TEORETICKÝ ÚVOD

1.
Jádro

V jádře savčí eukaryotické buňky je soustředěno 99% lidského genomu, 1% je obsaženo 
v mitochondriální DNA. Jádro typické lidské buňky má průměr 5-8 m a obsahuje 
46 makromolekul DNA.

1.1
Architektura a funkce buněčného jádra

Jádro je ohraničeno dvojitou jadernou membránou s úzkým perinukleárním prostorem. Vnitřní a vnější membrána je spojena nukleárními póry, které umožňují propojení mezi nukleoplazmou a cytoplazmou a jsou obklopeny tzv. komplexem jaderného póru tvořeného osmi multiproteinovými granulemi1. Na vnitřní membránu je připojena souvislá síť skeletálních proteinů, zvaná jaderná lamina 2. Jaderná lamina je tvořena z laminu A/C a B, které spolu s laminárními proteiny vytváří na vnitřní straně jaderné membrány fibrózní síť. Lamina je přichycena k nukleární membráně řadou integrálních membránových proteinů např. LAP1, LAP2 a emerinem a slouží jako opěrná konstrukce interfázního jádra, místo pro ukotvení chromatinu a jaderných pórů 3.

V interfázi buněčného cyklu se v jádře eukaryotických buněk vytvářejí jadérka. Jadérko se skládá z agregátů ribosomální DNA a menších ribosomálních proteinů, které jsou transportovány do jádra z drsného endoplazmatického retikula. Ribosomální proteiny se hromadí v oblastech tzv. jaderných organizačních regionů jednoho nebo více chromosomů, které obsahují mnohočetné, tandemově opakované kopie genu pro rRNA (ribosomální RNA). Geny pro rRNA se nalézají v DNA segmentech pěti chromosomů (chromosom 13, 14, 15,
 21 a 22). Jadérko je místem syntézy ribosomálních podjednotek, které jsou po poskládání transportovány zpět do cytoplazmy. Velikost jadérka přímo reflektuje transkripční aktivitu buňky1. 

Vnitřek jádra je vyplněn chromatinem, což je komplex dvouřetězcové DNA, histonů a proteinů nehistonové povahy. Histony jsou malé bazické globulární proteiny s flexibilními vláknitými N'- a C'- konci. Charakteristickým znakem pro histony je vysoký obsah aminokyselin argininu a lysinu, převážně na jejich koncích. Na základě poměru argininu a lysinu rozlišujeme 5 druhů histonů: H1, H2A, H2B, H3, H4 4. Proteiny nehistonové povahy obsahují větší počet kyselých zbytků aminokyselin a mohou sloužit jako strukturní proteiny, např. HP1 a HMG proteiny, nebo se účastnit transkripce a replikace genů.

1.2
DNA a její architektura v jádře

V buněčném jádře se DNA nachází ve formě chromatinových vláken, jejíž základní stavební jednotkou je nukleosom, skládající se ze 146 bp dsDNA vinoucí se okolo oktamerového histonového komplexu (H2A, H2B, H3, H4)2 (obr. 1b). Rozlišujeme dva fyzikálně odlišné stavy chromatinu: euchromatin a heterochromatin 4. 

Euchromatin se skládá z vláken, jejichž tloušťka nepřesahuje v průměru 10 ‑ 11 nm.
10  ‑ 11-ti nm chromatinové vlákno je složeno pouze z nukleosomů. 10 ‑ 11-ti nm struktura chromatinu se vyskytuje u dekondenzovaných a despirilizovaných chromosomů během interfáze buněčného cyklu 4.

 Heterochromatin je složen z kondenzovaného vlákna (obr. 1c), jehož kondenzace je umožněna prostřednictvím histonu H1, který se váže na místo vstupu dsDNA na nukleosom a místo výstupu dsDNA ze sousedního nukleosomu. Chromatinové vlákno se poté zabalí do solenoidu o průměru 30 nm. Jeden závit tohoto solenoidu je tvořen šesti 
nukleosomy (obr. 1c) 4. 30-ti nm chromatinové vlákno se ve formě smyček váže 
k tzv. proteinovému lešení a tvoří ~1 Kb chromatinové domény (obr. 1e, f) 5,6. Proteinové lešení je vláknitá struktura složená z proteinů nehistonové povahy: HMG-proteinů, transkripčních faktorů, DNA polymerasy a topoizomerasy II 4.

