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METHODOLOGY

"SOFTWARE” EM PROLOG PARA ANALISE GENEALOGICA: ESTIMACAO
DE COEFICIENTES DE CO-ANCESTRIA, CONSANGUINIDADE E
ENDOCRUZAMENTO INTRAGRUPAIS
(Software in PROLOG for Genealogical Analysis: Estimation of Intragroup

Coefficients of Kinship, Relationship and Inbreeding) I

Gilberto E. Souza Aguiar e Alfen F. Souza-Junior

ABSTRACT

Specialist computer programs for Genealogical Mathematics have been important for interpreting
complex population pedigrees. This paper presents a system written in PROLOG language, called SAGEN
("Sistema de Anidlise Genealdgica” or Genealogical Analysis System), for use in IBM/PC equipment. The
program calculates estimates of kinship, relationship, and inbreeding in several practical population situations,
involving individuals, samples, and couples, as well as the entire population under study. SAGEN, presented
in Portuguese (or optionally in English) was tested by analysing a highly complex simulated pedigree and part
of a real Indian pedigree, and it was in both cases efficient in terms of precision and memory.

INTRODUGAO

O uso de aplicativos computacionais tem se tornado uma exigéncia basica em
Genética de Populagdes e Genética Quantitativa. E virtualmente impossivel desenvolver
andlises de dados precisas e rdpidas nestas areas sem que se faga uso dos recursos
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especificos de softwares dirigidos para as diversas situagdes tedricas e praticas
enfrentadas pelos geneticistas. Tal exigéncia constitui, alids, uma caracteristica moderna
das ciéncias em geral (Barros et al., 1989).

Trabalhos populacionais envolvendo problemas de Matemitica Genealdgica
s3o certamente os que mais exigem programas especialistas, e pode-se dizer mesmo que
estes chegam a ser em certos casos imprescindiveis, devido a grande quantidade de
calculos extensos e complexos que podem se achar envolvidos nos procedimentos de
rotina.

O presente trabalho tem a finalidade basica de pdr ao alcance da comunidade
de geneticistas brasileiros um instrumento eficiente para interpretagdes matemadticas
detalhadas de heredogramas populacionais. Trata-se de um software em linguagem
PROLOG intitulado SAGEN (Sistema de Analise Genealdgica), versao 1.0, apresentado
em lingua portuguesa (opcionalmente em inglés), de uso direto em equipamentos
IBM/PC compativeis.

MATERIAL E METODOS

O SAGEN ¢ o que em linguagem computacional se denomina um sistema
especialista. Em linhas gerais, pode-se definir sistema especialista como sendo um
“software” que emprega determinada forma de representagdo adequada para descrever
regras e definigdes de uma area especifica do conhecimento humano e uma estratégia de
controle prépria para manipula-las. Este tipo de sistema normalmente utiliza técnicas de
inteligéncia artificial que mimetizam os procedimentos de resolugdo de problemas
empregados por especialistas (Yin e Solomon, 1987; Cardozo, 1988).

A ferramenta computacional utilizada na elaboragdo do sistema foi o PROLOG,
versdo 1.0, dadas as facilidades oferecidas por esta linguagem em anilises envolvendo
relagbes associativas entre elementos. O motivo principal da utilizagao dos recursos de
uma linguagem declarativa como o PROLOG foi a dificuldade de se implementar
algoritmos que possibilitem uma procura eficiente dentro de um heredograma
populacional quando se utilizam linguagens seqiienciais (tais como BASIC e o
FORTRAN). Gragas a seu estilo de programagao em cldusulas, o PROLOG admite a
descrigao das regras bésicas que permitem o enlace 16gico entre os elementos de uma
base de dados (Kowalski, 1979; Casanova et al., 1987).

O SAGEN apresenta uma rotina de entrada e cinco subrotinas: 1. Manutengio
da base da dados (Figura 1); 2. Coeficiente de co-ancestria; 3. Coeficiente de
consangiiinidade; 4. Coeficiente de endocruzamento; e 5. Fim. As subrotinas 2 e 3
(apresentadas em forma de menus, conforme mostra a Figura 2) apresentam as seguintes
opgoes de procedimentos: a) coeficiente interindividual (com apresentagao de “paths”);
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b) coeficiente médio entre um individuo e uma amostra; c) coeficiente médio entre um
individuo e a populagio; d) coeficiente médio amostral; €) coeficiente médio entre duas
amostras; f) coeficiente médio entre uma amostra e a populagio; g) coeficiente médio de
cada individuo com a populagio; h) coeficiente médio intrapopulacional. A subrotina 4,
dividida em seis itens (ver tela de apresentagio na Figura 3), proporciona o célculo de:
a) coeficiente individual; b) coeficiente médio amostral (envolvendo individuo); c)
coeficiente médio amostral (envolvendo casais); d) coeficiente médio populacional
(envolvendo individuos); e) coeficiente médio populacional (envolvendo casais com pelo
menos um genitor conhecido); f) coeficiente médio populacional (envolvendo todos os
casais). ’

