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摘要  染色体片段置换系(chromosome segment substitution lines, CSSL)基因组内只含有
一个来自供体亲本的染色体片段, 而基因组的其余部分与轮回亲本相同, 并能把 QTL 拆
分为单个的孟德尔因子, 因此CSSL是进行基因组分析, 特别是QTL分析的理想材料. 本
研究以陆地棉遗传标准系 TM-1为受体亲本, 海岛棉海 7124为供体亲本在 BC5S1代借助

分子标记辅助选择(marker-assisted selection, MAS)培育了一套染色体片段置换系. 这套
置换系由 330个株系构成; 1~4个不同的株系携带相同的染色体片段, 置换片段的平均长
度为 10.9 cM, 总长度为 5271.9 cM, 是棉花基因组总长度 3514.6 cM的 1.5倍. 每个株系
内被替换的染色体片段长度不一, 最短为 3.5 cM, 最长为 23.2 cM. 由于还有些区段缺失
供体亲本的染色体片段, 所以这个替换系群体没有完全覆盖棉花基因组. 
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棉花是世界性的重要经济作物. 中国是世界上最

大的棉花生产、消费和纺织国, 每年的棉花产量占全
世界的 24%, 消费量占 38%, 棉纱和棉布的产量居世
界首位 [1], 2006年纺织品出口为 1440亿美元 [2]. 目前, 
我国对棉花的需求越来越大, 品质要求也越来越高.  

陆地棉(Gossypium hirsutum L.)和海岛棉(G. barba- 
dense L.)是棉花的 2 个四倍体栽培种. 陆地棉产量高, 
纤维品质中等. 海岛棉产量低但纤维细强, 可纺 100~ 
200 支纱, 是纺高支纱的原料. 我国现在自育的棉花
品种中缺少纺高支纱和低支纱的原棉 , 尤其是大量
纺 60 支纱以上高档纱的原棉极度缺乏 [3]. 因此急需
提高我国棉纤维的品质 , 这就需要把陆地棉和海岛
棉的优点聚合. 但多年的育种实践证明, 将海岛棉的
优良纤维基因转移到陆地棉中工作往往收效甚微 , 
很难出现理想的重组类型.  

棉花纤维品质性状, 包括纤维长度、纤维强度、纤
维细度、纤维整齐度等都是数量性状, 由多基因控制

且易受环境的影响. Rong等 [4]发现应用不同海岛棉与

陆地棉群体(F2, BC和RIL)定位的与纤维品质有关的
QTL多达 224 个, 但是重复性差. 由于常规群体无法
进行多年多点的实验 , 因此也就无法验证这些QTL
的稳定性.  

染色体片段置换系(chromosome segment substitu-
tion lines)是利用杂交、回交和分子标记辅助选择
(marker-assisted selection, MAS)构建的覆盖作物整个
基因组的一系列近等基因系 . 它的基因组内只有来
自供体亲本的一个纯合的染色体片段 , 而基因组的
其余部分与轮回亲本相同. 它是进行基因组研究, 特
别是QTL定位的理想材料. 利用CSSL进行QTL精细
定位已在番茄、油菜和水稻等作物中得到应用 . 
Paterson等 [5]利用RFLP标记辅助选择建立番茄的导
入系重叠群进行了一些QTL的精细定位 . Eshed和
Zamir[6]利用他们构建的番茄替换系定位了 6 个番茄
品质性状的QTL. Yamamoto等 [7]利用RFLP标记构建
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了包含 3 个水稻生育期QTL的近等基因系, 并对这 3
个基因进行了精细定位. 刘冠明等 [8]用包含 12 个单
片段替换系的群体定位了水稻 18个农艺性状的 77个
QTL.  

本研究采用杂交、连续回交结合 MAS将海岛棉
品系海 7124 的染色体片段导入到陆地棉遗传标准系
TM-1 的遗传背景中, 培育出第一套海岛棉的染色体
片段置换系. 这套材料的培育为优质 QTL 的精细定
位, QTL间的互作, QTL的生理功能和克隆奠定了基
础 , 也为纤维品质改良的分子设计育种提供了丰富
的种质资源.  

