 32 ) 6.5148 
( 33 ) 77.38254 ( 35 ) 23.47342 ( 36 ) 39.35766 
( 37 ) 83.73316 ( 38 ) 3.256772 ( 39 ) 84.81395 ( 40 ) 15.8891 
( 41 ) 38.4026 ( 42 ) 107.8835 ( 43 ) 30.33529 ( 44 ) 34.71498 
( 45 ) 53.45536 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 203.15124512 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 2.3706422 GENOTIPO : 21 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 35 
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------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 235.2777 ( 2 ) 243.4201 ( 3 ) 131.5683 ( 4 ) 92.30745 
( 5 ) 39.88091 ( 6 ) 50.86196 ( 7 ) 32.06684 ( 8 ) 18.44476 
( 9 ) 346.1231 ( 10 ) 12.43685 ( 11 ) 50.46093 ( 12 ) 90.8037 
( 13 ) 58.97887 ( 14 ) 98.70732 ( 15 ) 186.6455 ( 16 ) 10.7984 
( 17 ) 271.2155 ( 18 ) 149.1873 ( 19 ) 110.4014 ( 20 ) 19.84233 
( 21 ) 23.62799 ( 22 ) 114.1114 ( 23 ) 25.92078 ( 24 ) 5.399834 
( 25 ) 74.24854 ( 26 ) 26.73849 ( 27 ) 19.01343 ( 28 ) 2.559443 
( 29 ) 1.686083 ( 30 ) 20.31513 ( 31 ) 3.394132 ( 32 ) 6.107849 
( 33 ) 15.66924 ( 34 ) 23.47342 ( 36 ) 8.27437 
( 37 ) 195.112 ( 38 ) 25.64842 ( 39 ) 194.2253 ( 40 ) 51.68187 
( 41 ) 103.4693 ( 42 ) 221.2655 ( 43 ) 94.14021 ( 44 ) 113.3435 
( 45 ) 136.0234 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 346.12310791 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 1.6860828 GENOTIPO : 29 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 36 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 293.6271 ( 2 ) 310.8198 ( 3 ) 178.3226 ( 4 ) 115.9686 
( 5 ) 27.67137 ( 6 ) 67.87493 ( 7 ) 43.62051 ( 8 ) 30.50863 
( 9 ) 410.4674 ( 10 ) 12.81827 ( 11 ) 26.27893 ( 12 ) 125.6912 
( 13 ) 86.81014 ( 14 ) 135.1048 ( 15 ) 236.8584 ( 16 ) 16.83857 
( 17 ) 339.1744 ( 18 ) 165.0783 ( 19 ) 160.0306 ( 20 ) 11.90286 
( 21 ) 30.80589 ( 22 ) 149.4948 ( 23 ) 30.02798 ( 24 ) 26.48985 
( 25 ) 103.0406 ( 26 ) 15.61005 ( 27 ) 3.378853 ( 28 ) 12.69342 
( 29 ) 14.5714 ( 30 ) 42.19891 ( 31 ) 7.513622 ( 32 ) 16.29905 
( 33 ) 16.79801 ( 34 ) 39.35766 ( 35 ) 8.27437 
( 37 ) 231.7738 ( 38 ) 51.31385 ( 39 ) 237.5938 ( 40 ) 85.36372 
( 41 ) 148.8663 ( 42 ) 266.0827 ( 43 ) 136.4202 ( 44 ) 141.0302 
( 45 ) 183.3845 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 410.46740723 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 3.3788526 GENOTIPO : 27 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 37 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 20.94462 ( 2 ) 32.59256 ( 3 ) 24.23248 ( 4 ) 24.21122 
( 5 ) 142.1322 ( 6 ) 50.82399 ( 7 ) 87.11904 ( 8 ) 124.7839 
( 9 ) 48.73148 ( 10 ) 137.2457 ( 11 ) 198.3035 ( 12 ) 26.62387 
( 13 ) 46.79586 ( 14 ) 22.109 ( 15 ) 11.55401 ( 16 ) 133.8087 
( 17 ) 40.68513 ( 18 ) 18.55464 ( 19 ) 59.43085 ( 20 ) 215.1579 
( 21 ) 93.89766 ( 22 ) 12.43325 ( 23 ) 170.8721 ( 24 ) 184.7058 
( 25 ) 41.39679 ( 26 ) 167.508 ( 27 ) 289.4544 ( 28 ) 154.2886 
( 29 ) 169.6656 ( 30 ) 101.549 ( 31 ) 162.0492 ( 32 ) 135.9775 
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( 33 ) 321.1331 ( 34 ) 83.73316 ( 35 ) 195.112 ( 36 ) 231.7738 
 ( 38 ) 84.73467 ( 39 ) 1.690209 ( 40 ) 68.7983 
( 41 ) 33.82735 ( 42 ) 15.54478 ( 43 ) 29.93228 ( 44 ) 13.36242 
( 45 ) 17.52435 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 321.13311768 GENOTIPO : 33 
MENOR DISTANCIA : 1.6902086 GENOTIPO : 39 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 38 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 107.5764 ( 2 ) 112.3189 ( 3 ) 43.15025 ( 4 ) 28.06582 
( 5 ) 47.34509 ( 6 ) 11.35904 ( 7 ) 12.58191 ( 8 ) 14.66975 
( 9 ) 189.3899 ( 10 ) 20.33565 ( 11 ) 78.12154 ( 12 ) 22.13528 
( 13 ) 10.13925 ( 14 ) 25.25251 ( 15 ) 75.56927 ( 16 ) 15.11082 
( 17 ) 133.4675 ( 18 ) 69.71062 ( 19 ) 37.94835 ( 20 ) 53.78317 
( 21 ) 11.04 ( 22 ) 33.42569 ( 23 ) 37.90526 ( 24 ) 19.47065 
( 25 ) 18.52812 ( 26 ) 45.63153 ( 27 ) 80.45119 ( 28 ) 13.74139 
( 29 ) 16.47676 ( 30 ) 3.592868 ( 31 ) 19.84212 ( 32 ) 10.50839 
( 33 ) 79.33778 ( 34 ) 3.256772 ( 35 ) 25.64842 ( 36 ) 51.31385 
( 37 ) 84.73467 ( 39 ) 81.16822 ( 40 ) 8.717998 
( 41 ) 27.50409 ( 42 ) 103.1875 ( 43 ) 21.54574 ( 44 ) 37.12777 
( 45 ) 43.97628 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 189.38987732 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 3.2567718 GENOTIPO : 34 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 39 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 12.09273 ( 2 ) 20.87652 ( 3 ) 16.5969 ( 4 ) 26.1468 
( 5 ) 155.5497 ( 6 ) 54.23538 ( 7 ) 91.37509 ( 8 ) 126.9038 
( 9 ) 39.6018 ( 10 ) 143.2221 ( 11 ) 214.1015 ( 12 ) 24.4097 
( 13 ) 45.87296 ( 14 ) 18.51139 ( 15 ) 6.698551 ( 16 ) 136.3581 
( 17 ) 27.62216 ( 18 ) 28.31141 ( 19 ) 47.50292 ( 20 ) 220.6536 
( 21 ) 98.79566 ( 22 ) 10.70055 ( 23 ) 172.2035 ( 24 ) 178.1207 
( 25 ) 41.22167 ( 26 ) 178.9183 ( 27 ) 296.7881 ( 28 ) 154.1842 
( 29 ) 167.4161 ( 30 ) 99.54588 ( 31 ) 164.5211 ( 32 ) 137.1167 
( 33 ) 319.1777 ( 34 ) 84.81395 ( 35 ) 194.2253 ( 36 ) 237.5938 
( 37 ) 1.690209 ( 38 ) 81.16822 ( 40 ) 62.18924 
( 41 ) 25.52944 ( 42 ) 12.30449 ( 43 ) 23.4504 ( 44 ) 14.88791 
( 45 ) 11.33794 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 319.17767334 GENOTIPO : 33 
MENOR DISTANCIA : 1.6902086 GENOTIPO : 37 
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------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 40 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 70.76717 ( 2 ) 91.31767 ( 3 ) 20.42877 ( 4 ) 18.80366 
( 5 ) 81.22342 ( 6 ) 23.09712 ( 7 ) 36.80841 ( 8 ) 45.55367 
( 9 ) 133.7131 ( 10 ) 45.69571 ( 11 ) 103.0059 ( 12 ) 25.24052 
( 13 ) 20.85373 ( 14 ) 13.01989 ( 15 ) 65.20372 ( 16 ) 28.91614 
( 17 ) 88.45495 ( 18 ) 76.04449 ( 19 ) 11.8664 ( 20 ) 69.833 
( 21 ) 28.48696 ( 22 ) 23.54921 ( 23 ) 39.72709 ( 24 ) 36.87994 
( 25 ) 31.34265 ( 26 ) 83.44308 ( 27 ) 120.2645 ( 28 ) 34.1327 
( 29 ) 35.32939 ( 30 ) 23.36623 ( 31 ) 42.85367 ( 32 ) 33.40504 
( 33 ) 117.8748 ( 34 ) 15.8891 ( 35 ) 51.68187 ( 36 ) 85.36372 
( 37 ) 68.7983 ( 38 ) 8.717998 ( 39 ) 62.18924 
( 41 ) 11.24284 ( 42 ) 66.16187 ( 43 ) 13.3232 ( 44 ) 26.09578 
( 45 ) 35.10243 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 133.71311951 GENOTIPO : 9 
MENOR DISTANCIA : 8.7179976 GENOTIPO : 38 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 41 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 27.79735 ( 2 ) 39.616 ( 3 ) 2.256479 ( 4 ) 16.15939 