Impressora: DESATIVADA

-MENU PRINCIPAL

1 - MANUTENqib DA BASE DE DADOS -
2 - CO-ANCESTRIA ———MANUTEN;AO DA BASE DE DADOS——
3 - coNsanGlINIDADE 1-Carregar
4 - ENDOCRUZAMENTO 2-Inserir Dados
5 - FIM 3-Criar Nova Base
4-Listar Base Atual
5-Guardar

6-Limpar Memoria
7-Ativar/Desativar Impressora
8-Excluir Registro

9-Ordenar Base

Selecione sua opgéb pressionando o numero correspondente Esc-retorna Fl-ajuda

Figura 1 - Menu principal ¢ menu de manutengao da base de dados do SAGEN.

O coeficiente de co-ancestria (“coefficient of kinship” ou “coefficient of
coancestry”) entre dois individuos fjj representa a probabilidade de que dois alelos em
um dado loco, um retirado ao acaso de i, o outro retirado ao caso de j, sejam idénticos
por ascendéncia (Kempthorne, 1963; Malécot, 1966). Ele pode ser calculado a partir da
andlise direta do heredograma. Textos cldssicos de genética de populagdes
(Elandt-Johnson, 1971; Falconer, 1986) proporcionam a seguinte formula para o caso em
que se pode tragar a ascendéncia dos individuos i e j até seus ancestrais comuns:

¥
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Impressora: DESATIVADA

-MENU PRINCIPAL
MANUTENGAO DA BASE DE DADOS
CO-ANCESTRIA
———————COEFICIENTE DE CO-ANCESTRIA
- |1-Interindividual
- |2-Entre um individuo e uma amostra
3-Entre um individuo e a populagdo
4-Amostral
5-Entre duas amostras
6-Entre uma amostra e a popula;io
7-cada individuo e restante da populagdo
8-Intrapopulacional

G W N~
|

Selecione sua opy'éo pressionando o numero correspondente Esc-retorna Fl-ajuda

Figura 2 - Menu basico relativo aos coeficientes de co-ancestria e consangiiinidade.

Impressora: DESATIVADA

MENU PRINCIPAL

- MANUTENGAO DA BASE DE DADOS
CO-ANCESTRIA
CONSANGUINIDADE
ENDOCRUZAMENTO

COEFICIENTE DE ENDOCRUZAMENTO

1-Individual

2-Amostral (envolvendo individuos)

3-Amostral (envolvendo casais)

4-Populacional (envolvendo individuos)

5-Populacional (envolvendo casais com pelo menos um genitor conhecido)
6-Populacional (envolvendo todos os casais)

Selecione sua opggo pressionando o numero correspondente

Figura 3 - Menu bisico relativo ao coeficiente de endocruzamento.
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c nik + njk + 1
fij= I (12) (1+Fy
k=1

em que, para cada ancestral comum k, calcula-se njk (niimero de passos deste ancestral
ao individuo i) e njk (mimero de passos do ancestral comum ao individuo j). Fi representa
o coeficiente de endocruzamento do correspondente ancestral comum.

O coeficiente de consangiiinidade ("coefficient of relationship”) pode ser
definido como:

fij = 2 fij/ ¥ (1 + Fi). (1 + Fj)

em que Fi e Fj sio respectivamente os coeficientes de endocruzamento de i e j (Wright,
1922; Li, 1976).

O coeficiente de endocruzamento (“coefficient of inbreeding”) de um casal é
igual ao coeficiente de co-ancestria deste casal. O coeficiente de endocruzamento de um
individuo € igual ao coeficiente de co-ancestria de seu pais (Falconer, 1986).

O Anexo 1 mostra a rotina principal de cdlculo de coeficiente de co-ancestria
interindividual. Todos os procedimentos computacionais relacionados aos demais
coeficientes derivam desta rotina.