1  材料与方法 

(ⅰ) 分子标记的选择.  本实验室以TM-1 和海
7124为作图亲本已经构建了一张包含 1790个标记位
点的、以微卫星标记(simple sequence repeats, SSR)为
主的遗传图谱, 覆盖棉花基因组遗传距离 3425.8 cM, 
标记间的平均距离为 1.91 cM[9,10]. 本研究以该图谱
为基础, 每隔 10 cM左右选择一个SSR标记, 共选择
了 330 个SSR标记. 其中第 5 染色体上的标记最多, 
有 20个标记, 第 1, 2, 8染色体最少, 都是 8个标记. 
SSR标记间的最小距离为 3 cM, 最大距离为 25 cM.  

(ⅱ) 置换系的培育.  TM-1 是陆地棉遗传标准
系 , 来自美国德州农业部南方平原农业研究中心作
物种质资源研究室 [11], 纤维品质中等 (纤维长度 : 
28.56 mm; 纤维强度: 30.53 cN/tex; 纤维细度: 5.4); 
海 7124 是南京农业大学棉花研究所抗黄萎病遗传研
究的一个单株选择后代 , 纤维品质优良(纤维长度 : 
31.24 mm; 纤维强度: 36.25 cN/tex; 纤维细度: 4.2).  

染色体片段置换系的培育过程(图 1): 2001年夏
季在南京江浦 TM-1 与海 7124 杂交产生 F1, 同年冬
季在海南三亚与 TM-1回交得 BC1; 2002夏季在南京
江浦种植 BC1和 TM-1, 用 TM-1 回交得 BC2, 然后
每年都用 TM-1 在南京和海南进行回交, 直到得到
BC5; 2004 年夏季 BC5在南京自交得 BC5S1, 同年夏
季在南京江浦种植BC5S1. 取BC5S1代的单株的DNA
进行分子标记辅助选择(MAS). MAS 选择的标准是: 
选择遗传背景为 TM-1、且含有 1~2 个纯合片段的
BC5S1 植株 . BC5S1 代杂合的单株自交 1~2 代得
BC5S2~3继续进行MAS选择, 把 BC5S1代缺失的片段

补上.  

TM-1 × 海 7124   2001 年南京 
↓ 
F1 × TM-1    2001 年冬海南三亚  

↓ 
BC1 × TM-1  2002 年南京  

↓ 
BC2 × TM-1  2002 年冬海南三亚  

↓ 
BC3 × TM-1  2003 年南京  

↓ 
BC4 × TM-1  2003 年冬海南三亚  

↓ 
BC5      2004 年南京  

↓ ⊗ 
BC5S1   →   BC5S3   2005 年 7 月南京  

↓⊗    MAS  ↓⊗ 
CSSL      CSSL 

图 1  棉花 CSSL的构建过程 
 

(ⅲ) DNA库的构建和置换系的基因型分析.  三
级库: BC5S1的单株 DNA, 由 2100个 DNA组成; 二
级库: BC5S1的单株按行混取构成二级库的 DNA, 即
BC5的 DNA, 由 803 个 DNA 组成. 为了保证每株的
DNA 的含量相同: 首先取每株相同部位的叶片 2 片, 
接着用打孔器在中央叶脉的两侧各打 3个孔, 再用液
氮磨碎; 一级库: 二级库 DNA 按照系谱关系混合为
一级库的 DNA, 即 BC4的 DNA, 由 93个 DNA组成.  

用 GGT软件(http://www.dpw.wau.nl/pv/pub/ggt/)
分析置换系群体的基因型组.  

(ⅳ) 表型性状的调查.  2005年夏季在南京江浦
种植BC5S1和 TM-1, 每隔 20行BC5S1种植一行 TM-1
为对照, 种植方式为育苗移栽. (1) 叶片形态的调查. 
2005年于盛花期调查了BC5S1单株的叶片形态, 且把
叶片形态作为一个质量性状. (2) 纤维品质性状测定. 
2005年测定了亲本和 BC5S1的 3个纤维品质性状: 纤
维长度, 纤维比强度和纤维细度. 纤维品质测定由河
南省棉花品质监督检验测试中心完成.  

