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ａｃｃＤ ３２．９９ ３６．８９ ３５．６６ ２６．４３ ４３．９６ ０．１８１ －０．２１２ ０．３２０
ａｔｐＡ ３９．９６ ５６．６９ ３９．５７ ２３．６２ ４４．７６ ０．２１０ －０．０２８ ０．３９８
ａｔｐＢ ４２．０８ ５５．７１ ４１．２８ ２９．２６ ４７．４１ ０．１８６ －０．０４９ ０．３８１
ａｔｐＥ ３８．９７ ５０．００ ３８．２４ ２８．６８ ４５．８３ ０．１７９ －０．０３２ ０．３８９
ａｔｐＦ ３６．２２ ４５．４１ ３４．０５ ２９．１９ ４０．３６ ０．１２７ －０．１９３ ０．３００
ａｔｐＩ ３７．１０ ４９．１９ ３６．６９ ２５．４０ ４６．２０ ０．１６４ －０．０８２ ０．３４５
ｃｃｓＡ ３１．８８ ３１．９９ ３８．５１ ２５．１６ ４６．５７ ０．１４５ －０．１８５ ０．３０３
ｃｌｐＰ ４１．８３ ５９．３１ ３５．２９ ３０．８８ ５８．６３ ０．１９４ －０．０３２ ０．３８７
ｍａｔＫ ３０．４７ ３８．４０ ２９．６３ ２３．３９ ４６．４７ ０．１６２ －０．１７６ ０．３１０
ｎｄｈＡ ３４．１６ ４２．３１ ３９．０１ ２１．１５ ４３．８３ ０．１２０ －０．１５１ ０．２９８
ｎｄｈＢ ３７．５１ ４２．２７ ３９．５３ ３０．７２ ４６．７１ ０．１６３ －０．１０４ ０．３４４
ｎｄｈＣ ３７．１９ ４７．９３ ３４．７１ ２８．９３ ４７．７３ ０．１８８ －０．１４２ ０．３０６
ｎｄｈＤ ３５．４０ ３９．９２ ３７．５２ ２８．７４ ４６．８９ ０．１３０ －０．１５２ ０．３０５
ｎｄｈＥ ３１．０５ ３９．２２ ３０．３９ ２３．５３ ４３．７４ ０．１６６ －０．１６０ ０．３０９
ｎｄｈＦ ３１．７６ ３４．８６ ３６．４７ ２３．９６ ４４．２２ ０．１２９ －０．２１０ ０．２８３
ｎｄｈＧ ３３．５２ ４３．８２ ３４．８３ ２１．９１ ４４．５２ ０．１３６ －０．１９７ ０．２６９
ｎｄｈＨ ３８．６６ ５０．５１ ３６．２９ ２９．９１ ４９．３５ ０．１４１ －０．１２０ ０．３３２
ｎｄｈＩ ３３．７０ ４０．５６ ３６．１１ ２４．４４ ４６．２９ ０．１９２ －０．１２７ ０．３４９
ｎｄｈＪ ３８．１６ ４７．１７ ３７．１１ ３０．１９ ４９．５５ ０．１５１ －０．１５５ ０．３２２
ｎｄｈＫ ３７．４２ ４２．１５ ４２．１５ ２７．９７ ５０．４４ ０．１７０ －０．１５０ ０．３３２
ｐｅｔＡ ３９．１５ ５３．８９ ３５．５１ ２８．０４ ４９．９４ ０．１６９ －０．１２８ ０．３２８
ｐｅｔＢ ４０．１２ ４８．６１ ４１．２０ ３０．５６ ４４．９８ ０．２０８ －０．０６４ ０．３６０
ｐｅｔＤ ３７．５５ ５０．００ ３７．３５ ２５．３０ ４０．５２ ０．１５５ －０．１２４ ０．３０４
ｐｓａＡ ４２．６１ ５２．０６ ４３．１４ ３２．６２ ５１．２２ ０．１９０ －０．１１５ ０．３４８
ｐｓａＢ ４１．２２ ４８．３０ ４２．８６ ３２．５２ ５０．０３ ０．１７７ －０．１２２ ０．３４６
ｐｓｂＡ ４１．２４ ４８．５９ ４３．５０ ３１．６４ ４２．０５ ０．２９４ ０．１７５ ０．５２０
