
你的位置：首页 >> 论文集 >> 2003华东植病学术研讨会 >> 新闻正文  

大豆疫霉和苜蓿疫霉rDNA ITS序列比较研究*  

 张正光，王源超，郑小波   
（南京农业大学植保学院 农业部病虫监测与治理重点开放实验室, 南京 210095） 

摘要：采用真菌核糖体基因转录间隔区(ITS)用引物，PCR分别扩增了Phytophthora sojae的5个菌株(Pg1、Pg2、Pg3、CN1
和S317)和1个P. medicaginis(菌株44390)的ITS1与ITS2，并对PCR产物进行了序列测定。根据Bioedit软件中的neighbour-joining 
methods分析法将上述序列和Genbank中已登录的P. sojae、P. medicaginis、P. megasperma和P.trifolii等4个形态学种10个登录

菌株的ITS1与ITS2碱基序列进行聚类分析。结果是聚类组与形态学种有一定差别，4个种12个菌株分成5个聚类组：1. 本
研究所测的5个P. sojae菌株和Genbank中的2株P. sojae（AF266769和AF228089）成一组，各菌株的ITS1和ITS2遗传距离分

别是0~0.0043和0.0093；2. 菌株44390和Genbank中2株P. medicaginis(AF266799与L41379)聚为一组，3个菌株的ITS1、ITS2
彼此之间的遗传距离为0..0098~0.0263; 3. Genbank中的AF266800(P. trifolii)和L41380(P. megasperma)为一组，2菌株的ITS1
和ITS2距离分别是0.0049和0.0070；4. Genbank中的3个P. megasperma菌株(AF266794、L41381和L41382)成为1个聚类组，3
个菌株的ITS1之间遗传距离为0.0000~0.1444，ITS2之间的遗传距离为0.0482~0.1104；5. 余下的Genbank中的1株(L41385)
成为一个独立的聚类组，其ITS1和ITS2与其他15个菌株的ITS1和ITS2之间的遗传距离为0.2763~0.4430。上述结果表明，

分别属于同一形态学种且可聚为一组的不同个体之间的ITS碱基序列遗传相似性最高，但是也具有一定的多样性；形态学

上属于不同种的个体的ITS可以聚为一组。上述结果提示L41385可能不属于P. sojae，L41380可能属于是P. trifolii，P. 
megasperma仍是一个复合种。同时提示ITS DNA碱基序列可以区分形态学种。 
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大雄疫霉(Phytophthora megasperma) 是Drechsler(1931)根据从Althaea rosea上分离的菌株建立的，它可引起大豆、苹果、

草莓、玫瑰、苜蓿及三叶草等多种植物的根腐病，其中由它引起的大豆疫病是一种毁灭性病害，是我国A1类进境植物检
疫对象，也是内检对象。该种的形态学鉴别特征是，孢子囊无乳突、内层出，同宗配合，雄器典型侧生。尽管其种内绝
大部分菌株都具有上述鉴别特征，但是不同菌株之间在其它形态学如藏卵器直径和生理生化性状如致病性、生长速率、

同工酶谱、菌丝中可溶性蛋白质电泳图谱、染色体数目和线粒体DNA的RFLP等方面变异较大（Hansen & Hamm, 1983; 
Hansen et al, 1986；Forster et al, 1989; Forster & Coffey, 1993），且同宗配合性状不是绝对的，Barr(1980)自苜蓿上分离到

异宗配合的大雄疫霉菌株，提示它可能是一个种的复合体(Hansen & Maxwell, 1991)，或该病原菌种下存在有不同的分类亚

群。然而这些分类亚群的分类地位及它们彼此间的关系至今仍不十分清楚。Hansen和Maxwell(1991)主要依据藏卵器大

小、孢子囊长度、染色体数目、寄主范围、生长速率、对甲霜灵的抗性、最适生长温度等性状，将上述3个专化型分别建

立独立的种，即大豆疫霉(P. sojae)、苜蓿疫霉(P. medicaginis)和三叶草疫霉(P. trifolii)，其他大雄疫霉菌株仍归为大雄疫霉

(P. megasperma)。但是Hansen和Maxwell的分类依据在疫霉菌种内菌株间变异较大，且这些生物学和形态学性状的种在遗
传学上不是同一个种，不能反应各群体之间进化关系。 
最近研究证明核糖体DNA(rDNA)转录间隔区(internal transcribed spacer, ITS)对真菌种、属水平分类是一个最稳定的性状，