EXEMPLO COM HEREDOGRAMA HIPOTETICO

O SAGEN permite a estimagao de coeficientes entre individuos complexamente
relacionados do ponto de vista genealdgico. A Figura 4 apresenta o “pedigree” de uma
populagio simulada de oito geragdes, com dez casamentos consangiiineos (F = 0,0896),
em que € calculado o coeficiente de co-ancestria e consangiiinidade entre dois individuos
(N30 e 31). Os valores encontrados (f = 0,2402; r = 0,4093) foram determinados a partir
de 197 caminhos ou “paths” (de até 14 passos cada um). O Anexo 2 apresenta a relagao
dos “paths” entre os referidos individuos no formato de impressio em portugués
proporcionado pelo SAGEN. Apesar da ligagao mais préxima entre eles ter cinco passos
(“paths” N=° 195, 196 e 197) - correspondendo a primos de 22 grau -, seus coeficientes
de co-ancestria e de consangiiinidade sio préximos dos de irmaos completos (f = 0.25; r
=0.5).

UM HEREDOGRAMA INDIGENA
)

A anilise do heredograma da populagéo tribal dos Karitiana (Rond6nia, Brasil)
também foi efetuada pelo SAGEN. A Figura S mostra um segmento do heredograma

.
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Figura 4 - Heredograma de uma populagao simulada.

envolvendo cinco geragdes, selecionado por motivo de simplicidade de apresentagdo de
dados.

ATabelaIapresenta as possibilidades proporcionadas pelo SAGEN para analise
interindividual, individuo-amostra, individuo-populagido, inter-amostra,
amostra-populagdo e intra-populagdo para os coeficientes de co-ancestria e
consangiiinidade, tendo em vista individuos e amostras selecionados do heredograma
parcial. A Tabela II apresenta as possibilidades da subrotina 4 (coeficiente de
endocruzamento) para alguns elementos também selecionados.
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Figura 5 - Heredograma parcial da tribo indigena Karitiana, Rondénia.
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Table I - Coeficientes de co-ancestria (valores superiores) ¢ consangiiinidade (valores inferiores), com os

respectivos desvios-padroes, entre elementos extraidos do heredograma indigena mostrado na Figura 5.

Individuo B
(N®33)

Amostra B

(N®°20,21,22¢23)

Populagio

Individuo A

(N231)

Amostra A

N7,8,9¢ 10)

Populagao

0,2344

0,4379

0,1172 £ 0,063

0,2265 + 0,122

0,1549 + 0,086

0,2936 + 0,162

0,2324 £ 0,074

0,4403 £ 0.139

0,1016 £ 0,080

0,1989 + 0,156

0,1476 + 0,096

0,2839 £ 0.184

0,1497 £ 0.079

0,2839 £ 0,148

0,0855 + 0,084

0,1675 £ 0,166

0,1132 £ 0.090

0,2179 £ 0,173
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Tabela II - Coeficientes de endocruzamento relativos a elementos do heredograma apresentado na Figura 5.

Tipo de andlise Cocficiente de endocruzamento
(% desvio-padrio)

Individual (N? 28) 0,0703

Amostral (N** 19, 20, 32, 33) 0,0586 + 0,019
Amostral (casais 5-6, 7-13, 7-14, 21-22) 0,0488 + 0,033
Populacional (envolvendo individuos) 0,0304 £ 0,032
Populacional (envolvendo casais com pelo menos um genitor conhecido) 0,0625 + 0,014
Populacional (envolvendo todos os casais) 0,0291 £ 0,033

DISCUSSAO E COMENTARIOS

Apesar das dificuldades relacionadas ao tempo de processamento, que é
exponencial em relagio a complexidade do heredograma, nio foram detectadas
limitagbes de memoria no programa, tendo-se efetuado cerca de 10.700 cilculos
interindividuais de maneira sistematica e ininterrupta.

Em virtude de sua variedade de opgdes de procedimentos, o aplicativo mostra-se
particularmente 1itil no desenvolvimento de estudos genealégicos para fins
antropogenéticos. Heredogramas de pequeno e médio porte (envolvendo até seis
geragoes) sio os ideais para andlise, em virtude das facilidades oriundas da economia de
tempo e memoria, fatores que precisam ser considerados quando se trabalha em
equipamentos do tipo IBM/PC-compativel.