( 5 ) 119.7717 ( 6 ) 31.96874 ( 7 ) 56.50233 ( 8 ) 74.22622 
( 9 ) 75.52213 ( 10 ) 85.91727 ( 11 ) 160.3898 ( 12 ) 14.01778 
( 13 ) 22.12253 ( 14 ) 3.284156 ( 15 ) 26.30799 ( 16 ) 69.74603 
( 17 ) 39.89689 ( 18 ) 58.2219 ( 19 ) 5.904373 ( 20 ) 132.7554 
( 21 ) 55.87694 ( 22 ) 7.972892 ( 23 ) 90.25059 ( 24 ) 81.74989 
( 25 ) 26.87683 ( 26 ) 128.7426 ( 27 ) 195.8823 ( 28 ) 77.21917 
( 29 ) 81.18999 ( 30 ) 45.3142 ( 31 ) 89.54025 ( 32 ) 70.79865 
( 33 ) 193.5636 ( 34 ) 38.4026 ( 35 ) 103.4693 ( 36 ) 148.8663 
( 37 ) 33.82735 ( 38 ) 27.50409 ( 39 ) 25.52944 ( 40 ) 11.24284 
 ( 42 ) 31.72705 ( 43 ) 2.188681 ( 44 ) 14.99814 
( 45 ) 9.666639 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 195.88232422 GENOTIPO : 27 
MENOR DISTANCIA : 2.1886809 GENOTIPO : 43 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 42 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 7.224916 ( 2 ) 43.12661 ( 3 ) 17.34188 ( 4 ) 32.28077 
( 5 ) 192.8386 ( 6 ) 81.94144 ( 7 ) 129.8899 ( 8 ) 170.8146 
( 9 ) 17.33224 ( 10 ) 171.8919 ( 11 ) 228.4856 ( 12 ) 53.59792 
( 13 ) 78.24166 ( 14 ) 27.02404 ( 15 ) 33.27995 ( 16 ) 150.8928 
( 17 ) 16.68227 ( 18 ) 59.30064 ( 19 ) 39.60059 ( 20 ) 225.4276 
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( 21 ) 123.9459 ( 22 ) 24.44801 ( 23 ) 166.281 ( 24 ) 199.9397 
( 25 ) 78.97908 ( 26 ) 219.0222 ( 27 ) 326.0617 ( 28 ) 177.7188 
( 29 ) 188.5231 ( 30 ) 134.019 ( 31 ) 188.4567 ( 32 ) 166.3178 
( 33 ) 351.2917 ( 34 ) 107.8835 ( 35 ) 221.2655 ( 36 ) 266.0827 
( 37 ) 15.54478 ( 38 ) 103.1875 ( 39 ) 12.30449 ( 40 ) 66.16187 
( 41 ) 31.72705 ( 43 ) 39.4903 ( 44 ) 23.1788 
( 45 ) 33.68427 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 351.29165649 GENOTIPO : 33 
MENOR DISTANCIA : 7.2249160 GENOTIPO : 1 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 43 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 34.87141 ( 2 ) 37.56848 ( 3 ) 6.384025 ( 4 ) 14.59841 
( 5 ) 101.678 ( 6 ) 21.52834 ( 7 ) 41.49663 ( 8 ) 57.79533 
( 9 ) 89.52695 ( 10 ) 73.71023 ( 11 ) 149.8355 ( 12 ) 5.33001 
( 13 ) 11.57534 ( 14 ) 2.900333 ( 15 ) 19.97927 ( 16 ) 64.1049 
( 17 ) 50.85689 ( 18 ) 44.69706 ( 19 ) 14.64495 ( 20 ) 129.4206 
( 21 ) 45.58741 ( 22 ) 5.033177 ( 23 ) 92.64378 ( 24 ) 76.53406 
( 25 ) 14.11109 ( 26 ) 110.1907 ( 27 ) 182.4115 ( 28 ) 69.07615 
( 29 ) 74.68649 ( 30 ) 34.03106 ( 31 ) 80.27279 ( 32 ) 60.1548 
( 33 ) 182.319 ( 34 ) 30.33529 ( 35 ) 94.14021 ( 36 ) 136.4202 
( 37 ) 29.93228 ( 38 ) 21.54574 ( 39 ) 23.4504 ( 40 ) 13.3232 
( 41 ) 2.188681 ( 42 ) 39.4903 ( 44 ) 12.89754 
( 45 ) 5.206167 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 182.41145325 GENOTIPO : 27 
MENOR DISTANCIA : 2.1886809 GENOTIPO : 41 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 44 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 35.50026 ( 2 ) 57.62165 ( 3 ) 12.8477 ( 4 ) 1.627516 
( 5 ) 83.70531 ( 6 ) 18.44845 ( 7 ) 44.36775 ( 8 ) 71.5259 
( 9 ) 78.1805 ( 10 ) 72.07734 ( 11 ) 118.47 ( 12 ) 13.25968 
( 13 ) 20.77225 ( 14 ) 4.443881 ( 15 ) 26.76582 ( 16 ) 64.77449 
( 17 ) 58.46555 ( 18 ) 19.19769 ( 19 ) 31.51461 ( 20 ) 122.6802 
( 21 ) 41.84711 ( 22 ) 2.673004 ( 23 ) 88.66968 ( 24 ) 106.8724 
( 25 ) 22.55856 ( 26 ) 100.8444 ( 27 ) 186.3649 ( 28 ) 82.14881 
( 29 ) 93.08025 ( 30 ) 52.49699 ( 31 ) 87.43223 ( 32 ) 71.27724 
( 33 ) 213.0912 ( 34 ) 34.71498 ( 35 ) 113.3435 ( 36 ) 141.0302 
( 37 ) 13.36242 ( 38 ) 37.12777 ( 39 ) 14.88791 ( 40 ) 26.09578 
( 41 ) 14.99814 ( 42 ) 23.1788 ( 43 ) 12.89754 
( 45 ) 16.88245 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 213.09124756 GENOTIPO : 33 
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MENOR DISTANCIA : 1.6275163 GENOTIPO : 4 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 45 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 24.09346 ( 2 ) 17.29925 ( 3 ) 10.15728 ( 4 ) 24.26777 
( 5 ) 128.5475 ( 6 ) 34.29049 ( 7 ) 59.02276 ( 8 ) 80.83624 
( 9 ) 72.14124 ( 10 ) 105.6209 ( 11 ) 192.1037 ( 12 ) 6.748791 
( 13 ) 20.03943 ( 14 ) 9.398228 ( 15 ) 4.930583 ( 16 ) 100.0374 
( 17 ) 38.94153 ( 18 ) 37.63458 ( 19 ) 29.20953 ( 20 ) 180.3277 
( 21 ) 70.22463 ( 22 ) 6.235831 ( 23 ) 138.8396 ( 24 ) 116.7608 
( 25 ) 17.68634 ( 26 ) 141.5586 ( 27 ) 236.5316 ( 28 ) 105.7306 
( 29 ) 114.2577 ( 30 ) 55.77246 ( 31 ) 118.3279 ( 32 ) 91.73573 
( 33 ) 239.0206 ( 34 ) 53.45536 ( 35 ) 136.0234 ( 36 ) 183.3845 
( 37 ) 17.52435 ( 38 ) 43.97628 ( 39 ) 11.33794 ( 40 ) 35.10243 
( 41 ) 9.666639 ( 42 ) 33.68427 ( 43 ) 5.206167 ( 44 ) 16.88245 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 239.02058411 GENOTIPO : 33 
MENOR DISTANCIA : 4.9305825 GENOTIPO : 15 
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ANEXO II 
 GENOTIPOS E DISTANCIA 
------------------------------------------------------------------------------ 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 1 
------------------------------------------------------------------------------ 
 ( 2 ) 6.757958 ( 3 ) 7.92867 ( 4 ) 9.433198 
( 5 ) 6.008419 ( 6 ) 3.841011 ( 7 ) 9.409153 ( 8 ) 16.61961 
( 9 ) 7.359352 ( 10 ) 1.495499 ( 11 ) 10.64338 ( 12 ) 18.01515 
( 13 ) 6.384785 ( 14 ) 8.3477 ( 15 ) 4.750348 ( 16 ) 10.06104 
( 17 ) 11.97748 ( 18 ) 4.479321 ( 19 ) 14.0607 ( 20 ) 16.40646 
( 21 ) 4.554444 ( 22 ) 3.656347 ( 23 ) 6.193877 ( 24 ) 5.008678 
( 25 ) 12.6024 ( 26 ) 3.910023 ( 27 ) 2.293789 ( 28 ) 3.776807 
( 29 ) 7.361265 ( 30 ) 7.648263 ( 31 ) 7.242383 ( 32 ) 8.98033 
( 33 ) 8.444494 ( 34 ) 6.814444 ( 35 ) 2.718611 ( 36 ) 3.487092 
( 37 ) 4.614659 ( 38 ) 10.50783 ( 39 ) 2.885205 ( 40 ) 3.141338 
( 41 ) 18.331 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 18.33100128 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 1.4954991 GENOTIPO : 10 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 2 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 6.757958 ( 3 ) 19.27196 ( 4 ) 16.05485 
( 5 ) 14.02423 ( 6 ) 15.56288 ( 7 ) 21.29729 ( 8 ) 42.02515 
( 9 ) 15.25794 ( 10 ) 9.475636 ( 11 ) 30.76839 ( 12 ) 44.42201 
( 13 ) 18.20777 ( 14 ) 11.68583 ( 15 ) 13.71779 ( 16 ) 31.61722 
( 17 ) 31.03487 ( 18 ) 11.85937 ( 19 ) 18.99643 ( 20 ) 8.697982 
( 21 ) 16.22438 ( 22 ) 12.66003 ( 23 ) 6.909863 ( 24 ) 5.473497 