该区域DNA核苷酸序列差异比较有助于相似种的鉴别(Bruns et al.,1991; Lee & Taylor, 1992)。因而不少学者应用ITS核苷酸

序列来研究Phytophthora形态学种，且可较充分地反应各种之间系统发育(Forster et al., 1995; Crawford et al.，1996; Cooke 
& Ducan, 1997; Cooke et al., 2000)。 
基于上述研究背景，本研究对5株P. sojae和1株P. medicaginis的ITS进行了PCR扩增和序列测定，并将这6个菌株的ITS与
Genbank中登录的P. sojae、P. megasperma、P. trifolii和P. medicaginis 等4个种共10个登录菌株的ITS序列进行聚类分析，可

望利用ITS对这4个形态学种进行区分，同时通过ITS DNA序列分析阐明它们彼此间的关系及同一种内ITS碱基序列的多态
性。 

1 材料与方法 
1.1 供试菌株、培养条件及基因组DNA提取 
供试菌株包括5株P. sojae和1株P. medicaginis及Genbank中已登录的P. sojae、P. medicaginis、P. trifolii和P. megasperma等4个
种 10个菌株，其编号、种名、寄主、来源及Genbank中的登录号见表1。 
    菌株的培养和DNA提取参照王源超等（2000）的方法。 
1.2 核糖体DNA ITS1和ITS2的扩增与序列测定 
参照王源超等(2000)的方法，采用真菌核糖体基因转录间隔区（ITS）通用引物ITS1和ITS4分别扩增ITS和5.8s rDNA（ITS包
括18S rDNA和5.8S rDNA之间的转录间隔区ITS1与5.8S rDNA和28S rDNA之间的转录间隔区ITS2）。PCR反应的混合液总体积

为50 ml，包括：10 ng模板DNA，1 mM引物，4种dNTP各100 mM，5 ml 10×PCR反应缓冲液，2.5单位Taq酶(Promega)，离心

后，加两滴矿物油，在PE2400 PCR仪上进行扩增，反应条件是：预变性94℃2 min；循环，94℃变性1min，55℃退火30 
sec，72℃延伸1 min，30个循环；72℃延伸10 min。反应结束后取10 ml于1.5%琼脂糖凝胶电泳上电泳40 min（100V），在

紫外光下检测PCR产物大小。扩增的ITS1和ITS2的产物克隆到pGEM-T Easy Vector（美国Promega公司）上委托日本的

TaKaRa公司进行DNA测序。 
表1 供试菌株编号、种名、寄主及来源 
Table 1 Number, species, hosts and origins of tested isolates of Phytophthora spp.
菌株编号或登录号 Isolate No. and Accession No. for Genbank database 种名 Species 寄主 Host 来源 Origins  
CN1 S317 Pg1 Pg2 Pg3 P. sojae P. sojae P. sojae P. sojae P. sojae 大豆Glycine max 大豆Glycine max 大豆Glycine max 大豆

Glycine max 大豆Glycine max 加拿大 中国农业大学 南京市出入境检验检疫局 南京市出入境检验检疫局 南京市出入境检

验检疫局  
44390 P. medicaginis 苜蓿Medicago sativa 美国  
L41379 L41380 L41381 L41382 L41385 AF266799 AF228089 AF266769 AF266794 AF266800 P. medicaginis P. megasperma P. 
megasperma P. megasperma P. sojae P. medicaginis P. sojae P. sojae P. megasperma P. trifolii      苜蓿Medicago sativa 大豆
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Glycine max 大豆Glycine max Malus sylvestris 三叶草Trifolium Genbank Genbank Genbank Genbank Genbank Genbank Genbank 
Genbank Genbank Genbank 
1.3 ITS序列聚类分析 
利用CLUSTAL W(Thompson et al., 1994)对本研究中所测定的ITS序列和从Genbank中查到的上述种的ITS1和ITS2进行排列分

析，同时利用Neighbor软件中的neighbour-joining methods分析法计算各菌株ITS1、ITS2之间的DNA遗传距离并建立ITS1和
ITS2的聚类分析树状图。 

2 结果与分析 
2.1 ITS序列列阵比较 
分别将供试菌株CN1、S317、Pg1、Pg2、Pg3和44390的ITS-5.8s rDNA克隆到pGEM-T Easy Vector 中，经TaKaRa公司进行序