Existuje několik modelů jaderné organizace chromatinu v interfázním jádře. Ve všeobecně akceptovaném modelu se v interfázi chromatin nachází ve formě nukleosomových řetězců a 30-nm chromatinových vláken4,7. Další model je založen na předpokladu, že v interfázi buněčného jádra chromosomy dekondenzují do smyček ~1 Kb chromatinových domén 
o průměru 80 ‑ 130 nm 8. V jiném modelu, modelu chromosomálních teritorií, se 
~1 Kb chromatinové domény seskupují a tvoří větší domény, obsahující DNA o délce až několik Mbp, zvané ~1 Mbp chromatinové domény 5,6. Tyto domény se nacházejí 
v replikačním ohnisku, místu shluku aktivních replikonů během S fáze buněčného cyklu 9.

Kondenzací chromatinových vláken se během mitózy nebo meiózy vytváří nejvyšší stupeň organizace chromatinu, což jsou světelným mikroskopem viditelné chromosomy o tloušťce 600 ‑ 700 nm. Metafázní chromosomy se skládají z chromosomálních ramen, které jsou 
od sebe odděleny centromerou a na svých koncích zakončeny telomerami (obr. 1g).
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Obr. 1 Architektura DNA v jádře
(a) dvoušroubovice DNA; (b) nukleosom tvořený dsDNA (fialová) a histonovým oktamerem (modrý); 

(c,d) 30 nm chromatinové vlákno složené z dsDNA (fialová), histonových oktamerů (zelená) a histonů H1 (žlutá);  (e,f) v ~1 Kb chromatinové doméně se 30 nm vlákno (fialová) váže ve formě smyček na proteinové lešení (modrá); (g) chromosomální ramena oddělená centromerou (zelená) a zakončená telomerami (červená).
Existují dva typy heterochromatinu: konstitutivní a fakultativní. Konstitutivní heterochromatin je v kondenzovaném stavu po celý buněčný cyklus, ve všech typech buněk a ve všech vývojových stadiích organismu. Obsahuje satelitní DNA, která je složena z velkého množství krátkých tandemových repetic. Nejznámějším typem je -satelitní DNA, bohatá na A-T páry, umístěná v centromerické oblasti chromosomu 10. Satelitní DNA mají podíl na ohybu DNA a mají důležitou roli při stabilizaci vysoce pevné struktury konstitutivního heterochromatinu 11. Lidský konstitutivní heterochromatin neobsahuje žádné aktivní geny, což vysvětluje, proč se transkripce nekoná v těchto místech. Fakultativní heterochromatin přechází v závislosti na ontogenetickém vývoji organismu do euchromatického stavu a naopak 4.

2.
Epigenetická regulace genové exprese

Epigenetická regulace genové exprese je založena na reverzibilních změnách chromatinové struktury, které mohou dědičně ovlivnit transkripční aktivitu genů. Genetická informace, uložená v sekvenci nukleotidů v molekule DNA, není epigenetickými regulačními mechanismy ovlivněna. Mezi epigenetické regulace genové exprese patří chemická modifikace DNA a histonů, remodelace chromatinu, vazba interferenčních RNA na hnRNA nebo topografické parametry genů v jádře. 

2.1
Chemická modifikace DNA a histonů

DNA a histony mohou být chemicky modifikovány methylací, acetylací, fosforylací nebo ubikvitinací. V heterochromatinu se DNA nachází v methylovaném stavu. U savců je DNA methylovaná pouze na cytosinech v CpG oblastech. 