( 25 ) 6.455653 ( 26 ) 5.824758 ( 27 ) 13.06021 ( 28 ) 15.49258 
( 29 ) 15.84961 ( 30 ) 6.708559 ( 31 ) 21.96606 ( 32 ) 9.155246 
( 33 ) 20.62807 ( 34 ) 15.14035 ( 35 ) 8.702374 ( 36 ) 11.52242 
( 37 ) 13.46567 ( 38 ) 31.20596 ( 39 ) 6.671075 ( 40 ) 17.57916 
( 41 ) 41.74424 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 44.42201233 GENOTIPO : 12 
MENOR DISTANCIA : 5.4734974 GENOTIPO : 24 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 3 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 7.92867 ( 2 ) 19.27196 ( 4 ) 2.62438 
( 5 ) 7.372379 ( 6 ) 2.664333 ( 7 ) 10.6862 ( 8 ) 8.408446 
( 9 ) 4.471897 ( 10 ) 5.541498 ( 11 ) 5.694058 ( 12 ) 9.730506 
( 13 ) .20922 ( 14 ) 4.674094 ( 15 ) 1.528924 ( 16 ) 10.86058 
( 17 ) 20.66214 ( 18 ) 3.261084 ( 19 ) 7.275916 ( 20 ) 16.28362 
( 21 ) 3.893681 ( 22 ) 2.208642 ( 23 ) 5.646893 ( 24 ) 9.431249 
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( 25 ) 14.53795 ( 26 ) 5.943442 ( 27 ) 2.409138 ( 28 ) 2.159613 
( 29 ) 4.569871 ( 30 ) 8.151535 ( 31 ) 1.728137 ( 32 ) 16.92537 
( 33 ) 3.995853 ( 34 ) 1.36584 ( 35 ) 3.269275 ( 36 ) 4.805562 
( 37 ) 3.11557 ( 38 ) 6.292455 ( 39 ) 4.513481 ( 40 ) 7.212488 
( 41 ) 30.60524 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 30.60524368 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 0.2092200 GENOTIPO : 13 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 4 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 9.433198 ( 2 ) 16.05485 ( 3 ) 2.62438 
( 5 ) 4.10054 ( 6 ) 3.390432 ( 7 ) 9.734178 ( 8 ) 17.33902 
( 9 ) 1.530795 ( 10 ) 4.897605 ( 11 ) 9.107746 ( 12 ) 18.0142 
( 13 ) 2.970095 ( 14 ) 2.7977 ( 15 ) 1.782614 ( 16 ) 15.35267 
( 17 ) 31.53735 ( 18 ) 1.430886 ( 19 ) 8.372135 ( 20 ) 9.399334 
( 21 ) 4.035723 ( 22 ) 4.300063 ( 23 ) 2.229724 ( 24 ) 4.850659 
( 25 ) 8.075523 ( 26 ) 4.252903 ( 27 ) 4.521113 ( 28 ) 4.206306 
( 29 ) 2.776115 ( 30 ) 3.964179 ( 31 ) 6.203453 ( 32 ) 9.548081 
( 33 ) 3.787634 ( 34 ) 3.482342 ( 35 ) 2.604477 ( 36 ) 4.175845 
( 37 ) 5.680323 ( 38 ) 12.43117 ( 39 ) 3.176423 ( 40 ) 10.53811 
( 41 ) 37.38604 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 37.38603973 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 1.4308863 GENOTIPO : 18 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 5 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 6.008419 ( 2 ) 14.02423 ( 3 ) 7.372379 ( 4 ) 4.10054 
 ( 6 ) 2.322362 ( 7 ) 2.605103 ( 8 ) 19.29919 
( 9 ) 1.949881 ( 10 ) 2.186309 ( 11 ) 7.109387 ( 12 ) 19.69923 
( 13 ) 6.637586 ( 14 ) 9.560509 ( 15 ) 5.079564 ( 16 ) 8.522689 
( 17 ) 23.45419 ( 18 ) 2.836242 ( 19 ) 12.6607 ( 20 ) 16.05868 
( 21 ) 1.188285 ( 22 ) 5.0507 ( 23 ) 5.562703 ( 24 ) 2.829032 
( 25 ) 13.10101 ( 26 ) 7.335181 ( 27 ) 4.723969 ( 28 ) 6.233722 
( 29 ) 1.613886 ( 30 ) 6.868037 ( 31 ) 10.45052 ( 32 ) 3.287457 
( 33 ) 2.647299 ( 34 ) 9.86272 ( 35 ) 4.295685 ( 36 ) 5.298295 
( 37 ) 10.17509 ( 38 ) 13.19541 ( 39 ) 4.777207 ( 40 ) 6.356724 
( 41 ) 21.40141 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 23.45419312 GENOTIPO : 17 
MENOR DISTANCIA : 1.1882845 GENOTIPO : 21 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
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 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 6 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 3.841011 ( 2 ) 15.56288 ( 3 ) 2.664333 ( 4 ) 3.390432 
( 5 ) 2.322362 ( 7 ) 4.078431 ( 8 ) 9.54801 
( 9 ) 1.694067 ( 10 ) 1.112618 ( 11 ) 3.81163 ( 12 ) 10.59533 
( 13 ) 1.716318 ( 14 ) 6.448733 ( 15 ) 1.671083 ( 16 ) 5.318538 
( 17 ) 15.39656 ( 18 ) 1.860588 ( 19 ) 12.26303 ( 20 ) 16.85427 
( 21 ) .5646437 ( 22 ) 1.283875 ( 23 ) 5.422911 ( 24 ) 5.135861 
( 25 ) 13.98874 ( 26 ) 5.450051 ( 27 ) .7244098 ( 28 ) 1.792276 
( 29 ) 1.612114 ( 30 ) 6.804688 ( 31 ) 3.207633 ( 32 ) 8.923716 
 
( 33 ) 1.26906 ( 34 ) 4.209598 ( 35 ) 2.318334 ( 36 ) 3.359174 
( 37 ) 4.786732 ( 38 ) 6.635658 ( 39 ) 3.67517 ( 40 ) 3.608743 
( 41 ) 19.53523 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 19.53523254 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 0.5646437 GENOTIPO : 21 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 7 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 9.409153 ( 2 ) 21.29729 ( 3 ) 10.6862 ( 4 ) 9.734178 
( 5 ) 2.605103 ( 6 ) 4.078431 ( 8 ) 18.68322 
( 9 ) 5.153842 ( 10 ) 5.199016 ( 11 ) 7.881745 ( 12 ) 20.23465 
( 13 ) 9.395988 ( 14 ) 17.97214 ( 15 ) 10.33581 ( 16 ) 6.128369 
( 17 ) 17.60391 ( 18 ) 8.881526 ( 19 ) 19.4478 ( 20 ) 25.80257 
( 21 ) 2.51939 ( 22 ) 6.215527 ( 23 ) 12.8633 ( 24 ) 7.487132 
( 25 ) 22.91533 ( 26 ) 15.0411 ( 27 ) 7.336144 ( 28 ) 11.03081 
( 29 ) 2.539018 ( 30 ) 12.91815 ( 31 ) 13.52636 ( 32 ) 7.488014 
( 33 ) 2.368652 ( 34 ) 15.4674 ( 35 ) 10.34671 ( 36 ) 12.60995 
( 37 ) 17.00103 ( 38 ) 16.19963 ( 39 ) 11.68248 ( 40 ) 9.012616 
( 41 ) 15.49973 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 25.80256653 GENOTIPO : 20 
MENOR DISTANCIA : 2.3686523 GENOTIPO : 33 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 8 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 16.61961 ( 2 ) 42.02515 ( 3 ) 8.408446 ( 4 ) 17.33902 
( 5 ) 19.29919 ( 6 ) 9.54801 ( 7 ) 18.68322 
( 9 ) 16.95621 ( 10 ) 14.97641 ( 11 ) 4.496432 ( 12 ) .433494 
( 13 ) 7.464565 ( 14 ) 20.42353 ( 15 ) 11.23994 ( 16 ) 6.451111 
( 17 ) 14.14639 ( 18 ) 14.95128 ( 19 ) 23.39421 ( 20 ) 44.27694 
( 21 ) 11.39867 ( 22 ) 11.4887 ( 23 ) 24.48147 ( 24 ) 28.14418 
( 25 ) 40.12373 ( 26 ) 21.71407 ( 27 ) 8.976047 ( 28 ) 7.882525 
( 29 ) 16.6848 ( 30 ) 28.64002 ( 31 ) 4.588151 ( 32 ) 36.26586 
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( 33 ) 12.26514 ( 34 ) 11.48833 ( 35 ) 15.32955 ( 36 ) 14.25385 
( 37 ) 11.16965 ( 38 ) 2.447408 ( 39 ) 18.80618 ( 40 ) 8.818813 
( 41 ) 20.89445 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 44.27693939 GENOTIPO : 20 
MENOR DISTANCIA : 0.4334940 GENOTIPO : 12 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 9 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 7.359352 ( 2 ) 15.25794 ( 3 ) 4.471897 ( 4 ) 1.530795 
( 5 ) 1.949881 ( 6 ) 1.694067 ( 7 ) 5.153842 ( 8 ) 16.95621 
 ( 10 ) 2.441503 ( 11 ) 8.36893 ( 12 ) 18.03582 
( 13 ) 3.802193 ( 14 ) 4.881525 ( 15 ) 2.423409 ( 16 ) 11.4414 
( 17 ) 25.93768 ( 18 ) 1.780497 ( 19 ) 14.2609 ( 20 ) 10.94588 