列测定，所测定的在Genbank中登陆，CN1的ITS1和ITS2的登陆号分别为AF362728和AF3006，44390的TS1和ITS2的登陆号

分别为AF36007和AF3008，S317、Pg1、Pg2和Pg3的登陆号分别为AY245092、AY242605、AY242606和AY242607。将测定的

5个菌株的ITS-5.8srDNA序列利用Bioedit软件进行列阵比较。结果是，供试5个P. sojae菌株的ITS1和ITS2均等长，其中ITS1
序列仅S317的第73个核苷酸碱基与其他4个菌株不同，而ITS2序列只在第581、681、703、804和811位等5个核苷酸位置具

有差异，即在第581位碱基菌株S317为C，其他4个菌株为T，在681位，菌株CN1为A，其他菌株为G，在703位，菌株Pg1是
C，其他菌株是G；而供试P. medicaginis菌株44390的ITS1和ITS2与P. sojae相差较大，菌株44390的ITS1、ITS比5个所测的P. 
sojae菌株的ITS1、ITS2分别少27、3个碱基，2个种ITS DNA同源性小于81%。上述结果表明P. sojae种内不同菌株的ITS序
列具有微小差异，而形态学相似种P. sojae和P. medicaginis的ITS相差较大。 
2.2 DNA遗传距离 
测定菌株的ITS1、ITS2与Genbank中P. sojae、P. megasperma、P. trifolii和P. medicaginis等4个形态学种共10个菌株的ITS1和
ITS2序列比较，利用Bioedit软件中Neighbour-joining methods计算各菌株ITS之间的DNA遗传距离。结果是（见表2和表3），

P. sojae中除L41385外，各菌株的ITS1、ITS2之间的DNA遗传距离变化小（0~0.0086），但是L41385与其它菌株的DNA遗传

距离较大，ITS1之间为0.3823~0.3914，ITS2之间为0.3197~0.3234；P. medicagnis的3个菌株的ITS1之间的DNA遗传距离是0
或0.0098，ITS2之间的DNA遗传距离为0.0023~0.0238；P. megasperma的4个菌株之间的DNA遗传距离变化较大，各菌株的

ITS1之间的遗传距离为0~0.2363，ITS2之间的遗传距离是0.0852~0.2659，其中L41381和L41382的ITS1、ITS2之间的DNA遗
传距离比较小，分别是0和0.0482。而种间的ITS DNA遗传距离变化大，P. sojae和P. megasperma的ITS之间的DNA遗传距离

为0.1161~0.4196；P. sojae和P. medicaginis的ITS之间的DNA遗传距离最小为0.2073，最大为0.3630；P. sojae和P. trifolii的
ITS之间的DNA遗传距离大于0.2034；P. megasperma和P. medicaginis的ITS之间的DNA遗传距离中，P. megasperma 中L41380
和P. medicaginis的3个菌株的ITS1、ITS2 DNA遗传距离较小，P. megasperma其它3个菌株和P. medicaginis的ITS DNA遗传距离

大于0.1850；P. trifolii和P. medicaginis的ITS遗传距离为0.0164~0.0399，和P. megasperma的L41380的ITS1、ITS2之间的遗传

距离分别是0.0049、0.0070；和P. megasperma其它3个菌株的ITS间的DNA遗传距离较大（0.1909~0.2620）。从表中还观

察到，L41381和L41382及AF266799和L41379的ITS1之间DNA遗传距离为0，但是其ITS2之间DNA遗传距离却分别是0.0482、
0.0238。上述结果表明P. sojae（L41385除外）和P. medicaginis种内各菌株之间的遗传关系较近，而P. megasperma种内4个
菌株之间的亲源关系较远；ITS1的保守性比ITS2强。结果表明种内ITS序列具有一定的多样性。 

表2  
表2  4个形态学疫霉菌ITS1 DNA距离矩阵 
Table2 DNA distance matrix between ITS1 of 4 morphospecies Phytophthora spp.