2  结果与讨论 
2.1  CSSL的培育方法 

染色体片段置换系的培育方法有两种: 一种是
两亲本杂交然后用轮回亲本进行回交, 在BC3代用分

子标记选择 , 根据标记选择结果进行回交和自交直
到构建覆盖全基因组的片段置换系, 如郝伟等 [12]构

建的覆盖野生稻基因组的置换系; 另一种是以重组
自交系(RIL)为基础, 用其中的一个亲本与重组自交
系回交并用分子标记进行选择 , 由于重组自交系的
遗传基础较简单并且其每个家系的标记已知 , 因此



 

 
 
 

 

  1067 

论 文 

这种方法的工作量较前一种的小, 构建速度较快, 如
Kubo等 [13]构建的梗稻和籼稻亚种间的置换系.  

用以上两种方法培育的置换系存在着两个问题: 
(ⅰ) 置换系所替换的片段仍较大(>20 cM), 这样大的
区间含有多个连锁的 QTL, QTL的精细定位与图位克
隆需进一步构建次级群体, 费用高, 周期长; (ⅱ) 置
换系中除目标替换片段外, 其他位置的替换片段较多
(>3). 因此我们对置换系的培育方法进行了改进.  

我们培育置换系的方法特点是: (ⅰ) 我们培育置
换系的标记是SSR标记. 这种标记检测快速简单, 多态
性高, 比选用AFLP标记培育的置换系 [14,15]要有优势; 
(ⅱ) BC1~BC5不用MAS辅助选择, 只是连续的回交, 在
BC5S1代用MAS进行选择, 相比较于在BC3开始选择的

做法, 这样做的优点是省缺了每年都鉴定的步骤, 减少
了人力, 同时由于回交代数高且群体比较大(群体大小
为 2100), 则选到含有单片段纯合的株系的概率大大增
加且导入的片段长度变短; 缺点就是工作量大.  

为了克服工作量大的缺点 ,  我们构建了三级
DNA 库. 首先用选择好的 SSR 标记筛选一级库的
DNA, 然后根据一级库的筛选结果筛选二级库的
DNA, 最后根据二级库的筛选结果筛选三级库的
DNA 即 BC5S1单株 DNA 从而确定各单株的基因型, 
完成染色体片段置换系的构建 . 应用这种方法把确 

定单株基因型的工作经过 3次分解后, 大大地减少了
工作量. 这不仅节省了大量的经费, 而且加快了构建
的速度.  

2.2  CSSL的表型 

在纤维品质性状上, 海 7124 表现出典型的海岛棉
的“长、细、强”特征, TM-1纤维品质中等. 在叶片形态
上, 海岛棉裂片较长, 相对较窄, 裂片间的开张角度大
于陆地棉. CSSL的表型(图 2)在品质性状上的分布表现
为相对连续的近正态分布 (图 2(a)~(c)), CSSL-50, 
CSSL-85, CSSL-90 (图 2(d))都表现出海 7124的叶形. 

2.3  CSSL的评价 

BC5S1 有 2100 个单株, 我们用分子标记鉴定后
确定了每个单株的基因型 . 800 个单株没有导入海
7124 的片段, 导入 1~2 个纯合片段的单株有 220 个, 
1~2个杂合片段的单株有 600个, 3~4个杂合片段的单
株有 320 个, 导入片段在 4 个以上的单株有 160 个. 
2007 年对 200 个含有杂合片段的 BC5S2单株进行分

子标记辅助选择, 从中进一步选择到了 110 个含有
1~2个纯合片段的 BC5S3单株. 

按照每个株系只含有 1~2 个纯合片段为标准从
BC5S1的单株中选取 220 个单株, 以及从 BC5S3中选

择了 110个单株, 总计 330个不同株系的单株构成染 

 
图 2  CSSL的表型(2005) 

(a) 纤维长度; (b) 纤维强度; (c) 纤维细度; (d) 叶形 
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色体片段置换系. 在这套染色体片段替换系中, 一般
1~4 个不同的株系携带相同的染色体片段, 因此只选
择其中含有不同染色体片段的 148 个株系图示海

7124 染色体片段置换情况(图 3). 这套置换系置换片
段的平均长度为 10.9 cM, 总长度为 5271.9 cM, 是棉
花基因组总长度 3514.6 cM[10]的 1.5 倍. 每个株系内 

 

 
图 3  染色体置换片段的示意图 

图顶部数字表示的是染色体的编号, 左边的数字是 CSSL的编号, , 受体亲本基因型, , 纯合供体基因型 
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被替换的染色体片段长度不一, 最短为 3.5 cM, 最长
片段为 23.2 cM.  