( 21 ) 2.374189 ( 22 ) 3.115228 ( 23 ) 3.386856 ( 24 ) 3.128987 
( 25 ) 9.140154 ( 26 ) 5.099192 ( 27 ) 3.332063 ( 28 ) 4.511732 
( 29 ) .7907878 ( 30 ) 3.642786 ( 31 ) 6.680261 ( 32 ) 5.926998 
( 33 ) 1.539237 ( 34 ) 5.500571 ( 35 ) 3.032856 ( 36 ) 4.861691 
( 37 ) 7.617624 ( 38 ) 13.24567 ( 39 ) 4.082021 ( 40 ) 9.206959 
( 41 ) 29.86644 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 29.86643791 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 0.7907878 GENOTIPO : 29 
 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 10 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 1.495499 ( 2 ) 9.475636 ( 3 ) 5.541498 ( 4 ) 4.897605 
( 5 ) 2.186309 ( 6 ) 1.112618 ( 7 ) 5.199016 ( 8 ) 14.97641 
( 9 ) 2.441503 ( 11 ) 7.553855 ( 12 ) 16.07754 
( 13 ) 4.169969 ( 14 ) 6.049608 ( 15 ) 2.467052 ( 16 ) 7.984992 
( 17 ) 15.86024 ( 18 ) 1.816786 ( 19 ) 13.99747 ( 20 ) 13.59424 
( 21 ) 1.71924 ( 22 ) 2.143667 ( 23 ) 4.037282 ( 24 ) 2.653958 
( 25 ) 10.38788 ( 26 ) 3.401478 ( 27 ) 1.186331 ( 28 ) 2.628742 
( 29 ) 2.82705 ( 30 ) 4.893225 ( 31 ) 5.735164 ( 32 ) 5.468186 
( 33 ) 3.631604 ( 34 ) 5.495206 ( 35 ) 1.566522 ( 36 ) 2.548992 
( 37 ) 4.937422 ( 38 ) 9.935489 ( 39 ) 2.246752 ( 40 ) 3.730829 
( 41 ) 19.83911 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 19.83911133 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 1.1126184 GENOTIPO : 6 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 11 
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------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 10.64338 ( 2 ) 30.76839 ( 3 ) 5.694058 ( 4 ) 9.107746 
( 5 ) 7.109387 ( 6 ) 3.81163 ( 7 ) 7.881745 ( 8 ) 4.496432 
( 9 ) 8.36893 ( 10 ) 7.553855 ( 12 ) 3.987049 
( 13 ) 5.139648 ( 14 ) 15.50839 ( 15 ) 6.833752 ( 16 ) 2.081117 
( 17 ) 16.63914 ( 18 ) 7.166144 ( 19 ) 14.21451 ( 20 ) 33.98382 
( 21 ) 3.264484 ( 22 ) 7.721532 ( 23 ) 15.47077 ( 24 ) 15.95392 
( 25 ) 29.72669 ( 26 ) 15.15326 ( 27 ) 5.528499 ( 28 ) 4.92242 
( 29 ) 7.7574 ( 30 ) 19.67937 ( 31 ) 5.541373 ( 32 ) 19.59212 
( 33 ) 5.282864 ( 34 ) 10.09587 ( 35 ) 8.922112 ( 36 ) 7.760218 
( 37 ) 9.380351 ( 38 ) 2.352687 ( 39 ) 11.12392 ( 40 ) 3.564406 
( 41 ) 14.87754 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 33.98381805 GENOTIPO : 20 
MENOR DISTANCIA : 2.0811169 GENOTIPO : 16 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 12 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 18.01515 ( 2 ) 44.42201 ( 3 ) 9.730506 ( 4 ) 18.0142 
( 5 ) 19.69923 ( 6 ) 10.59533 ( 7 ) 20.23465 ( 8 ) .433494 
( 9 ) 18.03582 ( 10 ) 16.07754 ( 11 ) 3.987049 
( 13 ) 8.899109 ( 14 ) 21.50848 ( 15 ) 12.05346 ( 16 ) 6.581907 
( 17 ) 17.22954 ( 18 ) 15.18597 ( 19 ) 23.7343 ( 20 ) 46.68832 
( 21 ) 12.11482 ( 22 ) 13.8426 ( 23 ) 25.76449 ( 24 ) 29.71054 
( 25 ) 42.00665 ( 26 ) 22.91933 ( 27 ) 10.35274 ( 28 ) 8.34784 
( 29 ) 18.34517 ( 30 ) 30.83383 ( 31 ) 5.763833 ( 32 ) 37.13092 
( 33 ) 13.81306 ( 34 ) 12.97292 ( 35 ) 16.12771 ( 36 ) 14.0041 
( 37 ) 11.84988 ( 38 ) 1.769403 ( 39 ) 19.5816 ( 40 ) 8.681337 
( 41 ) 21.10035 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 46.68831635 GENOTIPO : 20 
MENOR DISTANCIA : 0.4334940 GENOTIPO : 8 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 13 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 6.384785 ( 2 ) 18.20777 ( 3 ) .20922 ( 4 ) 2.970095 
( 5 ) 6.637586 ( 6 ) 1.716318 ( 7 ) 9.395988 ( 8 ) 7.464565 
( 9 ) 3.802193 ( 10 ) 4.169969 ( 11 ) 5.139648 ( 12 ) 8.899109 
 ( 14 ) 4.61267 ( 15 ) 1.111596 ( 16 ) 9.193645 
( 17 ) 17.83118 ( 18 ) 2.875188 ( 19 ) 9.128168 ( 20 ) 16.31198 
( 21 ) 3.162179 ( 22 ) 1.369958 ( 23 ) 5.573289 ( 24 ) 8.618198 
( 25 ) 14.29559 ( 26 ) 5.407891 ( 27 ) 1.336616 ( 28 ) 1.450545 
( 29 ) 3.949037 ( 30 ) 7.636535 ( 31 ) 1.04932 ( 32 ) 15.69823 
( 33 ) 3.263456 ( 34 ) 1.260802 ( 35 ) 2.737358 ( 36 ) 4.210215 
( 37 ) 2.734336 ( 38 ) 5.701957 ( 39 ) 4.152978 ( 40 ) 6.020307 
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( 41 ) 27.58953 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 27.58952522 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 0.2092200 GENOTIPO : 3 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 14 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 8.3477 ( 2 ) 11.68583 ( 3 ) 4.674094 ( 4 ) 2.7977 
( 5 ) 9.560509 ( 6 ) 6.448733 ( 7 ) 17.97214 ( 8 ) 20.42353 
( 9 ) 4.881525 ( 10 ) 6.049608 ( 11 ) 15.50839 ( 12 ) 21.50848 
( 13 ) 4.61267 ( 15 ) 1.868574 ( 16 ) 22.12286 
( 17 ) 32.81981 ( 18 ) 2.531889 ( 19 ) 11.98803 ( 20 ) 5.389554 
( 21 ) 9.01828 ( 22 ) 5.654346 ( 23 ) 1.458514 ( 24 ) 6.220218 
( 25 ) 4.078456 ( 26 ) 1.2695 ( 27 ) 5.001812 ( 28 ) 4.015134 
( 29 ) 7.855687 ( 30 ) 2.775671 ( 31 ) 5.942399 ( 32 ) 13.16432 
( 33 ) 9.589949 ( 34 ) 1.775724 ( 35 ) 1.97587 ( 36 ) 3.401889 
( 37 ) 2.937733 ( 38 ) 14.75101 ( 39 ) 2.20266 ( 40 ) 12.73672 
( 41 ) 45.03859 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 45.03858566 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 1.2695004 GENOTIPO : 26 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 15 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 4.750348 ( 2 ) 13.71779 ( 3 ) 1.528924 ( 4 ) 1.782614 
( 5 ) 5.079564 ( 6 ) 1.671083 ( 7 ) 10.33581 ( 8 ) 11.23994 
( 9 ) 2.423409 ( 10 ) 2.467052 ( 11 ) 6.833752 ( 12 ) 12.05346 
( 13 ) 1.111596 ( 14 ) 1.868574 ( 16 ) 11.23331 
( 17 ) 21.80103 ( 18 ) .6969964 ( 19 ) 9.901476 ( 20 ) 11.45844 
( 21 ) 3.291454 ( 22 ) 2.154216 ( 23 ) 2.679681 ( 24 ) 5.570842 
( 25 ) 9.133494 ( 26 ) 2.245466 ( 27 ) 1.136052 ( 28 ) .6756746 
( 29 ) 3.968792 ( 30 ) 4.633049 ( 31 ) 2.028277 ( 32 ) 11.41291 
( 33 ) 4.262566 ( 34 ) .9901705 ( 35 ) .6749216 ( 36 ) 1.453357 
( 37 ) 1.525731 ( 38 ) 7.118647 ( 39 ) 1.614349 ( 40 ) 5.736372 
( 41 ) 29.88416 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 29.88415909 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 0.6749216 GENOTIPO : 35 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 16 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 10.06104 ( 2 ) 31.61722 ( 3 ) 10.86058 ( 4 ) 15.35267 




 
61
( 5 ) 8.522689 ( 6 ) 5.318538 ( 7 ) 6.128369 ( 8 ) 6.451111 
( 9 ) 11.4414 ( 10 ) 7.984992 ( 11 ) 2.081117 ( 12 ) 6.581907 
( 13 ) 9.193645 ( 14 ) 22.12286 ( 15 ) 11.23331 
( 17 ) 9.801758 ( 18 ) 11.4229 ( 19 ) 22.14956 ( 20 ) 40.66679 