表3  
表3  4个形态学疫霉菌ITS2 DNA距离矩阵 
Tabble3 DNA distance matrix between ITS2 of 4 morphospecies Phytophthora spp. 
2.3 ITS序列聚类分析 
 
2.3.1 ITS1序列聚类分析 利用Bioedit软件中Neighbour-Joining method对供试菌株的ITS1核苷酸序列进行聚类分析。结果

是，P. sojae中的L41385和P. megasperma的AF266794分别单独处于一个聚类组中，另3个P. sojae处在同一个聚类组；P. 
megasperma的L41381和L41382处于同一聚类组；P. medicaginis中的44390、AF266799和L41379位于同一聚类组；L41380
（P. medicaginis）和AF266800（P. trifolii）处于同一聚类组中（见图1）。结果表明，Genbank中的AF266800（P. trifolii）和

L41380（P. megasperma）遗传相似性（99.5%）较高；L41385 （P. sojae）和其它2株P. sojae遗传相似性比较低。提示

L41385与其它11个菌株的遗传亲源关系较远，AF266800和L41380遗传亲源关系近。 

 

 

 

 

图1  4个形态学疫霉菌ITS1聚类分析树状图 
Fig.1 Phylogentic trees indicating the relationships between 4 morphospecies Phytophthora spp. based on sequences of ITS1. 
2.3.2 ITS2序列聚类分析 利用Bioedit软件中Neighbour-Joining method对供试菌株的ITS1核苷酸序列进行聚类分析的结果是

（图2），与ITS1聚类分析结果基本相同，不同的是P. megasperma的L41381和L41382分别处于不同的聚类组中；L41379独
立于P. medicaginis中的AF266799、44390成为一个聚类组。表明AF266800（P. trifolii）和L41380（P. megasperma）遗传相

似性（99.3%）较高；L41385 （P. sojae）和其它2株P. sojae遗传相似性较低。结果还表明形态学种P. megasperma可能还

是一个复合种，提示ITS核苷酸序列的差异可以对这个复合种进行进一步分类。 
     综上所述，可以将本研究的4个种12个菌株分成7个聚类组，即CN1、AF266769和AF228089成一组，AF266800和L41380



为一组，44390、AF266799和L41379为一组，余下4个菌株各成独立的聚类组。提示L41385可能不是P. sojae，L41380可能

是P. trifolii；同时还提示大雄疫霉复合种下可能分成6个群体或种。 

 

 

 

 

 

 

图2  4个形态学疫霉菌ITS2聚类分析树状图 
Fig.2 Phylogentic trees indicating the relationships between 4 morphospecies Phytophthora spp. based on sequences of ITS2. 

3 结论与讨论 
本研究对5个P. sojae菌株和1个P. medicaginis菌株的ITS进行了克隆、序列测定和比较，并进一步将上述序列与Genbank中
已登录的来自不同寄主上的P. sojae、P.medicaginis、P. trifolii和P. megasperma等4个形态学种的ITS核苷酸序列进行比较，

同时在对各菌株之间的遗传距离进行分析基础上构建了聚类分析树状图。结果是，所测定的5株大豆疫霉ITS序列同源性

99%，表明ITS聚类组与形态学分类具有一定的差别，CN1、AF266769和AF228089成一组，AF266800和L41380为一组，

44390、AF266799和L41379为一组，余下4个菌株各成独立的聚类组。提示L41385可能不属于P. sojae，L41380可能是P. 
trifolii。 
自Drechsler(1931)建立P. megasperma以来，该形态学种的分类经过了一系列的变化。形态学和生物学性状分类是经典的

分类方法，但是由于形态和生物学特征变化较大，如P. megasperma不同个体的卵孢子直径（42-52μm）呈连续性变化，

种内存在有异宗配合的个体，寄主专化性不是绝对的。线粒体DNA RFLP曾经作为分类依据对不同寄主上的复合种P. 
megasperma进行聚类分析，将194个菌株划分为9个群体，但是线粒体DNA RFLP在种内也存在丰富的多态性。Griffith和
Shaw(1998)对92株P. infestans的线粒体DNA RFLP研究发现P. infestans种内存在多样性。可见上述分类依据都具有一定的缺

陷。ITS在不同真菌种内保守性强，而在种间存在丰富的变异，因而不少学者应用ITS来研究Phytophthora（Lees & Taylor, 
1992; Lee et al., 1993; Tooley et al., 1997; Cooke et al., 2000; 王源超等，2000）、Pythium (Chen, 1992)、Verticillium (Nazar et 
al., 1991)、Fusarium (O'Donnell, 1992)等真菌的系统发育和检测。Cooke 等(2000)利用ITS对疫霉菌系统发育研究时发现，种