Técnicos e pesquisadores interessados em obter o SAGEN, versdo 1.0, para
aplicagdo especialista em seus trabalhos cientificos, devem enviar um disquete virgem
aos autores, recebendo estido uma cdpia integral do aplicativo. Embora o programa seja
praticamente auto-explicativo, um manual do usudrio a ser editado brevemente pelo
Museu Goeldi proporcionara uma listagem completa do SAGEN e uma descrigio
detalhada de seus recursos e meios de utilizagio.
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RESUMO

O uso de programas especialistas em Matemaitica Genealdgica tem sido uma necessidade
imprescindivel na interpretacao de heredogramas populacionais. O presente trabalho apresenta um sistema em
linguagem PROLOG denominado SAGEN (Sistema de Anilise GenealGgica), para aplicagdo em equipamentos
IBM/PC-compativeis, que calcula as estimativas de co-ancestria, consangiiinidade ¢ endocruzamento em
diversas situagbes populacionais préticas, envolvendo individuos, amostras e casais, bem como a populagéo
inteira estudada. O sistema, apresentado em lingua portuguesa (ou opcionalmente em inglés), foi testado num
heredograma simulado de alta complexidade ¢ em parte de um heredograma indigena real, tendo-se mostrado

eficiente em termos de precisio e memoria.

ANEXOS

Anexo 1 - Rotina bésica utilizada pelo SAGEN.

domains
reallist=real*
individuo=string
individuol ist=individuo*
reallistlist=reallist*
individuolistlist=individuolist*
individuolistlistlist=individuolistlist*

database
individuo(individuo, individuo, individuo)

_predicates
ancestral_comum(individuo, individuo, individuolist, individuolist)
appendar(individuolist,individuolist, individuolist)
caminhos(individuo, individuo, individuo, individuolist,real)
descendente(individuo, individuo)
endo(individuo,real)
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gera(individuo, individuo, individuolist)

inverter(individuolist,individuolist)

multiplic(real,reallist,reallist)

numero_de_elementos(individuolist,real)

genitor(individuo, individuo)
co_ancestria(individuo, individuo, individuolistlistlist,reallistlist,real)
pertence(individuo, individuolist)

predi(individuo, individuo, individuolist, individuolistlistlist,reallistlist,real)
soma(reallist,real) '
nao_repete(individuolist,individuolist)

goal
co_ancestria("30","31",L,C,T),
write(L,C,T).

clauses
genitor(X,Y):-individuo(Y,X,_).
genitor(X,Y):-individuo(Y,_,X).

descendente(X,Y):-individuo(X,Xgenitor, ), descendente(Xgenitor,Y).
descendente(X,Y):-individuo(X,_,Xgenitor), descendente(Xgenitor,Y).
descendente(X,Y):-genitor(Y, X). '

descendente(A,A).

numero_de_elementos([1,1):-!.
" numero_de_elementos([_|R],N):-numero_de_elementos(R,NN),N=NN*0.5.

inverter((],(1).
inverter([A|R],L):-inverter(R,X), appendar(X, [A]l,L).

appendar([]l,L,L).
appendar( [A|R],L, [A|L1]):-appendar(R,L,L1).

nao_repete([]l,_):-!.
nao_repete( [A|B],L):-not(pertence(A,L)), nao_repete(B,L).

gera(A,A,[1):-1.
gera(A,B, [X|R1):- genitor(A,X), gera(X,B,R).

soma([A|R],T):-soma(R,TT),T=A+TT. u
soma([1,0).
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multiplic(_,[1,101).
multiplic(A, [B|C], [D|E1):-D=B*A,multiplic(A,C,E).

caminhos(A,B,C,List,Fator):- gera(C,A,L1),gera(C,B,L2),nao_repete(L1,L2),
inverter(L1,L3),appendar(L3, [C|L2],List),numero_de_elementos(List,Fator).

ancestral_comum(A,B,L1, [C|R]):-descendente(A,C),descendente(B,C),C<>"0",
not(pertence(C,L1)), ancestral_comum(A,B, [C|L1],R),!.
ancestral_comum(_,_,_,[1).

co_ancestria(X,Y, [1,[1,0):-individuo(X,"0", "0"), individuo(Y,"0", "0"),!.
co_ancestria(X,Y,Caminhos, Fatores,Tot):-ancestral_comum(X,Y,[1,L),
predi(X,Y,L,Caminhos, Fatores,Tot),!.

predi(¢_,_,I1,01,11,0).
predi(A,B, [C|D], [E|FI, [G|H],1):-endo(C,NN),findall(Y,caminhos(A,B,C,_,Y),G1),

predi(A,B,D,F,H,11),1=11+Tot.
predi(A,B, [_|C1,D,E,F):-predi(A,B,C,D,E,F).
predi(_,_,_,01,01,0).

endo(A,N):-individuo(A, X,Y),co_ancestria(X,Y,_, ,N),!.
endo(_,0).

pertence(A, [A|_1). pertence(A, [_|R1):-pertence(A,R).