ｐｓｂＢ ４４．０７ ５３．６３ ４６．５６ ３２．０２ ４８．１１ ０．１８５ －０．０４６ ０．３８９
ｐｓｂＣ ４４．８４ ５３．６０ ４６．１９ ３４．７５ ４７．４３ ０．１７５ －０．０４５ ０．３８１
ｐｓｂＤ ４２．９４ ５１．４１ ４３．５０ ３３．９０ ４５．０６ ０．２４２ ０．０４７ ０．４４４
ｒｂｃＬ ４３．３１ ５７．３８ ４３．０４ ２９．５２ ４８．９７ ０．２６７ ０．０５３ ０．４５６
ｒｐｌ１４ ３９．３０ ５６．９１ ３７．４０ ２３．５８ ４８．５２ ０．１６６ －０．０１３ ０．３９０
ｒｐｌ１６ ４５．９９ ５４．７４ ５３．２８ ２９．９３ ３８．６６ ０．１４２ －０．０３５ ０．３９７
ｒｐｌ２ ４４．１６ ５１．８２ ５０．００ ３０．６６ ５２．７０ ０．１６６ －０．０９０ ０．３６２
ｒｐｌ２０ ３６．７２ ３８．９８ ４３．２２ ２７．９７ ４５．５７ ０．１１０ －０．１８９ ０．３０１
ｒｐｌ２２ ３４．１０ ４０．４６ ４０．４６ ２１．３７ ４５．９８ ０．１５７ －０．０３３ ０．３９５
ｒｐｏＡ ３５．３２ ４４．６４ ３４．５２ ２６．７９ ５０．７２ ０．１５６ －０．１３５ ０．３３３
ｒｐｏＢ ３８．６０ ５０．２３ ３７．９８ ２７．６０ ４８．６９ ０．１５２ －０．１３２ ０．３３６
ｒｐｏＣ１ ３９．２４ ４９．６４ ３８．０３ ３０．０４ ５０．６８ ０．１５０ －０．１３３ ０．３３０
ｒｐｏＣ２ ３６．１９ ４４．３８ ３６．６２ ２７．５６ ４８．９７ ０．１４４ －０．１７０ ０．３１４
ｒｐｓ１１ ４６．５６ ５６．８３ ５４．６８ ２５．１８ ４９．７８ ０．１５１ －０．０７０ ０．３６８
ｒｐｓ１２ ４１．６７ ５１．６１ ４６．７７ ２６．６１ ４２．９７ ０．１４２ －０．０８２ ０．３５２
ｒｐｓ１４ ４０．９２ ４７．５２ ４４．５５ ３０．６９ ４９．８８ ０．１３２ －０．０８３ ０．３５４
ｒｐｓ１８ ３５．６２ ３８．２４ ４２．１６ ２６．４７ ４４．１７ ０．１１４ －０．２０３ ０．２８３
ｒｐｓ２ ３７．６９ ４１．７７ ４０．９３ ３０．３８ ５０．５６ ０．１８１ －０．１２０ ０．３４８
ｒｐｓ３ ３４．０９ ４７．０３ ３３．３３ ２１．９２ ４５．０７ ０．１５８ －０．１４７ ０．３４０
ｒｐｓ４ ３７．１３ ４８．０２ ３７．６２ ２５．７４ ４９．２７ ０．１４９ －０．０５６ ０．３６５
ｒｐｓ７ ４０．６０ ５２．５６ ４５．５１ ２３．７２ ４８．３１ ０．１８３ －０．０７９ ０．３７３
ｒｐｓ８ ３４．８４ ４２．１１ ３８．３５ ２４．０６ ４９．６３ ０．１２６ －０．０５２ ０．３７８
ｙｃｆ１ ２９．２７ ３５．２９ ２７．６２ ２４．９０ ４７．３５ ０．１６６ －０．１５３ ０．３４１
ｙｃｆ２ ３７．１８ ４０．７２ ３３．９４ ３６．８８ ５２．９５ ０．１５９ －０．１４４ ０．３３６
ｙｃｆ３ ３９．５７ ４７．３７ ３９．１８ ３２．１６ ５９．３３ ０．１５８ －０．１７９ ０．３３５
ｙｃｆ４ ３９．１０ ４５．４１ ４１．０８ ３０．８１ ５０．５１ ０．１５６ －０．１０３ ０．３４５
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