内不同个体之间的ITS碱基序列完全相同。王源超等(2000)研究发现恶疫霉和苎麻疫霉的ITS序列非常保守，分别来自构树

和苎麻上的苎麻疫霉菌株的ITS碱基序列完全相同，恶疫霉的ITS与Genbank中的恶疫霉ITS序列同源性高达100%，认为ITS
可以作为疫霉菌分类的辅助性状。本研究结果表明，种内不同个体之间的ITS碱基序列具有较高的保守性，提示可以作为
疫霉菌分类的依据。 
种内个体之间的ITS碱基序列具有一定的多样性。Cooke认为疫霉菌的ITS碱基序列是非常保守的，种内不同个体之间不存

在有差异(私人通讯)，同时Cooke等(2000)报道P. sojae、P. medicaginis、P. trifolii和P. megasperma 等4个种菌株间的ITS序列

完全相同。但是，本研究将本实验室的1株P. sojae和1株P. medicaginis的ITS序列与Genbank中已登录的P. sojae、P. 
megasperma、P. medicaginis和P. trifolii等4个形态学种的10个ITS序列进行比较分析结果是，种内不同个体之间的ITS碱基序

列存在一定的差异。表明至少在某些疫霉菌中种内ITS序列存在有微小的差异。 
研究中观察到Crawford等(1996)登录的P. sojae的L41385(菌株号：9933R15)的ITS1和ITS2和其它3个P. sojae菌株的ITS在碱

基序列长度和同源性上均差异较大，同源性小于80%；进一步将该序列与Genbank中其它疫霉菌的ITS序列进行比较，结

果显示该菌株的ITS与Genbank中的P. macrochlamydospora(登录号：L41367.1；isolate IMI183280)同源性最高，即两者 ITS1
核苷酸序列完全相同，ITS2同源性为93%(研究中未显示)。提示L41385可能属于P. macrochlamydospora。  
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SEQUENCE COMPARISON OF ITS OF THE RIBOSOMAL RNA GENE REPEAT OF Phytophthora sojae AND P. medicaginis  
ZHANG Zheng-Guang,  WANG Yuan-Chao,  ZHENG Xiao-Bo
(The Key Lab of Monitoring and Management of Plant Diseases and Insects of Chinese Ministry of Agriculture, 
College of Plant Protection, Nanjing Agricultural University, Nanjing 210095)
Abstract：The internal transcribed spacer regions (ITS1 and ITS2) of the ribosomal RNA gene from five isolates of Phytophthora 
sojae (Pg1, Pg2, Pg3, Cn1 and S317) and an isolate, 44390 of P. medicaginis were amplified using the polymerase chain reaction 
and sequenced. Sequences from the above isolates were compared with published sequences of P. sojae (Accession No.: 
AF228089, AF266769 and L41385), P. medicaginis (Accession No.: L41379 and AF266799), P. megasperma (Accession No.: 
L41380, L41381, L41382 and AF266794) and P. trifolii (Accession No.: AF266800) in Genbank database and phylogenetic trees 
were produced based on ITS sequence data by “Neighbour-joining” methods of the software Bioedit. The resultant grouping of 
species differed from groupings established using classical morphological and biological characteristics. One group comprised all P. 
sojae isolates excepted L41385. The isolate tested 44390, AF266799 and L41379 were clustered into the second group P. 
medicaginis. The third group consisted of two isolates of two species from Genbank, AF266800 (P. trifolii) and L41380 (P. 
megasperma). The isolate L41381 (P. megasperma), L41382 (P. megasperma), AF266794 (P. megasperma) became the fourth 
group. L41385 was separated from its morphological species to become the firth group. The results showed that ITS sequences of 
different isolate of the same phylogenetic group within one morphological species were polymorphic. The results further indicated 
that L41385 (the accession No. for Genbank database) could not obviously belong to P. sojae and L41380, one isolate of P. 
megasperma might belong to P. trifolii. Moreover the species P. megasperma may be a Phytophthora complex. It suggested that 
the sequence difference within ITS could provide a characteristic for distinguishing morphological Phytophthora species.       
Key words: Phytophthora megasperma, P. trifolii, morphological species, phylogenetic group

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

表2  4个形态学疫霉菌ITS1 DNA距离 
Table2  DNA distance matrix between ITS1 of 4 morphospecies Phytophthora spp.
Isolate 
No. Pg1 Pg2 Pg3 S317 CN1 AF266769 AF228089 AF266799 AF266800 L41379 44390 AF266794 L41380 L41381 L41382 L41385 
Pg1 0.0000                