Struktura chromatinu závisí na nespecifických elektrostatických interakcích mezi silně bazickými a kladně nabitými histony a záporně nabitou cukr ‑ fosfátovou kostrou. Různé typy kovalentních modifikací mohou ovlivnit dynamickou strukturu nukleosomu, a tak přispět 
k míře přístupnosti proteinových faktorů k DNA. Histony jsou postranslačně modifikovány na aminokyselinových zbytcích lysinů v N-terminálních koncích, které nejsou součástí jádra nukleosomu, ale vybíhají do stran a tvoří tzv. volné konce. Acetylace histonů je spojena 
s transkripční aktivitou chromatinu, zatímco hypoacetylace histonů signalizuje transkripčně inaktivní chromatin. Methylace v histonu H3 na zbytku aminokyseliny lysin 9 (H3 - K9) je charakteristická pro heterochromatin. H3-K9 lysin může být mono-, di-, nebo trimethylován. Vysoký stupeň methylace podporuje vazbu s heterochromatický protein 1 12, 13.

2.1.1
Heterochromatický protein 1 (HP1)

HP1 protein byl poprvé identifikován u Drosophily 14 , kde se účastní epigenetického umlčení genů přemístěných blízko nebo do heterochromatické oblasti 15. HP1 je protein nehistonové povahy, který se účastní tvorby a stabilizace vyššího řádu chromatinové struktury 16, 17. HP1 protein obsahuje N‑terminální chromodoménu a strukturně podobnou C‑terminální "stínovou" chromodoménu 18. Tento protein je zapojen v methylaci lysinu 9 na histonu H3 19 a vytváří vazbu s globulární částí nukleosomu, která je důležitá pro tvorbu heterochromatinu 20. 

HP1 byl identifikován u mnoha různých organismů, u člověka se vyskytuje ve třech isoformách: HP1HsHP1Hs a HP1Hs Rozdíl mezi isoformami je ve 3 aminokyselinových zbytcích na N ‑ terminální chromodoméně, což ovlivňuje jeho interakci s ostatními proteiny 
v jádře 20. Lidský HP1 se může účastnit umlčení genů, replikace DNA, depozice histonů a organizace chromatinu v jádře 16. 

HP1se nalézá v heterochromatických oblastech a může také asociovat s deacetylasami a methyltransferasami, které chemicky modifikují histony, a zapříčinit vznik lokálního heterochromatinu. Naopak HP1se převážně vyskytuje na euchromatinu. HP1asociuje 
s oběmi formami chromatinu 21. Menší specifita HP1 a HP1 pro heterochromatin ukazuje, že by mohli mít HP1 proteiny významnou roli i pro tvorbu euchromatinu. Dalším rozdílem mezi podtypy je, že HP1 a HP1 jsou v buněčném jádře modifikovány fosforylací, zatímco HP1 tuto modifikaci postrádá 22. 
2.2
Topografie jádra

Obecný pohled na regulaci genové exprese spočívá ve vazbách specifických transkripčních faktorů na promotory genů, jejich interakcích s kofaktory nebo chemické modifikace DNA 
či histonů. Prostorová organizace a přeskupení genů a chromosomálních teritorií hrají pravděpodobně také významnou roli v regulaci genové exprese. Topologická organizace chromosomálních teritorií, chromosomálních domén a samotných genů je specifická pro každý typ buňky a jejím úkolem je pravděpodobně aktivace specifických tkáňových genů 23.

Chromosomální teritoria menších chromosomů jsou přednostně umístěny uvnitř a větší na periferii jádra 24. Chromosomy o podobném objemu DNA, ale rozdílné genové hustotě, zabírají odlišné pozice v jádře 25. Příkladem jsou velikostně podobné chromosomy 18 a 19; chromosom 19 je bohatý na geny a je umístněn kolem 50% jaderného poloměru, zatímco genově chudý chromosom 18 je umístěn na jeho periferii (obr. 2e) 26. Vzácně je také možné pozorovat výskyt prostorové asociace chromosomů, např. u lidských T-lymfocytů dochází 
k dočasné asociaci chromosomů 15 v oblasti 15q11 ‑ 15q13 27.

Heterochromatin je obvykle umístěn na okraji nebo ve středu jádra 5, 28, 29, 30, 34 a je připojen k jaderné lamině. Naopak euchromatin se nachází více středovou pozici (obr. 2d). Umístění heterochromatinu na okraj jádra a obzvláště proti jaderné membráně, může být způsobeno interakcí HP1 proteinu s lamin B - receptorem (LBR) a jadernou laminou. Organizace chromatinu má také funkční význam. Okrajové umístění heterochromatinu soustředí aktivní elementy ke středu jádra, kde probíhá s maximální aktivitou replikace a transkripce 10.