2.4  染色体片段置换系的完善 

在这套置换系中, 由于还有些区段缺失供体亲本
的染色体片段(图 3), 所以这个替换系群体没有完全覆
盖棉花整个基因组, 对后续的 QTL 的鉴定带来一定的
影响. 这些片段的缺失有两个方面的原因: 一方面可能
是由于已经回交了 5代, 导致某些海 7124片段的丢失; 
另一方面可能由于只自交了一代, 许多单株上含有的
片段是杂合的. 为了最终使我们构建的这套置换系能
完全覆盖棉花基因组, 提高 QTL 的鉴定的准确性, 我
们目前正在做置换系的完善工作. 我们把杂合的 BC5S1

单株自交在 BC5S3 进行分子标记的鉴定以期把缺失的

供体片段补上, 从而构建完全覆盖海岛棉海 7124 基因
组的置换系. 目前这部分工作正在进行中.  

染色体片段置换系能减少位于不同替换片段上

的QTL之间的互作效应, 将QTL拆分为单个孟德尔因
子进行遗传分析, 提高QTL定位的精确度, 因而是进
行QTL分析的理想的材料. 棉花的基因组大, 遗传基
础复杂导致棉花QTL的准确性和稳定性差 , 培育一
套染色体片段置换系是解决问题的途径之一 . 但是
由于培育棉花置换系的难度比较大 , 一直没有人培
育出一套棉花的片段置换系 . 本实验以现有的比较
饱和的图谱为基础 [10], 历经 7 年的时间培育了第一
套陆地棉背景的海岛棉的染色体片段置换系 . 这套
置换系的培育可以大大提高棉花QTL定位的准确性
和稳定性 , 并为开展棉花QTL精细定位的研究及研
究QTL间的互作、生理功能和克隆奠定了坚实的基础, 
也为纤维品质改良和抗病方面的分子设计育种提供

了丰富的种质资源. 

参考文献 

1 马淑萍. 明确棉花定位发展国内生产. 中国棉麻流通经济, 2007, 151(4): 25—29 
2 昊雄英, 边红彪. 美国第 242 号通报对我国纺织品出口影响. WTO 经济导刊, 2007, 51(9): 78—79 
3 项时康, 余楠, 胡育昌, 等. 论我国棉花质量现状. 棉花学报, 1999, 11(1): 1—10 
4 Rong J K, Feltus A F, Waghmare V N, et al. Meta-analysis of polyploid cotton QTL shows unequal contributions of subgenomes to a 

complex network of genes and gene clusters implicated in lint fiber development. Genetics, 2007, 176: 2577—2588[DOI] 
5 Paterson A H, Deverna J W, Lanini B, et al. Fine mapping of quantitative trait loci using selected overlapping recombinant chromo-

somes in an interspecies cross of tomato. Genetics, 1990, 124: 735—742 
6 Eshed Y, Zamir D. An genomic library of Lycopersicon pennellii in L.esculentum: a tool for fine mapping of genes. Euphytica, 1994, 

79: 175—179[DOI] 
7 Yamamoto T, Kuboki Y, Lin S Y, et al. Fine mapping of quantitative trait loci Hd-1, Hd-2 and Hd-3, controlling heading date of rice, 

as single Mendelian factors. Theor Appl Genet, 1998, 97: 37—44[DOI] 
8 刘冠明, 李文涛, 曾瑞珍, 等. 水稻亚种间染色体片段代换系的建立. 中国水稻科学, 2003, 17(3): 201—204 
9 Han Z G, Wang C B, Song X L, et al. Characteristics, development and mapping of Gossypium hirsutum derived EST-SSRs in al-

lotetraploid cotton. Theor Appl Genet, 2006, 112: 430—439[DOI] 
10 Guo W Z, Cai C P, Wang C B, et al. A microsatellite-based, gene-rich linkage map reveals genome structure, function and evolution in 

Gossypium. Genetics, 2007, 176: 527—541[DOI] 
11 Kohel R J, Lewis C F, Richmond T R. Texas marker-1: Description of a genetic standard for Gossypium hirsutum L. Crop Sci, 1970, 