individuo("1",nQ", u0"n) . individuo("2",0", o),
individuo("3", nQn, 0"y individuo("4", 0", nom),
individuo("5", "1, u2u) individuo("én, 1, n2my,
individuo("7v, w3 u4n) individuo("81, 13 n4ny,
individuo("9", n0", 0"y, individuo("10", 15", mom),
individuo("11",mé" 7). individuo("12","6", "7").
individuo("13","8" 9"y individuo("14", m10", "O").
individuo("15","11",#0"). individuo("™16"," 11", "0").
individuo("17",m12%,113v), individuo("18",1121,1130),
individuo("19",m8" mom) individuo("20","16","17").
individuo(”21",m16",117"). individuo("22", 16", "17M).
“individuo("23n, 1184, 1191 _individuo(m241, 1151, u20m)
individuo("25","14",120"). individuo("26", 1221, 123n),
individuo("27",m22" "23"), individuo("28", 24", n21").
individuo("29", n25n n211)  individuo("30","28","26").
individuo("31n, w2gn u27uy’

findal L(X,caminhos(A,B,C,X,_),E),NN1=1+NN,multiplic(NN1,G1,G),soma(G,Tot),!,
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Anexo 2 - Listagem de saida da relagdo de caminhos (“paths”) entre os individuos 30 e
31 do heredograma apresentado na Figura 4.

e +
| azexemplo.gen INTERINDIVIDUAL T
e - e +
| %o | CAMINHOS suB.TOT. |
A b e +
1 {30-26-24-15-11-6~1-5-10-14-25-29-31} 0.00012207
2 {30-28-24-20-16-11-6-1-5-10-14-25-29-31} 0.00006103
3 {30-28-21-16-11-6-1-5-10-14-25-29-31} 0.00012207
4 {30-26-22-16-11-6-1-5-10-14-25-29-31} 0.00012207
5 {30-28-24-20-17-12-6-1-5-10-14-25-29-31} 0.00006103
6 {30-28-21-17-12-6-1-5-10-14-25-29-31} 0.00012207
7 {30-26-22~-17-12-6-1-5-10-14-25-29-31} 0.00012207
8 {30-26-23-18-12-6-1-5-10-14-25-29-31} 0.00012207
9 {30-28-24-15-11-6~-2-5-10-14-25-29-31} 0.00012207
10 {30-28-24-20-16-11-6-2-5-10-14-25-29-31} 0.00006103
11 {30-28-21-16-11-6-2-5-10~14-25-29-31} 0.00012207
12 (30-26-22-16-11-6-2-5-10-14-25-29~-31} 0.00012207
13 {30-28-24-20-17-12-6-2-5-10-14-25-29-31} . 0.00006103
14 {30-28-21~17-12-6-2-5-10-14-25-29-31} 0.00012207
15 {30-26-22-17-12-6-2-5~10-14-25-29~-31} 0.00012207
16 {30-26-23-18-12-6-2-5-10-14-25-29-31} 0.00012207
17 {30-28-24-15-11-6-12-17-20-25-29~31} 0.00024414
18 (30-28-24-15-11-6-12-17-21-29-31} 0.00048828
19 {30-28-24-15-11-6-12-17-22-27-31} 0.00048828
20 (30-28-24-15-11-6-12-18-23-27-31} 0.00048828
21 (30-28-24-20-16-11-6-12-17-21-29-31} 0.00024414
22 {30-28-24-20~-16-11-6-12-17-22-27-31} 0.00024414
23 (30-28-24-20-16-11-6-12-18-23-27-31} 0.00024414
24 {30-28-21-16-11-6-12-17-20-25-29-31} 0.00024414
25 {30-28-21~-16-11-6-12-17-22-27-31} 0.00048828
26 ({30-28-21-16-11-6-12-18~-23-27-31} 0.00048828
27 (30-26-22-16-11-6-12-17-20-25-29-31} 0.00024414
28 {30-26-22-16-11-6-12-17-21-29-31) 0.00048828
29 {30-26-22-16-11-6-12-18-23-27-31} 0.00048828
30 {30-28-24-20-17-12-6-11-16-21-29-31) 0.00024414
31 {30-28-24-20-17-12-6-11-16-22-27-31} 0.00024414
32 {30-28-21-17-12-6-11-16-20-25-29-31} 0.00024414
33 {30-28-21-17-12-6-11-16-22-27-31} 0.00048828
34 {30-26-22-17-12-6-11-16-20-25-29-31} 0.00024414
35 (30-26-22-17-12-6-11-16-21-29-31} 0.00048828
36 (30-26-23-18-12-6-11~16-20-25-29-31} 0.00024414
37 {30-26-23-18-12-6-11-16-21-29-31} 0.00048828
38 {30-26-23-18-12-6-11-16-22-27-31} 0.00048828
39 {30-28-24-15-11-7-3~8-13-17-20-25-29-31} 0.00006103
40 {30-28-24-15-11-7-3-8-13-17-21-29-31} 0.00012207
41 {30-28-24-15-11-7-3-8-13~17-22-27-31} 0.00012207
42 {30-28-24-15-11-7-3-8-13-18-23-27-31} 0.00012207
43 {30-28-24-15-11-7-3-8-19-23-27-31} 0.00024414
44 {30-28-24-20-16-11-7-3-8-13-17-21-29-31} 0.00006103
45 {30-28-24-20-16-11-7-3-8-13-17-22-27-31} 0.00006103
46 {30-28-24-20-16-11-7-3-8-13-18-23-27-31} 0.00006103
47 {30-28-24-20-16-11-7-3-8-19-23-27-31} 0.00012207
48 {30-28-21-16-11-7-3-8-13-17-20-25-29-31} 0.00006103
49 {30-28-21-16-11-7-3-8-13-17-22-27-31} 0.00012207
50 {30-28-21-16-11-7-3-8-13-18-23-27-31} 0.00012207
51 {30-28-21-16-11-7-3-8-19-23-27-31} 0.00024414
52 ({30-26-22-16-11-7-3-8-13-17-20-25-29-31} 0.00006103
53 {30-26-22-16-11-7-3-8-13-17-21-29-31} 0.00012207
54 {30-26-22-16-11-7-3-8-13-18-23-27-31} 0.00012207