Umlčené geny se nejčastěji vyskytují v oblastech blízko jaderné periferie, centromer a jadérka 32. Umístění umlčených genů koreluje s jadernou organizací chromatinu. Aktivní geny se častěji nacházejí ve vnitřní části jaderného objemu (obr. 2b) 28, 31, 32, 33, 34 . 

2.2.1
Model chromosomálních teritorií a interchromosomálního prostoru (CT ‑ IC)

Pomocí fluorescenční in situ hybridizace (FISH) bylo v roce 1970 potvrzeno, 
že chromosomy zabírají samostatná, ohraničená teritoria v jádře (obr. 2). Chromosomální teritoria (CT) vznikají během pozdní telofáze/ranné G1 fáze buněčného cyklu rozbalením struktury mitotického chromosomu do prostoru interfázního jádra. CT jsou v jaderném prostoru prakticky imobilizována, posun bývá menší než 1m 35. Genové lokusy v CT vykazují dynamický pohyb v rozsahu 0,5 m 36. Heterochromatická doména je méně dynamická než euchromatická 37. Aktivní geny bývají přednostně umístěny na povrchu CT, zatímco umlčené geny a strukturní DNA jsou uloženy uvnitř CT 33. 

Tato pozorování dala podnět k tvorbě nového modelu jaderné organizace chromatinu, ve kterém se mezi jednotlivými CT nachází interchromatinový prostor (IC) vyplněný nukleoplazmou 6. Podle tohoto modelu si lze chromosomální teritoria představit jako kompaktní objekty s vrásněným povrchem, protkané kanálky o různé velikosti vedoucí do jejich vnitřních částí. IC začínající v jaderných pórech je tvořen lakunami a interchromosomálními kanály 38. Stabilizace IC je zajištěna repulsivními elektrostatickými silami mezi sousedními CT 39. Povrch CT má vlastnost funkčních bariér, které nepropouštějí do interchromatinového prostoru makromolekuly a větší multiproteinové komplexy. To je hlavní rozdíl mezi CT ‑ IC modelem a ostatními modely jaderné organizace chromatinu 
v interfázním jádře, ve kterém jsou CT tvořena euchromatinem nebo chromatinovými smyčkami 6.

Aktivní geny umístěné na povrchu CT jsou lépe přístupné k jaderným kompartmentům 
z IC narozdíl od umlčených genů nacházejících se uvnitř CT (obr. 2d) 6. Ale i geny, umístěné uvnitř CT mohou být exprimovány. Kanálky IC vedou i do interchromosomálního prostoru. Také může dojít k vystoupení genového lokusu z vnitřní oblasti na povrch CT ve formě velké DNA smyčky (obr. 2a). Smyčky mohou dosáhnout velikosti několika mikronů 36 a mohou expandovat do teritoria sousedního chromosomu, aniž by interagovaly s jeho chromatinem 40. 

Relokace DNA smyčky, obsahující lokus genu, z euchromatické do heterochromatické oblasti je dalším epigenetickým regulačním mechanismem (obr. 2d). Příkladem takové relokace je lokus genu pro -globin v erythrocytických prekurzorech, který vytváří DNA smyčku bez indukce transkripčním signálem. Tvorbu DNA smyčky umožňuje sekvence zvaná -globin - LCR (kontrolní region lokusu), která je potřebná pro vysokou expresi -globinu (obr. 3). Při deleci LCR -globinový lokus DNA smyčku nevytváří, ale gen je umístěn na povrchu CT a vykazuje sníženou expresi. Při záměně -globin - LCR podobnou sekvencí, která umožňuje tvorbu DNA smyčky lokusu IgH u aktivních B-lymfocytů, se smyčka 
s -globinem vytváří. Smyčka ale zasahuje do heterochromatické oblasti v jiné oblasti CT,
 ve které dochází k umlčení genu. Je to způsobeno tím, že IgH lokus není u B-lymfocytů umístěn blízko heterochromatické oblasti 41. Podobně lokusy genů s vysokou expresní aktivitou (např. geny strukturálních proteinů nebo enzymů metabolických drah) jsou umístěny v chromosomálních doménách, které jsou daleko od domén s geny s nízkou aktivitou 
exprese 43. 