Pg2 0.0000 0.0000               
Pg3 0.0000 0.0000 0.0000              
S317 0.0043 0.0043 0.0043 0.0000             
CN1 0.0000 0.0000 0.0000 0.0043 0.0000            
AF266769 0.0043 0.0043 0.0043 0.0086 0.0043 0.0000           
AF228089 0.0043 0.0043 0.0043 0.0086 0.0043 0.0086 0.0000          
AF266799 0.2923 0.2923 0.2923 0.2998 0.2923 0.2998 0.2849 0.0000         
AF266800 0.3101 0.3101 0.3101 0.3025 0.3101 0.3177 0.3101 0.0351 0.0000        
L41379 0.2923 0.2923 0.2923 0.2998 0.2923 0.2998 0.2849 0.0000 0.0351 0.0000       
44390 0.2998 0.2998 0.2998 0.3073 0.2998 0.3073 0.2923 0.0098 0.0453 0.0098 0.0000      
AF266794 0.3073 0.3073 0.3073 0.3003 0.3073 0.3143 0.3003 0.2107 0.0351 0.2107 0.2239 0.0000     
L41380 0.3094 0.3094 0.3094 0.3171 0.3094 0.3171 0.3094 0.0350 0.0049 0.0350 0.0453 0.2177 0.0000    
L41381 0.3087 0.3087 0.3087 0.3018 0.3087 0.3156 0.3018 0.2382 0.2460 0.2382 0.2519 0.1444 0.2593 0.0000   
L41382 0.3087 0.3087 0.3087 0.3018 0.3087 0.3156 0.3018 0.2382 0.2460 0.2382 0.2519 0.1444 0.2593 0.0000 0.0000  
L41385 0.3914 0.3914 0.3914 0.3823 0.3914 0.3914 0.3914 0.2763 0.2683 0.2763 0.2763 0.3202 0.2763 0.3468 0.3468 0.0000 

表3  4个形态学疫霉菌ITS2 DNA距离 
Table2 DNA distance matrix between ITS2 of 4 morphospecies Phytophthora spp.
Isolate 
No. Pg1 Pg2 Pg3 S317 CN1 AF266769 AF228089 AF266799 AF266800 L41379 44390 AF266794 L41380 L41381 L41382 L41385 
Pg1 0.0000                
Pg2 0.0023 0.0000               
Pg3 0.0023 0.0000 0.0000              
S317 0.0070 0.0046 0.0046 0.0000             
CN1 0.0093 0.0069 0.0069 0.0069 0.0000            
AF266769 0.0046 0.0023 0.0023 0.0023 0.0046 0.0000           
AF228089 0.0046 0.0023 0.0023 0.0023 0.0046 0.0000 0.0000          
AF266799 0.1914 0.1945 0.1945 0.1976 0.2007 0.1945 0.0000 0.0000         
AF266800 0.1938 0.1941 0.1941 0.1972 0.2003 0.1941 0.1941 0.0164 0.0000        
L41379 0.2148 0.2152 0.2152 0.2184 0.2216 0.2152 0.2152 0.0238 0.0360 0.0000       
44390 0.1976 0.1979 0.1979 0.2010 0.2041 0.1979 0.1979 0.0023 0.0188 0.0263 0.0000      
AF266794 0.1553 0.1521 0.1521 0.1521 0.1492 0.1492 0.1492 0.2654 0.2683 0.2925 0.2693 0.0000     
L41380 0.1972 0.1976 0.1976 0.2007 0.2038 0.1976 0.1976 0.0188 0.0070 0.0335 0.0213 0.2722 0.0000    
L41381 0.1299 0.1269 0.1269 0.1269 0.1241 0.1241 0.1241 0.2308 0.2400 0.2475 0.2345 0.0852 0.2438 0.0000   
L41382 0.1248 0.1218 0.1218 0.1218 0.1190 0.1190 0.1190 0.1888 0.1977 0.2086 0.1923 0.1104 0.2012 0.0482 0.0000  
L41385 0.3214 0.3197 0.3197 0.3234 0.3197 0.3197 0.3197 0.3964 0.3836 0.3995 0.4013 0.4430 0.3906 0.3947 0.3899 0.0000 
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