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２７ Ｓ２７ ３４．００±８．８９ｈ ８．４４±１．３３ｃｄｅ ３．７２±０．１９ｆｇｈｉｊ ２．３０±０．０４ａｂｃｄ
２８ Ｓ２８ ５０．００±５．５７ｂｃｄｅｆｇｈ ７．０９±０．１６ｅｆ ３．４２±０．１８ｉｊｋ ２．１６±０．１８ａｂｃｄｅ
２９ Ｓ２９ ４２．３３±４．６２ｃｄｅｆｇｈ ７．７０±０．９３ｄｅｆ ３．４６±０．３２ｉｊｋ ２．２５±０．５３ａｂｃｄｅ
３０ Ｓ３０ ４９．００±８．１８ｂｃｄｅｆｇｈ ７．４６±０．７３ｄｅｆ ３．６９±０．３８ｆｇｈｉｊ ２．２７±０．３７ａｂｃｄｅ
３１ Ｄ３１ ４３．３３±８．３９ｃｄｅｆｇｈ ７．１８±０．３８ｄｅｆ ３．５５±０．３６ｈｉｊ ２．２２±０．２６ａｂｃｄｅ
３２ Ｄ３２ ５０．００±３．６１ｂｃｄｅｆｇｈ ７．１９±０．３９ｄｅｆ ３．４０±０．３１ｉｊｋ ２．１８±０．４９ａｂｃｄｅ
３３ Ｄ３３ ４８．３３±６．８１ｂｃｄｅｆｇｈ ８．０６±０．１４ｄｅｆ ３．６３±０．３４ｇｈｉｊ ２．２４±０．４５ａｂｃｄｅ
３４ Ｄ３４ ５６．６７±４．５１ａｂｃｄｅｆｇ ７．４５±０．５９ｄｅｆ ３．５１±０．１３ｈｉｊ ２．２８±０．３９ａｂｃｄｅ
３５ Ｔ３５ ６１．６７±１２．７０ａｂｃｄ １０．３６±０．８７ａｂ ４．５３±０．３４ｂｃｄ ２．３７±０．２７ａｂｃ
３６ Ｔ３６ ５８．６７±１１．０１ａｂｃｄｅｆ １０．４０±０．８７ａｂ ４．５１±０．３４ｂｃｄｅ ２．３９±０．３１ａｂｃ
３７ Ｔ３７ ４８．６７±１１．５９ｂｃｄｅｆｇｈ ８．３９±０．６９ｃｄｅ ３．９４±０．７８ｄｅｆｇｈｉｊ ２．２２±０．２６ａｂｃｄｅ
３８ Ｔ３８ ４６．００±１３．００ｃｄｅｆｇｈ ８．５３±０．７９ｃｄｅ ４．１７±０．０６ｃｄｅｆｇｈ ２．３０±０．０８ａｂｃｄｅ
３９ Ｔ３９ ６２．３３±６．１１ａｂｃ ９．８３±１．１３ｂｃ ４．８２±０．４３ｂ ２．１２±０．０２ａｂｃｄｅ
４０ Ｔ４０ ６１．３３±１３．６１ａｂｃｄｅ ８．５７±０．７０ｃｄｅ ４．２９±０．３１ｂｃｄｅｆｇ ２．３３±０．０６ａｂｃｄ
４１ Ｔ４１ ４３．６７±３．０５ｃｄｅｆｇｈ ８．３７±１．２７ｃｄｅ ３．７９±０．４２ｆｇｈｉｊ ２．３４±０．２８ａｂｃｄ
４２ Ｔ４２ ６９．３３±１．５３ａｂ １１．４４±０．９６ａ ５．６２±０．３５ａ ２．２７±０．２２ａｂｃｄｅ
４３ Ｔ４３ ７１．００±２．００ａ １１．３９±２．７６ａ ４．３７±０．４２ｂｃｄｅｆ ２．５９±０．４１ａ
４４ Ｇ４４ ４４．６７±５．８６ｃｄｅｆｇｈ ７．１９±０．９２ｄｅｆ ３．７８±０．２１ｆｇｈｉｊ １．２９±０．１２ａｂｃｄｅ
４５ Ｇ４５ ４２．００±３．００ｃｄｅｆｇｈ ８．０７±０．８８ｄｅｆ ３．８５±０．１９ｆｇｈｉｊ ２．１０±０．０６ａｂｃｄｅ
４６ Ｇ４６ ３８．３３±１１．３７ｆｇｈ ７．２１±０．７７ｄｅｆ ３．５８±０．０４ｈｉｊ １．９４±０．１９ｂｃｄｅ
４７ Ｇ４７ ３７．６７±３．０６ｆｇｈ ７．６８±０．４７ｄｅｆ ３．６９±０．１３ｆｇｈｉｊ １．９１±０．０５ｃｄｅ
４８ Ｇ４８ ４７．３３±１６．５０ｃｄｅｆｇｈ ７．５６±０．６５ｄｅｆ ３．５９±０．４３ｈｉｊ １．８５±０．１７ｃｄｅ
４９ Ｇ４９ ３４．００±２．６５ｈ ７．６８±０．６２ｄｅｆ ３．３３±０．３３ｊｋ ２．２１±０．２７ａｂｃｄｅ
５０ Ｇ５０ ３５．６７±６．８１ｇｈ ７．４３±０．６２ｄｅｆ ３．７３±０．０９ｆｇｈｉｊ １．８１±０．１２ｄｅ
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