Tvorba smyček nemusí nutně znamenat zvýšenou aktivitu transkripce, ale spíše může mít význam v aktivaci lokusů genů pro specifický typ buňky 23, 44. Tvorba DNA smyček byla také prokázána u koordinovaně regulovaných genů (HMC komplex) 45 a vyskytuje se častěji 
u genově bohatých domén 46. 
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Obr. 2 Topografické parametry chromosomálních teritorií a genů v jádře 

Chromosomy se v interfázním jádře rozbalují do ohraničených oblastí chromosomálních teritorií (CT). CT jsou obklopeny interchromosomálním prostorem (IC), tvořeným jadernou cytoplazmou a jadernými kompartmenty. (a)  Genový lokus může ve formě DNA smyčky vystoupit z CT do IC, kde je aktivována jeho exprese (zelená) nebo k jaderné periferii, kde je umlčen (červená); (b) CT genově bohatého chromosomu 19 zabírá více středovou pozici než CT genové chudý chromosom 18; (c) Vystoupení genového lokusu ve formě DNA smyčky z heterochromatické (fialová) do euchromatické oblasti (žlutá), dochází k aktivaci genu (zelená), naopak z euchromatické do heterochromatické oblasti k umlčení genu (červená); (d) Pozice genu 
v chromosomálních doménách určují míru jeho exprese: aktivní geny (zelená) se nacházejí na okraji chromosomálních domén, zatímco umlčené geny (červená) uvnitř; (e) Genově bohatý chromatin (zelená) je většinou lokalizován uvnitř jaderného objemu, zatímco genově chudý chromatin (červená) se především nachází na periferii jádra a jadérka.
2.3
Jaderné kompartmenty
Jádro je vysoce organizovaná struktura s jednotlivými chromosomálními teritorii a řadou dalších jaderných kompartmentů. Jaderné kompartmenty nemají vlastní strukturu, je možné je popsat jako místa s vysokou koncentrací jaderných proteinů. Nejlépe charakterizované jaderné kompartmenty jsou jadérko, PML a Cajal tělíska a spliceosom. 

Nejmenšími a nejpočetnějšími jadernými kompartmenty jsou replikační ohniska, která byla popsána v souvislosti s ~1 Mbp chromatinovými doménami. Dalším velmi významným a početným kompartmentem jsou „transkripční továrny“ 9.

„Transkripční továrny“ jsou místa s vysokou koncentrací enzymu RNA Polymerasy II (RNAP2) (obr. 3) 47. Velikost transkripčních ohnisek je od 40 - 80 nm a jejich počet v jádře se pohybuje od 500  do 10000. Každá transkripční továrna, oproti replikačním ohniskům, asociuje s více ~1 Mbp chromatinovými doménami 48. Transkripční továrny kromě RNAP2 obsahují i transkripční iniciační faktory, templátovou DNA a nově syntetizovanou hnRNA a slouží jako místa transkripce a posttranskripčních úprav transkriptu. Regulační a kódující sekvence mohou interagovat s transkripčními továrnami pouze pokud jsou umístěny na povrchu chromatinové oblasti nebo v chromatinové smyčce vysunuté do IC.

Na základě existence transkripčních továren vznikl nový model průběhu transkripce,
 ve kterém je RNAP2 fixována k transkripčním továrnám. Templátová DNA se pohybuje přes transkripční továrnu, na rozdíl od klasického modelu, ve kterém se RNAP2 posouvá podél DNA. Nově vzniklý transkript je z transkripční továrny po skončení transkripce vyloučen do interchromosomálního prostoru 49. Nový model podporuje fakt, že neustále aktivní RNAP2 a transkribovaná DNA zaujímá v interfázním jádře stálou pozici 49.