10: 670—671 
12 郝伟, 金健, 孙世勇, 等. 覆盖野生稻基因组的染色体片段替换系的构建及其米质相关数量性状基因座位的鉴定. 植物生理

与分子生物学学报, 2006, 32(3): 354—362 
13 Kubo T, Nakamura K, Yoshimura A. Development of a series of indica chromosome segment substitution lines in japonica back-

ground of rice. Rice Genet Newsletter, 1999, 16: 104—106 
14 Howell P M, Marshall D F, Lydiate D J. Towards developing intervarietal substitution lines in Brassica napus using marker-assisted 

selection. Genome, 1996, 39: 348—358[DOI] 
15 Temnykh S, Par W D, Ayres N, et al. Mapping and genome organization of microsatellite sequences in rice (Oryza sativa L). Theor 

App Genet, 2000, 100: 697—712[DOI] 
 

http://dx.doi.org/10.1534/genetics.107.074518
http://dx.doi.org/10.1007/BF00022516
http://dx.doi.org/10.1007/s001220050864
http://dx.doi.org/10.1007/s00122-005-0142-9
http://dx.doi.org/10.1534/genetics.107.070375
http://dx.doi.org/10.1139/g96-045
http://dx.doi.org/10.1007/s001220051342


<<
  /ASCII85EncodePages false
  /AllowTransparency false
  /AutoPositionEPSFiles true
  /AutoRotatePages /All
  /Binding /Left
  /CalGrayProfile (Dot Gain 20%)
  /CalRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CalCMYKProfile (U.S. Web Coated \050SWOP\051 v2)
  /sRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CannotEmbedFontPolicy /Warning
  /CompatibilityLevel 1.4
  /CompressObjects /Tags
  /CompressPages true
  /ConvertImagesToIndexed true
  /PassThroughJPEGImages true
  /CreateJDFFile false
  /CreateJobTicket false
  /DefaultRenderingIntent /Default
  /DetectBlends true
  /DetectCurves 0.0000
  /ColorConversionStrategy /LeaveColorUnchanged
  /DoThumbnails false
  /EmbedAllFonts true
  /EmbedOpenType false
  /ParseICCProfilesInComments true
  /EmbedJobOptions true
  /DSCReportingLevel 0
  /EmitDSCWarnings false
  /EndPage -1
  /ImageMemory 1048576
  /LockDistillerParams false
  /MaxSubsetPct 100
  /Optimize true
  /OPM 1
  /ParseDSCComments true
  /ParseDSCCommentsForDocInfo true
  /PreserveCopyPage true
  /PreserveDICMYKValues true
  /PreserveEPSInfo true
  /PreserveFlatness true
  /PreserveHalftoneInfo false
  /PreserveOPIComments false
  /PreserveOverprintSettings true
  /StartPage 1
  /SubsetFonts true
  /TransferFunctionInfo /Apply
  /UCRandBGInfo /Preserve
  /UsePrologue false
  /ColorSettingsFile ()
  /AlwaysEmbed [ true
  ]
  /NeverEmbed [ true
  ]
  /AntiAliasColorImages false
  /CropColorImages true
  /ColorImageMinResolution 300
  /ColorImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleColorImages true
  /ColorImageDownsampleType /Bicubic
  /ColorImageResolution 300
  /ColorImageDepth -1
  /ColorImageMinDownsampleDepth 1
  /ColorImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeColorImages true
  /ColorImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterColorImages true
  /ColorImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /ColorACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /ColorImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000ColorACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000ColorImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasGrayImages false
  /CropGrayImages true
  /GrayImageMinResolution 300
  /GrayImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleGrayImages true
  /GrayImageDownsampleType /Bicubic
  /GrayImageResolution 300
  /GrayImageDepth -1
  /GrayImageMinDownsampleDepth 2
  /GrayImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeGrayImages true
  /GrayImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterGrayImages true
  /GrayImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /GrayACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /GrayImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000GrayACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000GrayImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasMonoImages false
  /CropMonoImages true
  /MonoImageMinResolution 1200
  /MonoImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleMonoImages true
  /MonoImageDownsampleType /Bicubic
  /MonoImageResolution 1200
  /MonoImageDepth -1
  /MonoImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeMonoImages true
  /MonoImageFilter /CCITTFaxEncode
  /MonoImageDict <<
    /K -1
  >>
  /AllowPSXObjects false
  /CheckCompliance [
    /None
  ]
  /PDFX1aCheck false
  /PDFX3Check false
  /PDFXCompliantPDFOnly false
  /PDFXNoTrimBoxError true
  /PDFXTrimBoxToMediaBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXSetBleedBoxToMediaBox true
  /PDFXBleedBoxToTrimBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXOutputIntentProfile ()
  /PDFXOutputConditionIdentifier ()
  /PDFXOutputCondition ()
  /PDFXRegistryName ()
  /PDFXTrapped /False