B e T T T e +
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55 | {30-26-22-16-11-7-3-8-19-23-27-31} 0.00024414
56 | {30-28-24-20-17-12-7-3-8-13-18-23-27-31} 0.00006103
57 | (30-28-24-20-17-12-7-3-8-19-23-27-31} 0.00012207
58 | {30-28-21-17-12-7-3-8-13-18-23~27-31} 0.00012207
59 | {30-28-21-17-12-7-3-8-19-23~27-31} 0.00024414
60 | (30-26-22-17-12-7-3-8-13-16-23-27-31} 0.00012207
61 | (30-26-22-17-12-7-3-8-19-23-27-31} 0.00024414
62 | (30-26-23-18-12-7-3-8-13-17-20-25-29~31} 0.00006103
63 | (30-26-23-18-12-7-3-8-13-17-21-29-31} 0.00012207
64 | {30-26-23-18-12-7-3-8-13-17-22-27-31} 0.00012207
65 | {30-28-24-20-17-13-8-3-7-11-16-21-29-31} 0.00006103
66 | {30-28-24-20-17-13-8-3-7-11-16-22-27-31} 0.00006103
67 | {30-28-24-20-17-13-8-3-7-12-18-23-27-31} 0.00006103
68 | {30-28-21-17-13-8-3-7-11-16-20-25-29-31} 0.00006103
69 | {30-28-21-17-13-8~3-7-11-16-22-27-31} 0.00012207
70 | ¢30-28-21-17-13-8-3-7-12-18-23-27-31}) 0.00012207
71 | (30-26-22-17-13-8-3-7-11-16-20-25-29-31} 0.00006103
72 | (30-26-22-17-13-8-3-7-11-16-21-29-31} 0.00012207
73 | (30-26-22-17-13-8-3-7-12-18-23-27-31}) 0.00012207
74 | (30-26-23-18-13-8-3-7-11-16-20-25-29-31} 0.00006103
75 | {30-26-23-18-13-8-3-7-11-16-21-29-31} 0.00012207
76 | {30-26-23-18-13-8-3-7-11-16-22-27-31} 0.00012207
77 | {30-26-23-18-13-8-3-7-12-17-20-25-29-31) 0.00006103
78 | {30-26-23-18-13-8-3-7-12-17-21-29-31} 0.00012207
79 | {30-26-23-18-13-8-3-7-12-17-22-27-31} 0.00012207
80 | (30-26-23-19-8-3-7-11-16-20-25-29-31} 0.00012207
81 | (30-26-23-19-8-3-7-11-16-21-29-31} 0.00024414
82 | (30-26-23-19-8-3-7-11-16-22-27-31} 0.00024414
83 | (30-26-23-19-8-3-7-12-17-20~25~29-31} 0.00012207
84 | (30-26-23-19-8-3-7-12-17-21-29-31} 0.00024414
85 | (30-26-23-19-8-3-7-12-17-22-27-31} 0.00024414
86 | {30-28-24-15-11-7~4-8-13-17-20-25-29-31} 0.00006103
87 | {30-28-24-15-11-7-4-8-13-17-21-29-31} 0.00012207
88 | {30-28-24-15-11-7-4-8-13-17-22-27-31} 0.00012207
89 | {30-28-24-15-11-7-4-8-13-18-23-27-31} 0.00012207
90 | (30-28-24-15-11-7-4-8-19-23-27-31} 0.00024414
91 | (30-28-24-20-16-11-7-4-8-13~17-21-29-31) 0.00006103
92 | (30-28-24-20-16-11-7-4-8-13-17-22-27-31} 0.00006103
93 | {30-28-24-20-16-11-7-4-8-13-18-23-27-31} 0.00006103
94 | (30-28-24-20-16-11-7-4-8-19-23-27-31} 0.00012207
95 | (30-28-21-16-11-7-4-8-13-17-20-25-29-31} 0.00006103
96 | (30-28-21-16-11-7-4-8-13-17-22-27-31} 0.00012207
97 | (30-26-21-16-11-7-4-8-13-18-23-27~31} 0.00012207
98 | (30-28-21-16-11-7-4-8-19-23-27-31} 0.00024414
99 | (30-26-22-16-11-7-4-8-13-17-20-25-29-31} 0.00006103