Velkým transkripčním továrnám se podobají OPT (Oct1, PTF a TBP) domény. OPT domény obsahují velké množství transkripčních faktorů, např. Oct1, PTF, TBP, SP1 50. Velmi všestranným kompartmentem jsou PML tělíska, které obsahují velkou škálu nejrůznějších proteinů a jsou zapojeny v transkripci a opravě DNA, ochraně před virovou infekcí a stresem, v regulaci buněčného cyklu, proteolýze a apoptóze. 
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Obr. 3 Transkripční továrna 

Genový lokus vystupuje ve formě DNA smyčky z CT do IC ke transkripční továrně. Tvorbu DNA smyčky, např. pro -globin, umožňuje kontrolní region lokusu, LCR. Barevně jsou označeny různé DNA vazebné elementy,  např. transkripční faktory, RNA polymerasa. 

3.
Granulopoéza

Všechny typy krevních elementů se vyvíjí z hematopoetické kmenové buňky (HSC), která se nachází v kostní dřeni. Hematopoetická kmenová buňka má téměř neomezenou schopnost sebeobnovy v nediferencované formě (proliferace) a velmi širokou schopnost diferenciace (pluripotence). HSC se v kostní dřeni vyskytuje ve velmi nízkém počtu.

Při buněčném dělení vytváří dvě sub ‑ populace: dlouho ‑ žijící HSC (LT ‑ HSC), které jsou kopií mateřské buňky a krátce ‑ žijící HSC (ST – HSC) schopné dále diferencovat do specifického typu krevního elementu. LT ‑ HSC jsou schopny proliferace po celý život člověka, zatímco ST ‑ HSC proliferují krátkou dobu (8 - 10 týdnů). Porucha genomu 
u LT ‑ HSC vede k tvorbě leukemických a klonogenních nádorových buněk 52.

ST ‑ HSC diferencují do multipotentních progenitorových buněk. Diferenciace ST ‑ HSC je regulována IL - 3 (Interleukinem - 3) a GM - CSF (Granulocytický - monocytický kolonie stimulujícím faktorem). IL - 3 a GM - CSF patří mezi cytokiny, které působí na různé typy buněk a indukují širokou škálu odpovědí. Váží se na cytokinové receptory buněk a přes intracelulární signální dráhu vyvolají změnu genové exprese 51.

Multipotentní progenitorové buňky diferencují do dvou buněčných typů: lymfoidní kmenové buňky a  myeloidní kmenové buňky. Z lymfoidní kmenové buňky vznikají
 B -lymfocyty, T - lymfocyty a NK - buňky. Myeloidní kmenová buňka naopak diferencuje do erythrocytů, granulocytů, makrofágů a megakaryocytů 52.

3.1
Neutrofilní cesta granulopoézy

Neutrofil je nejběžnějším typem granulocytu vyskytující se v lidské krvi a v kostní dřeni. Neutrofily vznikají v kostní dřeni granulopoézou (obr. 4). Na rozdíl od ostatních hematopoetických drah, je granulopoéza provázená drastickou změnou jaderné a cytoplazmatické struktury buňky.

Z myeloidní kmenové buňky vzniká indukcí cytokiny IL - 3 a GM - CSF progenitorová buňka společná pro neutrofilní a monocyt/makrofágovou linii. Iniciace diferenciace nastává během G1/S a je ukončena v G1/G0 fázi buněčného cyklu. Po specifické aktivaci G - CSF (granulocytický - kolonie stimulujícím faktorem) progenitorová buňka diferencuje do myeloblastu 52. 

Myeloblast (průměr 15 ‑ 20 m) má velké kulaté jádro s 2-5 jadérky. Myeloblastické buňky se vyvíjejí do posledního mitoticky aktivního stádia granulopoézy, promyelocytu.

Promyelocyt (průměr 14 ‑ 25m) je největší buňkou v granulopoéze. Ve velkém kulatém nebo oválném jádře s 1 ‑ 3 jadérky začíná docházet ke kondenzaci chromatinu. 
V promyelocytu začíná exprese genů pro proteiny primárních granulí. Granulocytární proteiny jsou poté shromažďovány v Golgiho aparátu, který odškrcováním svých stěn utváří viditelná primární granula. Primární (azurofilní) granula obsahují myeloperoxidasu, kyselou hydrolasu, elastasu, BPI protein (důležitým pro usmrcení G- bakterií),  ‑ glukuronidasu, defensiny (proteiny bohaté na cystein používané proti bakteriím, houbám, a opouzdřeným virům), elastasu, proteinasy a azurocidin 52. 