( 21 ) 4.528329 ( 22 ) 9.21067 ( 23 ) 20.63865 ( 24 ) 17.75184 
( 25 ) 35.58168 ( 26 ) 19.41692 ( 27 ) 7.063985 ( 28 ) 8.312672 
( 29 ) 9.642097 ( 30 ) 23.65298 ( 31 ) 9.153243 ( 32 ) 19.78375 
( 33 ) 6.841001 ( 34 ) 15.61097 ( 35 ) 12.62323 ( 36 ) 11.75189 
( 37 ) 14.12788 ( 38 ) 5.355851 ( 39 ) 15.13469 ( 40 ) 3.697769 
( 41 ) 6.555989 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 40.66679001 GENOTIPO : 20 
MENOR DISTANCIA : 2.0811169 GENOTIPO : 11 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 17 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 11.97748 ( 2 ) 31.03487 ( 3 ) 20.66214 ( 4 ) 31.53735 
( 5 ) 23.45419 ( 6 ) 15.39656 ( 7 ) 17.60391 ( 8 ) 14.14639 
( 9 ) 25.93768 ( 10 ) 15.86024 ( 11 ) 16.63914 ( 12 ) 17.22954 
( 13 ) 17.83118 ( 14 ) 32.81981 ( 15 ) 21.80103 ( 16 ) 9.801758 
 ( 18 ) 24.72641 ( 19 ) 34.03735 ( 20 ) 50.23342 
( 21 ) 16.25692 ( 22 ) 13.91577 ( 23 ) 31.31496 ( 24 ) 27.58732 
( 25 ) 45.15744 ( 26 ) 26.64511 ( 27 ) 13.22938 ( 28 ) 17.23556 
( 29 ) 22.08429 ( 30 ) 32.47176 ( 31 ) 16.11315 ( 32 ) 33.48043 
( 33 ) 19.40776 ( 34 ) 22.84932 ( 35 ) 21.71416 ( 36 ) 23.04765 
( 37 ) 20.49594 ( 38 ) 15.56456 ( 39 ) 23.96726 ( 40 ) 10.97737 
( 41 ) 8.861223 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 50.23342133 GENOTIPO : 20 
MENOR DISTANCIA : 8.8612232 GENOTIPO : 41 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 18 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 4.479321 ( 2 ) 11.85937 ( 3 ) 3.261084 ( 4 ) 1.430886 
( 5 ) 2.836242 ( 6 ) 1.860588 ( 7 ) 8.881526 ( 8 ) 14.95128 
( 9 ) 1.780497 ( 10 ) 1.816786 ( 11 ) 7.166144 ( 12 ) 15.18597 
( 13 ) 2.875188 ( 14 ) 2.531889 ( 15 ) .6969964 ( 16 ) 11.4229 
( 17 ) 24.72641 ( 19 ) 9.345142 ( 20 ) 10.61092 
( 21 ) 2.592824 ( 22 ) 3.447661 ( 23 ) 1.919268 ( 24 ) 3.541394 
( 25 ) 7.95322 ( 26 ) 2.090535 ( 27 ) 2.110145 ( 28 ) 1.632561 
( 29 ) 3.41934 ( 30 ) 4.078325 ( 31 ) 4.696156 ( 32 ) 7.460993 
( 33 ) 4.386483 ( 34 ) 3.041989 ( 35 ) .517665 ( 36 ) .8805815 
( 37 ) 2.968774 ( 38 ) 8.804749 ( 39 ) .9996524 ( 40 ) 5.439199 
( 41 ) 28.88365 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
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MAIOR DISTANCIA : 28.88364601 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 0.5176650 GENOTIPO : 35 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 19 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 14.0607 ( 2 ) 18.99643 ( 3 ) 7.275916 ( 4 ) 8.372135 
( 5 ) 12.6607 ( 6 ) 12.26303 ( 7 ) 19.4478 ( 8 ) 23.39421 
( 9 ) 14.2609 ( 10 ) 13.99747 ( 11 ) 14.21451 ( 12 ) 23.7343 
( 13 ) 9.128168 ( 14 ) 11.98803 ( 15 ) 9.901476 ( 16 ) 22.14956 
( 17 ) 34.03735 ( 18 ) 9.345142 ( 20 ) 20.87069 
( 21 ) 10.74522 ( 22 ) 11.69737 ( 23 ) 9.630939 ( 24 ) 13.88505 
( 25 ) 18.97713 ( 26 ) 11.23308 ( 27 ) 12.20579 ( 28 ) 10.86166 
( 29 ) 13.26727 ( 30 ) 15.02345 ( 31 ) 13.85052 ( 32 ) 20.83949 
( 33 ) 14.72597 ( 34 ) 9.812892 ( 35 ) 9.08349 ( 36 ) 10.16156 
( 37 ) 9.766147 ( 38 ) 14.94223 ( 39 ) 8.09473 ( 40 ) 12.87932 
( 41 ) 40.18883 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 40.18883133 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 7.2759161 GENOTIPO : 3 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 20 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 16.40646 ( 2 ) 8.697982 ( 3 ) 16.28362 ( 4 ) 9.399334 
( 5 ) 16.05868 ( 6 ) 16.85427 ( 7 ) 25.80257 ( 8 ) 44.27694 
( 9 ) 10.94588 ( 10 ) 13.59424 ( 11 ) 33.98382 ( 12 ) 46.68832 
( 13 ) 16.31198 ( 14 ) 5.389554 ( 15 ) 11.45844 ( 16 ) 40.66679 
( 17 ) 50.23342 ( 18 ) 10.61092 ( 19 ) 20.87069 
( 21 ) 19.27631 ( 22 ) 13.91247 ( 23 ) 3.856732 ( 24 ) 6.743664 
( 25 ) .423757 ( 26 ) 5.654569 ( 27 ) 15.62838 ( 28 ) 16.62745 
( 29 ) 13.90368 ( 30 ) 2.425444 ( 31 ) 20.7617 ( 32 ) 12.2541 
( 33 ) 18.65322 ( 34 ) 11.63988 ( 35 ) 9.434646 ( 36 ) 13.44987 
( 37 ) 14.51695 ( 38 ) 36.06721 ( 39 ) 8.185433 ( 40 ) 27.89387 
( 41 ) 65.22296 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 65.22296143 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 0.4237570 GENOTIPO : 25 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 21 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 4.554444 ( 2 ) 16.22438 ( 3 ) 3.893681 ( 4 ) 4.035723 
( 5 ) 1.188285 ( 6 ) .5646437 ( 7 ) 2.51939 ( 8 ) 11.39867 
( 9 ) 2.374189 ( 10 ) 1.71924 ( 11 ) 3.264484 ( 12 ) 12.11482 
( 13 ) 3.162179 ( 14 ) 9.01828 ( 15 ) 3.291454 ( 16 ) 4.528329 
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( 17 ) 16.25692 ( 18 ) 2.592824 ( 19 ) 10.74522 ( 20 ) 19.27631 
 ( 22 ) 2.541548 ( 23 ) 6.548175 ( 24 ) 5.13796 
( 25 ) 16.15275 ( 26 ) 7.277992 ( 27 ) 2.117988 ( 28 ) 3.367296 
( 29 ) 1.552618 ( 30 ) 8.453616 ( 31 ) 5.678092 ( 32 ) 7.702668 
( 33 ) 1.371356 ( 34 ) 6.712855 ( 35 ) 3.489012 ( 36 ) 4.370763 
( 37 ) 6.975979 ( 38 ) 7.443822 ( 39 ) 4.559639 ( 40 ) 3.333275 
( 41 ) 17.11293 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 19.27631378 GENOTIPO : 20 
MENOR DISTANCIA : 0.5646437 GENOTIPO : 6 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 22 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 3.656347 ( 2 ) 12.66003 ( 3 ) 2.208642 ( 4 ) 4.300063 
( 5 ) 5.0507 ( 6 ) 1.283875 ( 7 ) 6.215527 ( 8 ) 11.4887 
( 9 ) 3.115228 ( 10 ) 2.143667 ( 11 ) 7.721532 ( 12 ) 13.8426 
( 13 ) 1.369958 ( 14 ) 5.654346 ( 15 ) 2.154216 ( 16 ) 9.21067 
( 17 ) 13.91577 ( 18 ) 3.447661 ( 19 ) 11.69737 ( 20 ) 13.91247 
( 21 ) 2.541548 ( 23 ) 4.742385 ( 24 ) 5.185317 
( 25 ) 11.97667 ( 26 ) 4.590423 ( 27 ) .8549131 ( 28 ) 2.803449 
( 29 ) 2.405728 ( 30 ) 5.20907 ( 31 ) 3.166982 ( 32 ) 11.04189 
( 33 ) 2.504188 ( 34 ) 2.89159 ( 35 ) 2.615452 ( 36 ) 5.193172 
( 37 ) 4.434401 ( 38 ) 9.589996 ( 39 ) 3.703955 ( 40 ) 6.136935 
( 41 ) 24.13923 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 24.13923264 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 0.8549131 GENOTIPO : 27 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 23 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 6.193877 ( 2 ) 6.909863 ( 3 ) 5.646893 ( 4 ) 2.229724 
( 5 ) 5.562703 ( 6 ) 5.422911 ( 7 ) 12.8633 ( 8 ) 24.48147 
( 9 ) 3.386856 ( 10 ) 4.037282 ( 11 ) 15.47077 ( 12 ) 25.76449 
( 13 ) 5.573289 ( 14 ) 1.458514 ( 15 ) 2.679681 ( 16 ) 20.63865 