100| (30-26-22-16-11-7-4-8-13-17-21-29-31}) 0.00012207
101| (30-26~22-16-11-7-4-8-13-18-23~27-31} 0.00012207
102| (30-26-22-16-11-7-4-8-19-23-27-31} 0.00024414
103| {30-28-24-20-17-12-7-4-8-13-18-23-27-31} 0.00006103
104| (30-28-24-20-17-12-7-4-8-19-23-27-31} 0.00012207
105| (30-28-21~17-12-7-4-8-13-18-23-27-31} 0.00012207
106| (30-28-21-17-12-7-4-8-19-23-27-31}) 0.00024414
107| (30-26-22-17-12-7-4-8-13-18-23-27-31} 0.00012207
108| (30-26-22-17-12-7-4-8-19-23-27-31} 0.00024414
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109| (30-26-23-18-12-7-4-8-13-17-20-25-29-31} 0.00006103
110| {30-26-23-18-12-7-4-8-13-17-21-29-31} 0.00012207
111| (30-26-23-18-12-7-4-8-13-17-22-27-31} 0.00012207
112| {30-28-24-20-17-13-§-4~7-11-16-21-29-31} 0.00006103
113| {30-28-24-20-17-13-8~4-7-11-16-22-27~31} 0.00006103
114| (30-28-24-20-17-13-8-4-7-12-18-23-27-31}) 0.00006103
115| {30-28-21-17-13-8-4-7-11-16-20-25-29-31} 0.00006103
116| (30-28-21-17-13-8-4-7-11-16-22-27-31} 0.00012207
117| (30-28-21-17-13-8-4-7-12-18-23-27-31} 0.00012207
118| (30-26-22-17-13-8-4-7-11-16-20-25-29-31} 0.00006103
119| (30-26-22-17-13-8-4-7-11-16-21-29-31} 0.00012207
120| (30-26-22-17-13-8-4-7-12-18-23-27-31} 0.00012207
121| {30-26-23-18-13-8-4-7-11-16~20-25-29-31} 0.00006103
122| {30-26-23-18-13-8-4-7-11-16-21-29-31} 0.00012207
123| {30-26-23-18-13-8-4-7-11-16-22-27-31) 0.00012207
124| (30-26-23-18-13-8-4-7-12-17-20-25-29-31} 0.00006103
125| {30-26-23-18-13-8-4-7-12-17-21-29-31) 0.00012207
126 {30-26-23-18-13-8-4-7-12-17-22-27-31) 0.00012207
127| ({30-26-23-19-8-4-7-11-~16-20-25-29-31} 0.00012207
128| (30-26-23-19-8-4-7-11-16-21-29-31} 0.00024414
129| (30-26-23-19-8-4-7-11-16-22-27-31} 0.00024414
130| (30-26-23-19-8-4-7-12-17-20-25-29-31} 0.00012207
131| (30-26-23-19-8-4-7-12-17-21-29-31} 0.00024414
132| (30-26-23~19-8-4-7-12-17-22-27-31} 0.00024414
133| (30-28-24-15-11-7-12-17-20-25-29-31} 0.00024414
134| {30-28-24-15-11-7-12-17-21-29-31} 0.00048828
135| {30-28-24-15-11-7~12-17-22-27-31} 0.00048828
136| {30-28-24-15-11-7-12-18-23-27-31} 0.00048828
137| {30-28-24-20-16~11-7-12-17-21-29-31} 0.00024414
138 (30-28-24-20-16-11-7-12-17-22-27-31} 0.00024414
139| {30-28-24-20-16-11-7-12-18-23-27-31} 0.00024414
140| (30-28-21-16-11-7-12-17-20-25-29-31} 0.00024414
141| {30-28-21-16-11-7-12-17-22-27-31} 0.00048828
142| {30-28-21-16-11-7-12-18-23~27-31} 0.00048828
143|- {30-26-22-16-11-7-12-17-20-25-29-31} 0.00024414
144 {30-26-22-16-11~7-12-17-21-29-31} 0.00048828
145| (30-26-22-16-11-7-12-18-23-27-31} 0.00048828
