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Ｃ１１ １９２５９ １８ ２０６ ９６ ０ ３２０ ０．９３ １０．７０ ４．９８ ０．００ １６．６２
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Ｍｏｔｉｆ Ａｖｅｒｇｅｒｅｌａｔｉｖｅａｂｕｎｄａｎｃｅ Ａｖｅｒｇｅｒｅｌａｔｉｖｅｄｅｎｓｉｔｙ
Ａ ０．３９±０．１３（３３．９４） ０．３９±０．１３（３３．９４）
Ｃ ０．０９±０．１３（５０．００） ０．０９±０．１３（５０．００）
Ｇ ０．４０±０．１７（４１．８９） ０．４０±０．１７（４１．８９）
Ｔ ０．８０±０．５２（６４．６０） ０．８０±０．５２（６４．６０）

Ｍｏｎｏ－ １．６８±０．５８（３４．６４） １．６８±０．５８（３４．７０）
ＡＣ／ＣＡ ０．５６±０．１５（２６．８１） １．１１±０．３０（２６．８１）
ＡＧ／ＧＡ ０．７７±０．１９（２３．９６） １．５５±０．３７（２３．９６）
ＡＴ／ＴＡ ０．９８±０．１８（１８．４８） １．９５±０．３６（１８．４８）
ＣＧ／ＧＣ ０．８３±０．２３（２８．１２） １．６６±０．４７（２８．１２）
ＴＣ／ＣＴ １．１４±０．３３（２９．０３） ２．２８±０．６６（２９．０３）
ＴＧ／ＧＴ １．８３±０．２７（１４．５７） ３．６６±０．５３（１４．５７）
Ｄｉ－ ６．１０±０．５１（８．３８） １２．２１±１．０２（８．３８）
Ｔ１ ０．０７±０．０９（１２５．００） ０．２２±０．２７（１２５．００）
Ｔ２ ０．３４±０．１７（５１．１９） １．０１±０．５２（５１．１９）
Ｔ３ ０．３２±０．２３（７０．９６） ０．９７±０．６９（７０．９６）
Ｔ４ ０．０３±０．０５（６２．５０） ０．０９±０．１４（６２．５０）
Ｔ５ ０．４４±０．１０（２３．０４） １．３３±０．３１（２３．０４）
Ｔ６ ０．０４±０．０６（４３．７５） ０．１３±０．１９（４３．７５）
Ｔ７ ０．１７±０．１２（８１．２５） ０．４４±０．３６（８１．２５）
Ｔ８ ０．１８±０．０９（５０．０２） ０．５３±０．２６（５０．０２）
Ｔ９ ０．２２±０．１１（５０．００） ０．６７±０．３４（５０．００）
Ｔ１０ ０．０４±０．０６（５０．００） ０．１８±０．１８（５０．００）
Ｔｒｉ－ １．８３±０．２５（１３．６３） ５．５０±０．７５（１３．６３）
ＧＴＴＴ ０．０２±０．０４（６８．７５） ０．１０±０．１６（６８．７５）

ＴｏｔａｌＳＳＲｓ ９．６４±１．０９（１１．３０） １９．４８±１．８３（９．３７）
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