( 17 ) 31.31496 ( 18 ) 1.919268 ( 19 ) 9.630939 ( 20 ) 3.856732 
( 21 ) 6.548175 ( 22 ) 4.742385 ( 24 ) 2.034531 
( 25 ) 2.491824 ( 26 ) .8906686 ( 27 ) 4.959329 ( 28 ) 5.268633 
( 29 ) 5.064989 ( 30 ) .8885109 ( 31 ) 8.834237 ( 32 ) 6.83522 
( 33 ) 7.691879 ( 34 ) 3.908967 ( 35 ) 1.485337 ( 36 ) 3.55028 
( 37 ) 4.952354 ( 38 ) 17.24912 ( 39 ) 1.053664 ( 40 ) 11.5328 
( 41 ) 40.23778 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 40.23777771 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 0.8885109 GENOTIPO : 30 
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------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 24 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 5.008678 ( 2 ) 5.473497 ( 3 ) 9.431249 ( 4 ) 4.850659 
( 5 ) 2.829032 ( 6 ) 5.135861 ( 7 ) 7.487132 ( 8 ) 28.14418 
( 9 ) 3.128987 ( 10 ) 2.653958 ( 11 ) 15.95392 ( 12 ) 29.71054 
( 13 ) 8.618198 ( 14 ) 6.220218 ( 15 ) 5.570842 ( 16 ) 17.75184 
( 17 ) 27.58732 ( 18 ) 3.541394 ( 19 ) 13.88505 ( 20 ) 6.743664 
( 21 ) 5.13796 ( 22 ) 5.185317 ( 23 ) 2.034531 
( 25 ) 4.833852 ( 26 ) 3.425189 ( 27 ) 5.844693 ( 28 ) 8.04038 
( 29 ) 3.513476 ( 30 ) 1.772263 ( 31 ) 12.9055 ( 32 ) 1.776949 
( 33 ) 6.422471 ( 34 ) 8.879533 ( 35 ) 3.370513 ( 36 ) 5.862477 
( 37 ) 9.614175 ( 38 ) 20.66842 ( 39 ) 2.879236 ( 40 ) 10.99468 
( 41 ) 32.08541 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 32.08541107 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 1.7722632 GENOTIPO : 30 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 25 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 12.6024 ( 2 ) 6.455653 ( 3 ) 14.53795 ( 4 ) 8.075523 
( 5 ) 13.10101 ( 6 ) 13.98874 ( 7 ) 22.91533 ( 8 ) 40.12373 
( 9 ) 9.140154 ( 10 ) 10.38788 ( 11 ) 29.72669 ( 12 ) 42.00665 
( 13 ) 14.29559 ( 14 ) 4.078456 ( 15 ) 9.133494 ( 16 ) 35.58168 
( 17 ) 45.15744 ( 18 ) 7.95322 ( 19 ) 18.97713 ( 20 ) .423757 
( 21 ) 16.15275 ( 22 ) 11.97667 ( 23 ) 2.491824 ( 24 ) 4.833852 
 ( 26 ) 3.547115 ( 27 ) 12.70672 ( 28 ) 13.38477 
( 29 ) 12.21051 ( 30 ) 1.681206 ( 31 ) 18.07718 ( 32 ) 9.641463 
( 33 ) 16.66758 ( 34 ) 9.960301 ( 35 ) 6.82755 ( 36 ) 9.906301 
( 37 ) 11.60157 ( 38 ) 31.28757 ( 39 ) 5.645275 ( 40 ) 22.89378 
( 41 ) 57.79852 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 57.79851532 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 0.4237570 GENOTIPO : 20 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 26 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 3.910023 ( 2 ) 5.824758 ( 3 ) 5.943442 ( 4 ) 4.252903 
( 5 ) 7.335181 ( 6 ) 5.450051 ( 7 ) 15.0411 ( 8 ) 21.71407 
( 9 ) 5.099192 ( 10 ) 3.401478 ( 11 ) 15.15326 ( 12 ) 22.91933 
( 13 ) 5.407891 ( 14 ) 1.2695 ( 15 ) 2.245466 ( 16 ) 19.41692 
( 17 ) 26.64511 ( 18 ) 2.090535 ( 19 ) 11.23308 ( 20 ) 5.654569 
( 21 ) 7.277992 ( 22 ) 4.590423 ( 23 ) .8906686 ( 24 ) 3.425189 
( 25 ) 3.547115 ( 27 ) 3.724085 ( 28 ) 3.636912 
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( 29 ) 7.267015 ( 30 ) 2.134658 ( 31 ) 7.007071 ( 32 ) 9.047024 
( 33 ) 9.538427 ( 34 ) 2.966346 ( 35 ) .8293657 ( 36 ) 2.140717 
( 37 ) 2.640584 ( 38 ) 14.52113 ( 39 ) .5398283 ( 40 ) 9.190389 
( 41 ) 36.99741 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 36.99741364 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 0.5398283 GENOTIPO : 39 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 27 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 2.293789 ( 2 ) 13.06021 ( 3 ) 2.409138 ( 4 ) 4.521113 
( 5 ) 4.723969 ( 6 ) .7244098 ( 7 ) 7.336144 ( 8 ) 8.976047 
( 9 ) 3.332063 ( 10 ) 1.186331 ( 11 ) 5.528499 ( 12 ) 10.35274 
( 13 ) 1.336616 ( 14 ) 5.001812 ( 15 ) 1.136052 ( 16 ) 7.063985 
( 17 ) 13.22938 ( 18 ) 2.110145 ( 19 ) 12.20579 ( 20 ) 15.62838 
( 21 ) 2.117988 ( 22 ) .8549131 ( 23 ) 4.959329 ( 24 ) 5.844693 
( 25 ) 12.70672 ( 26 ) 3.724085 ( 28 ) .8019229 
( 29 ) 3.656569 ( 30 ) 6.414216 ( 31 ) 1.843787 ( 32 ) 11.22094 
( 33 ) 3.44114 ( 34 ) 2.450823 ( 35 ) 1.489142 ( 36 ) 2.515231 
( 37 ) 2.417784 ( 38 ) 5.999781 ( 39 ) 2.69516 ( 40 ) 3.245742 
( 41 ) 21.03131 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 21.03130531 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 0.7244098 GENOTIPO : 6 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 28 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 3.776807 ( 2 ) 15.49258 ( 3 ) 2.159613 ( 4 ) 4.206306 
( 5 ) 6.233722 ( 6 ) 1.792276 ( 7 ) 11.03081 ( 8 ) 7.882525 
( 9 ) 4.511732 ( 10 ) 2.628742 ( 11 ) 4.92242 ( 12 ) 8.34784 
( 13 ) 1.450545 ( 14 ) 4.015134 ( 15 ) .6756746 ( 16 ) 8.312672 
( 17 ) 17.23556 ( 18 ) 1.632561 ( 19 ) 10.86166 ( 20 ) 16.62745 
( 21 ) 3.367296 ( 22 ) 2.803449 ( 23 ) 5.268633 ( 24 ) 8.04038 
( 25 ) 13.38477 ( 26 ) 3.636912 ( 27 ) .8019229 
( 29 ) 5.924103 ( 30 ) 8.032278 ( 31 ) 1.222617 ( 32 ) 14.00603 
( 33 ) 5.514041 ( 34 ) 1.754203 ( 35 ) 1.346501 ( 36 ) 1.19541 
( 37 ) .9845036 ( 38 ) 3.90252 ( 39 ) 2.535108 ( 40 ) 3.140878 
( 41 ) 24.25218 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 24.25217628 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 0.6756746 GENOTIPO : 15 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 29 
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------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 7.361265 ( 2 ) 15.84961 ( 3 ) 4.569871 ( 4 ) 2.776115 
( 5 ) 1.613886 ( 6 ) 1.612114 ( 7 ) 2.539018 ( 8 ) 16.6848 
( 9 ) .7907878 ( 10 ) 2.82705 ( 11 ) 7.7574 ( 12 ) 18.34517 
( 13 ) 3.949037 ( 14 ) 7.855687 ( 15 ) 3.968792 ( 16 ) 9.642097 
( 17 ) 22.08429 ( 18 ) 3.41934 ( 19 ) 13.26727 ( 20 ) 13.90368 
( 21 ) 1.552618 ( 22 ) 2.405728 ( 23 ) 5.064989 ( 24 ) 3.513476 
( 25 ) 12.21051 ( 26 ) 7.267015 ( 27 ) 3.656569 ( 28 ) 5.924103 
 ( 30 ) 5.13139 ( 31 ) 7.707366 ( 32 ) 6.176037 
( 33 ) .5305459 ( 34 ) 7.057654 ( 35 ) 4.488776 ( 36 ) 7.095339 
( 37 ) 9.602413 ( 38 ) 13.81735 ( 39 ) 5.530218 ( 40 ) 8.953176 
( 41 ) 25.84607 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 25.84606743 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 0.5305459 GENOTIPO : 33 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 30 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 7.648263 ( 2 ) 6.708559 ( 3 ) 8.151535 ( 4 ) 3.964179 
( 5 ) 6.868037 ( 6 ) 6.804688 ( 7 ) 12.91815 ( 8 ) 28.64002 