146 (30-28-24-20-17-12-7-11-16-21-29-31} 0.00024414
147| (30-28-24-20-17-12-7-11-16-22-27-31} 0.00024414
148| {30-28-21-17-12-7-11-16-20-25-29-31} 0.00024414
149| {30-28-21-17-12-7-11-16-22-27-31} 0.00048828
150| {30-26-22-17-12-7-11-16-20-25-29-31} 0.00024414
151| (30-26-22-17-12-7-11-16-21-29-31} 0.00048828
152| (30-26-23-18-12-7-11-16-20-25-29-31} 0.00024414
153| (30-26-23-18-12-7-11-16-21-29-31} 0.00048828
154| {30-26-23-18-12-7-11-16-22-27-31} 0.00048828
155| (30-28-24-15-11~16-20-25-29-31} 0.00097656
156| (30-28-24-15-11-16-21-29-31} 0.00195312
157| {30-28~24-15-11-16-22-27-31} 0.00195312
158| {30-28-24-20-16-21-29-31} 0.00390625
159| (30-28~24-20-16-22-27-31} 0.00390625
160 ({30-28-21-16-20-25-29-31} 0.00390625
161| {30-28-21-16-22~27~31} 0.0078125
162| (30-26-22-16-20-25-29-31} 0.00390625
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163 (30-26-22-16-21-29-31} 0.0078125
164| {(30-28-24-20=-17-12-18-23-27-31} 0.00097656
165 {30-28-21=17=12~18-23-27-31} 0.00195312
166 {30-26-22-17=-12=-18-23-27-31} 0.00195312
167| {30-26=23-18-12-17-20-25-29-31} 0.00097656
1&68Y, 30-236-23=18~12=17-21-29-~31} 0.00195312
169| {30-26-23-18-12~17-22-27-31) 0.00195312
170| (30-28-24-20-17-13-8-19-23-27-31} 0.00048828
171| (30-28-21-17-13-8-19-23-27~31} 0.00097656
172| (30-26-22-17-13-8-19-23-27-31} 0.00097656
173| (30-26-23-19-8-13-17-20-25-29-31} 0.00048828
174| (30-26-23-19-8-13-17-21-29-31} 0.00097656
175) (30-26-23-19-8-13-17-22-27-31}) 0.00097656
176| (30-28-24-20-17-13-9-19-23-27-31} 0.00048828
177| {30-28-21-17-13-9-19-23-27-31} 0.00097656
178| {30-26-22-17-13-9-19-23-27-31}) 0.00097656
179| (30-26-23-19-9-13-17-20-25-29-31} 0.00048828
180| {30-26-23-19-9~13-17-21-29-31} 0.00097656
181 ({30-26-23-19-9-13-17-22-27-31} 0.00097656
182) (30-28-24-20-17-13-18-23-27-31) 0.00097656
183| (30-28~21-17-13-18-23-27-31} 0.00195312
184 | (30-26~22-17-13-18-23-27-31} 0.00195312
185| (30-26-23-18-13-17-20-25-29-31} 0.00097656
186 (30-26-23-18-13-17-21-29-31} 0.00195312
187 (30-26-23-18-13-17-22-27-31} 0.00195312
188 (30-28-24-20~17-21-29-31} 0.00415039
189| (30-28-24-20-17-22-27-31} 0.00415039
190| {30-28-21-17-20-25-29-31} 0.00415039
191 (30-28-21-17-22-27-31} 0.00830078
192 (30-26-22-17-20-25-29-31} 0.00415039
193 (30-26~22-17-21-29~31}) 0.00830078
194 (30-28-24-20-25-29-31} 0.00842285
195| (30-28-21-29-31} 0.03369140
196 (30-26-22-27-31} 0.03369140
197 (30-26-23-27-31} 0.03613281

t——m—t e ————,—— e ———, e —— —— +———————— +
Total=0.240234375
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