  /Description <<
    /CHS <FEFF4f7f75288fd94e9b8bbe5b9a521b5efa7684002000500044004600206587686353ef901a8fc7684c976262535370673a548c002000700072006f006f00660065007200208fdb884c9ad88d2891cf62535370300260a853ef4ee54f7f75280020004100630072006f0062006100740020548c002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e003000204ee553ca66f49ad87248672c676562535f00521b5efa768400200050004400460020658768633002>
    /CHT <FEFF4f7f752890194e9b8a2d7f6e5efa7acb7684002000410064006f006200650020005000440046002065874ef653ef5728684c9762537088686a5f548c002000700072006f006f00660065007200204e0a73725f979ad854c18cea7684521753706548679c300260a853ef4ee54f7f75280020004100630072006f0062006100740020548c002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e003000204ee553ca66f49ad87248672c4f86958b555f5df25efa7acb76840020005000440046002065874ef63002>
    /DAN <>
    /DEU <>
    /ESP <>
    /FRA <>
    /ITA <>
    /JPN <>
    /KOR <FEFFc7740020c124c815c7440020c0acc6a9d558c5ec0020b370c2a4d06cd0d10020d504b9b0d1300020bc0f0020ad50c815ae30c5d0c11c0020ace0d488c9c8b85c0020c778c1c4d560002000410064006f0062006500200050004400460020bb38c11cb97c0020c791c131d569b2c8b2e4002e0020c774b807ac8c0020c791c131b41c00200050004400460020bb38c11cb2940020004100630072006f0062006100740020bc0f002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e00300020c774c0c1c5d0c11c0020c5f40020c2180020c788c2b5b2c8b2e4002e>
    /NLD (Gebruik deze instellingen om Adobe PDF-documenten te maken voor kwaliteitsafdrukken op desktopprinters en proofers. De gemaakte PDF-documenten kunnen worden geopend met Acrobat en Adobe Reader 5.0 en hoger.)
    /NOR <>
    /PTB <>
    /SUO <>
    /SVE <>
    /ENU (Use these settings to create Adobe PDF documents for quality printing on desktop printers and proofers.  Created PDF documents can be opened with Acrobat and Adobe Reader 5.0 and later.)
  >>
  /Namespace [
    (Adobe)
    (Common)
    (1.0)
  ]
  /OtherNamespaces [
    <<
      /AsReaderSpreads false
      /CropImagesToFrames true
      /ErrorControl /WarnAndContinue
      /FlattenerIgnoreSpreadOverrides false
      /IncludeGuidesGrids false
      /IncludeNonPrinting false
      /IncludeSlug false
      /Namespace [
        (Adobe)
        (InDesign)
        (4.0)
      ]
      /OmitPlacedBitmaps false
      /OmitPlacedEPS false
      /OmitPlacedPDF false
      /SimulateOverprint /Legacy
    >>
    <<
      /AddBleedMarks false
      /AddColorBars false
      /AddCropMarks false
      /AddPageInfo false
      /AddRegMarks false
      /ConvertColors /NoConversion
      /DestinationProfileName ()
      /DestinationProfileSelector /NA
      /Downsample16BitImages true
      /FlattenerPreset <<
        /PresetSelector /MediumResolution
      >>
      /FormElements false
      /GenerateStructure true
      /IncludeBookmarks false
      /IncludeHyperlinks false
      /IncludeInteractive false
      /IncludeLayers false
      /IncludeProfiles true
      /MultimediaHandling /UseObjectSettings
      /Namespace [
        (Adobe)
        (CreativeSuite)
        (2.0)
      ]
      /PDFXOutputIntentProfileSelector /NA
      /PreserveEditing true
      /UntaggedCMYKHandling /LeaveUntagged
      /UntaggedRGBHandling /LeaveUntagged
      /UseDocumentBleed false
    >>
  ]
>> setdistillerparams
<<
  /HWResolution [2400 2400]
  /PageSize [612.000 792.000]
>> setpagedevice