( 9 ) 3.642786 ( 10 ) 4.893225 ( 11 ) 19.67937 ( 12 ) 30.83383 
( 13 ) 7.636535 ( 14 ) 2.775671 ( 15 ) 4.633049 ( 16 ) 23.65298 
( 17 ) 32.47176 ( 18 ) 4.078325 ( 19 ) 15.02345 ( 20 ) 2.425444 
( 21 ) 8.453616 ( 22 ) 5.20907 ( 23 ) .8885109 ( 24 ) 1.772263 
( 25 ) 1.681206 ( 26 ) 2.134658 ( 27 ) 6.414216 ( 28 ) 8.032278 
( 29 ) 5.13139 ( 31 ) 11.23689 ( 32 ) 6.255572 
( 33 ) 8.109159 ( 34 ) 5.900304 ( 35 ) 3.398982 ( 36 ) 6.677166 
( 37 ) 8.086876 ( 38 ) 22.61626 ( 39 ) 3.103508 ( 40 ) 15.42257 
( 41 ) 43.44127 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 43.44126892 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 0.8885109 GENOTIPO : 23 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 31 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 7.242383 ( 2 ) 21.96606 ( 3 ) 1.728137 ( 4 ) 6.203453 
( 5 ) 10.45052 ( 6 ) 3.207633 ( 7 ) 13.52636 ( 8 ) 4.588151 
( 9 ) 6.680261 ( 10 ) 5.735164 ( 11 ) 5.541373 ( 12 ) 5.763833 
( 13 ) 1.04932 ( 14 ) 5.942399 ( 15 ) 2.028277 ( 16 ) 9.153243 
( 17 ) 16.11315 ( 18 ) 4.696156 ( 19 ) 13.85052 ( 20 ) 20.7617 
( 21 ) 5.678092 ( 22 ) 3.166982 ( 23 ) 8.834237 ( 24 ) 12.9055 
( 25 ) 18.07718 ( 26 ) 7.007071 ( 27 ) 1.843787 ( 28 ) 1.222617 
( 29 ) 7.707366 ( 30 ) 11.23689 ( 32 ) 20.94261 
( 33 ) 6.179646 ( 34 ) 1.706428 ( 35 ) 4.200411 ( 36 ) 4.711052 
( 37 ) 2.249008 ( 38 ) 3.792708 ( 39 ) 6.185044 ( 40 ) 5.960773 
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( 41 ) 27.11375 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 27.11374664 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 1.0493197 GENOTIPO : 13 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 32 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 8.98033 ( 2 ) 9.155246 ( 3 ) 16.92537 ( 4 ) 9.548081 
( 5 ) 3.287457 ( 6 ) 8.923716 ( 7 ) 7.488014 ( 8 ) 36.26586 
( 9 ) 5.926998 ( 10 ) 5.468186 ( 11 ) 19.59212 ( 12 ) 37.13092 
( 13 ) 15.69823 ( 14 ) 13.16432 ( 15 ) 11.41291 ( 16 ) 19.78375 
( 17 ) 33.48043 ( 18 ) 7.460993 ( 19 ) 20.83949 ( 20 ) 12.2541 
( 21 ) 7.702668 ( 22 ) 11.04189 ( 23 ) 6.83522 ( 24 ) 1.776949 
( 25 ) 9.641463 ( 26 ) 9.047024 ( 27 ) 11.22094 ( 28 ) 14.00603 
( 29 ) 6.176037 ( 30 ) 6.255572 ( 31 ) 20.94261 
( 33 ) 9.529493 ( 34 ) 17.32856 ( 35 ) 8.358782 ( 36 ) 10.29497 
( 37 ) 17.39895 ( 38 ) 27.14321 ( 39 ) 7.706249 ( 40 ) 14.49395 
( 41 ) 31.17092 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 37.13092041 GENOTIPO : 12 
MENOR DISTANCIA : 1.7769494 GENOTIPO : 24 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 33 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 8.444494 ( 2 ) 20.62807 ( 3 ) 3.995853 ( 4 ) 3.787634 
( 5 ) 2.647299 ( 6 ) 1.26906 ( 7 ) 2.368652 ( 8 ) 12.26514 
( 9 ) 1.539237 ( 10 ) 3.631604 ( 11 ) 5.282864 ( 12 ) 13.81306 
( 13 ) 3.263456 ( 14 ) 9.589949 ( 15 ) 4.262566 ( 16 ) 6.841001 
( 17 ) 19.40776 ( 18 ) 4.386483 ( 19 ) 14.72597 ( 20 ) 18.65322 
( 21 ) 1.371356 ( 22 ) 2.504188 ( 23 ) 7.691879 ( 24 ) 6.422471 
( 25 ) 16.66758 ( 26 ) 9.538427 ( 27 ) 3.44114 ( 28 ) 5.514041 
( 29 ) .5305459 ( 30 ) 8.109159 ( 31 ) 6.179646 ( 32 ) 9.529493 
 ( 34 ) 7.246004 ( 35 ) 5.717547 ( 36 ) 7.941878 
( 37 ) 9.846668 ( 38 ) 11.02602 ( 39 ) 7.402781 ( 40 ) 8.116627 
( 41 ) 22.85334 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 22.85334396 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 0.5305459 GENOTIPO : 29 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 34 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 6.814444 ( 2 ) 15.14035 ( 3 ) 1.36584 ( 4 ) 3.482342 
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( 5 ) 9.86272 ( 6 ) 4.209598 ( 7 ) 15.4674 ( 8 ) 11.48833 
( 9 ) 5.500571 ( 10 ) 5.495206 ( 11 ) 10.09587 ( 12 ) 12.97292 
( 13 ) 1.260802 ( 14 ) 1.775724 ( 15 ) .9901705 ( 16 ) 15.61097 
( 17 ) 22.84932 ( 18 ) 3.041989 ( 19 ) 9.812892 ( 20 ) 11.63988 
( 21 ) 6.712855 ( 22 ) 2.89159 ( 23 ) 3.908967 ( 24 ) 8.879533 
( 25 ) 9.960301 ( 26 ) 2.966346 ( 27 ) 2.450823 ( 28 ) 1.754203 
( 29 ) 7.057654 ( 30 ) 5.900304 ( 31 ) 1.706428 ( 32 ) 17.32856 
( 33 ) 7.246004 ( 35 ) 2.099824 ( 36 ) 3.525719 
( 37 ) 1.127102 ( 38 ) 8.420375 ( 39 ) 3.029997 ( 40 ) 8.725985 
( 41 ) 36.36484 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 36.36483765 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 0.9901705 GENOTIPO : 15 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 35 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 2.718611 ( 2 ) 8.702374 ( 3 ) 3.269275 ( 4 ) 2.604477 
( 5 ) 4.295685 ( 6 ) 2.318334 ( 7 ) 10.34671 ( 8 ) 15.32955 
( 9 ) 3.032856 ( 10 ) 1.566522 ( 11 ) 8.922112 ( 12 ) 16.12771 
( 13 ) 2.737358 ( 14 ) 1.97587 ( 15 ) .6749216 ( 16 ) 12.62323 
( 17 ) 21.71416 ( 18 ) .517665 ( 19 ) 9.08349 ( 20 ) 9.434646 
( 21 ) 3.489012 ( 22 ) 2.615452 ( 23 ) 1.485337 ( 24 ) 3.370513 
( 25 ) 6.82755 ( 26 ) .8293657 ( 27 ) 1.489142 ( 28 ) 1.346501 
( 29 ) 4.488776 ( 30 ) 3.398982 ( 31 ) 4.200411 ( 32 ) 8.358782 
( 33 ) 5.717547 ( 34 ) 2.099824 ( 36 ) .7646791 
( 37 ) 1.688074 ( 38 ) 9.189123 ( 39 ) .2482346 ( 40 ) 5.156031 
( 41 ) 28.94543 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 28.94543076 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 0.2482346 GENOTIPO : 39 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 36 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 3.487092 ( 2 ) 11.52242 ( 3 ) 4.805562 ( 4 ) 4.175845 
( 5 ) 5.298295 ( 6 ) 3.359174 ( 7 ) 12.60995 ( 8 ) 14.25385 
( 9 ) 4.861691 ( 10 ) 2.548992 ( 11 ) 7.760218 ( 12 ) 14.0041 
( 13 ) 4.210215 ( 14 ) 3.401889 ( 15 ) 1.453357 ( 16 ) 11.75189 
( 17 ) 23.04765 ( 18 ) .8805815 ( 19 ) 10.16156 ( 20 ) 13.44987 
( 21 ) 4.370763 ( 22 ) 5.193172 ( 23 ) 3.55028 ( 24 ) 5.862477 
( 25 ) 9.906301 ( 26 ) 2.140717 ( 27 ) 2.515231 ( 28 ) 1.19541 
( 29 ) 7.095339 ( 30 ) 6.677166 ( 31 ) 4.711052 ( 32 ) 10.29497 
( 33 ) 7.941878 ( 34 ) 3.525719 ( 35 ) .7646791 
( 37 ) 1.678567 ( 38 ) 7.015423 ( 39 ) 1.111283 ( 40 ) 3.879204 
( 41 ) 27.24928 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
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MAIOR DISTANCIA : 27.24927711 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 0.7646791 GENOTIPO : 35 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 37 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 4.614659 ( 2 ) 13.46567 ( 3 ) 3.11557 ( 4 ) 5.680323 
( 5 ) 10.17509 ( 6 ) 4.786732 ( 7 ) 17.00103 ( 8 ) 11.16965 
( 9 ) 7.617624 ( 10 ) 4.937422 ( 11 ) 9.380351 ( 12 ) 11.84988 
( 13 ) 2.734336 ( 14 ) 2.937733 ( 15 ) 1.525731 ( 16 ) 14.12788 
( 17 ) 20.49594 ( 18 ) 2.968774 ( 19 ) 9.766147 ( 20 ) 14.51695 
( 21 ) 6.975979 ( 22 ) 4.434401 ( 23 ) 4.952354 ( 24 ) 9.614175 
( 25 ) 11.60157 ( 26 ) 2.640584 ( 27 ) 2.417784 ( 28 ) .9845036 
( 29 ) 9.602413 ( 30 ) 8.086876 ( 31 ) 2.249008 ( 32 ) 17.39895 
( 33 ) 9.846668 ( 34 ) 1.127102 ( 35 ) 1.688074 ( 36 ) 1.678567 
 ( 38 ) 6.118406 ( 39 ) 2.322919 ( 40 ) 5.561738 
( 41 ) 31.46421 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 31.46421242 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 0.9845036 GENOTIPO : 28 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 38 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 10.50783 ( 2 ) 31.20596 ( 3 ) 6.292455 ( 4 ) 12.43117 
( 5 ) 13.19541 ( 6 ) 6.635658 ( 7 ) 16.19963 ( 8 ) 2.447408 
( 9 ) 13.24567 ( 10 ) 9.935489 ( 11 ) 2.352687 ( 12 ) 1.769403 
( 13 ) 5.701957 ( 14 ) 14.75101 ( 15 ) 7.118647 ( 16 ) 5.355851 
( 17 ) 15.56456 ( 18 ) 8.804749 ( 19 ) 14.94223 ( 20 ) 36.06721 
( 21 ) 7.443822 ( 22 ) 9.589996 ( 23 ) 17.24912 ( 24 ) 20.66842 
( 25 ) 31.28757 ( 26 ) 14.52113 ( 27 ) 5.999781 ( 28 ) 3.90252 
( 29 ) 13.81735 ( 30 ) 22.61626 ( 31 ) 3.792708 ( 32 ) 27.14321 
( 33 ) 11.02602 ( 34 ) 8.420375 ( 35 ) 9.189123 ( 36 ) 7.015423 
( 37 ) 6.118406 ( 39 ) 11.3549 ( 40 ) 3.424286 
( 41 ) 18.437 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 36.06721497 GENOTIPO : 20 
MENOR DISTANCIA : 1.7694030 GENOTIPO : 12 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 39 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 2.885205 ( 2 ) 6.671075 ( 3 ) 4.513481 ( 4 ) 3.176423 
( 5 ) 4.777207 ( 6 ) 3.67517 ( 7 ) 11.68248 ( 8 ) 18.80618 
( 9 ) 4.082021 ( 10 ) 2.246752 ( 11 ) 11.12392 ( 12 ) 19.5816 
( 13 ) 4.152978 ( 14 ) 2.20266 ( 15 ) 1.614349 ( 16 ) 15.13469 
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( 17 ) 23.96726 ( 18 ) .9996524 ( 19 ) 8.09473 ( 20 ) 8.185433 
( 21 ) 4.559639 ( 22 ) 3.703955 ( 23 ) 1.053664 ( 24 ) 2.879236 
( 25 ) 5.645275 ( 26 ) .5398283 ( 27 ) 2.69516 ( 28 ) 2.535108 
( 29 ) 5.530218 ( 30 ) 3.103508 ( 31 ) 6.185044 ( 32 ) 7.706249 
( 33 ) 7.402781 ( 34 ) 3.029997 ( 35 ) .2482346 ( 36 ) 1.111283 
( 37 ) 2.322919 ( 38 ) 11.3549 ( 40 ) 6.163022 
( 41 ) 31.16378 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 31.16377640 GENOTIPO : 41 
MENOR DISTANCIA : 0.2482346 GENOTIPO : 35 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 40 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 3.141338 ( 2 ) 17.57916 ( 3 ) 7.212488 ( 4 ) 10.53811 
( 5 ) 6.356724 ( 6 ) 3.608743 ( 7 ) 9.012616 ( 8 ) 8.818813 
( 9 ) 9.206959 ( 10 ) 3.730829 ( 11 ) 3.564406 ( 12 ) 8.681337 
( 13 ) 6.020307 ( 14 ) 12.73672 ( 15 ) 5.736372 ( 16 ) 3.697769 
( 17 ) 10.97737 ( 18 ) 5.439199 ( 19 ) 12.87932 ( 20 ) 27.89387 
( 21 ) 3.333275 ( 22 ) 6.136935 ( 23 ) 11.5328 ( 24 ) 10.99468 
( 25 ) 22.89378 ( 26 ) 9.190389 ( 27 ) 3.245742 ( 28 ) 3.140878 
( 29 ) 8.953176 ( 30 ) 15.42257 ( 31 ) 5.960773 ( 32 ) 14.49395 
( 33 ) 8.116627 ( 34 ) 8.725985 ( 35 ) 5.156031 ( 36 ) 3.879204 
( 37 ) 5.561738 ( 38 ) 3.424286 ( 39 ) 6.163022 
( 41 ) 11.36353 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
MAIOR DISTANCIA : 27.89386749 GENOTIPO : 20 
MENOR DISTANCIA : 3.1408777 GENOTIPO : 28 
 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
 DISTANCIAS EM RELACAO AO GENOTIPO => 41 
------------------------------------------------------------------------------
-- 
( 1 ) 18.331 ( 2 ) 41.74424 ( 3 ) 30.60524 ( 4 ) 37.38604 
( 5 ) 21.40141 ( 6 ) 19.53523 ( 7 ) 15.49973 ( 8 ) 20.89445 
( 9 ) 29.86644 ( 10 ) 19.83911 ( 11 ) 14.87754 ( 12 ) 21.10035 
( 13 ) 27.58953 ( 14 ) 45.03859 ( 15 ) 29.88416 ( 16 ) 6.555989 
( 17 ) 8.861223 ( 18 ) 28.88365 ( 19 ) 40.18883 ( 20 ) 65.22296 
( 21 ) 17.11293 ( 22 ) 24.13923 ( 23 ) 40.23778 ( 24 ) 32.08541 
( 25 ) 57.79852 ( 26 ) 36.99741 ( 27 ) 21.03131 ( 28 ) 24.25218 
( 29 ) 25.84607 ( 30 ) 43.44127 ( 31 ) 27.11375 ( 32 ) 31.17092 
( 33 ) 22.85334 ( 34 ) 36.36484 ( 35 ) 28.94543 ( 36 ) 27.24928 
( 37 ) 31.46421 ( 38 ) 18.437 ( 39 ) 31.16378 ( 40 ) 11.36353 
------------------------------------------------------------------------------ 
MAIOR DISTANCIA : 65.22296143 GENOTIPO : 20 
MENOR DISTANCIA : 6.5559888 GENOTIPO : 16 
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Milhares de Livros para Download:
 
Baixar livros de Administração
Baixar livros de Agronomia
Baixar livros de Arquitetura
Baixar livros de Artes
Baixar livros de Astronomia
Baixar livros de Biologia Geral
Baixar livros de Ciência da Computação
Baixar livros de Ciência da Informação
Baixar livros de Ciência Política
Baixar livros de Ciências da Saúde
Baixar livros de Comunicação
Baixar livros do Conselho Nacional de Educação - CNE
Baixar livros de Defesa civil
Baixar livros de Direito
Baixar livros de Direitos humanos
Baixar livros de Economia
Baixar livros de Economia Doméstica
Baixar livros de Educação
Baixar livros de Educação - Trânsito
Baixar livros de Educação Física
Baixar livros de Engenharia Aeroespacial
Baixar livros de Farmácia
Baixar livros de Filosofia
Baixar livros de Física
Baixar livros de Geociências
Baixar livros de Geografia
Baixar livros de História
Baixar livros de Línguas





















































































































































































































































[image: alt]Baixar livros de Literatura
Baixar livros de Literatura de Cordel
Baixar livros de Literatura Infantil
Baixar livros de Matemática
Baixar livros de Medicina
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Baixar livros de Meio Ambiente
Baixar livros de Meteorologia
Baixar Monografias e TCC
Baixar livros Multidisciplinar
Baixar livros de Música
Baixar livros de Psicologia
Baixar livros de Química
Baixar livros de Saúde Coletiva
Baixar livros de Serviço Social
Baixar livros de Sociologia
Baixar livros de Teologia
Baixar livros de Trabalho
Baixar livros de Turismo
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