Dalším stádiem je myelocyt (průměr 15 ‑ 18 m), který má menší oválné jádro lokalizované mimo centrosomální region buňky. Centrosomální postavení začíná zabírat Golgiho aparát. V myelocytu se začínají exprimovat proteiny sekundárních specifických granulí. Sekundární granule obsahují lactoferin, vazebný protein pro vitamin B12 a b558, který je membránovou komponentou NADPH-oxidasy. Navíc jsou v granulích přítomny receptory pro chemoatraktanty 53, histaminasu, receptory podporující adherenci, receptor pro laminin, CD11b, 2-integrin a lysozym.

Kondenzací a svraštěním jádra se vytváří metamyelocyt (průměr 12 ‑ 16 m) obsahující terciární granule, ve kterých je skladována gelatinasa. Gelatinasa napomáhá průniku neutrofilu přes bazální membránu do míst zánětlivé reakce 54. V tomto stádiu je chromatin 
v jádře vysoce kondenzovaný. 

Nevyvinutá forma neutrofilu (průměr 10 ‑ 15 m) má specifické rohlíčkovité jádro bez segmentace. Dospělý neutrofil (průměr 10 ‑ 15 m) vzniká po 9 ‑ 10 dnech od počátku granulopoézy. Neutrofil je typický segmentovaným jádrem, složený ze 3 ‑ 4 laloků ddělených tenkými filamenty. Neutrofil obsahuje všechny tři typy granulí (primární, sekundární a terciární) a navíc vytváří sekreční váčky. Sekreční váčky slouží jako rezervoár aktivovaných membránových receptorů. Po aktivaci neutrofilu váčky fúzují s plazmatickou membránou a dochází k mobilizaci a bobtnání granulí, aktivaci iontových kanálů, změně intracelulárního pH a přestavbě cytoskeletu 55. 

V lidském organismu vznikají neutrofily v játrech lidského plodu již kolem 5.týdnu po oplodnění z kmenových buněk žloutkového váčku. Během postnatálního života vývoj neutrofilů přechází do kostní dřeně 56. V kostní dřeni jsou neutrofily zadržovány 5 dní jako rezerva organismu. Jakmile je neutrofil uvolněn z kostní dřeně, cirkuluje v krvi, přechází do plicní tkáně, kde je skladován nebo proniká k místu infekce a zde se zapojuje do zánětlivé reakce 54. 
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Obr. 4 Neutrofilní granulopoéza 

Diferenciace myeloidní kmenové buňky do neutrofilu. Nad šipkami jsou pospány typy cytokinů účastnící se regulace diferenciace v neutrofilní granulopoéze. 

3.2
HL-60 buněčná linie

Pro studium jaderné architektury a regulace genové exprese během hematopoézy bylo potřeba získat buněčné linie kmenových buněk, schopné rychle proliferovat v médiích a po indukci cytokiny nebo chemickými činidly diferencovat do daných typů krevních elementů. Některé získané linie leukemických buněk, tvořené rannými silně proliferujícími stádii hematopoézy, vytváří unikátní  model ke studiu buněčných a molekulárních změn zapojených v proliferaci a v diferenciaci. HL-60 je první získanou dlouhožijící suspenzní kulturou lidských myeloidních leukemických buněk.
HL-60 buněčná linie byla získána z periferní krve 36-leté kavkazské ženy s akutní promyelocytární leukémií (APL) 57. Buněčná linie HL-60 se převážně skládá 
z promyelocytů a myeloblastů 58. V kultuře mají buňky velké jádro, basofilní cytoplazmu 
s nápadnými azurofilními granulemi. U 5 ‑ 10% buněk byla pozorována spontánní diferenciace do mononukleárním fagocytů nebo neutrofilů.

Buněčná linie má vlastnosti maligních buněk a exprimuje širokou škálu 
onkogenů 59, vykazuje karyotypické abnormality a karyotypické podobnosti s APL 
pacienty 60, např. gen pro protein p53 je často u Hl-60 deletován a nedochází k jeho expresi (delece krátkého ramene chromosomu 17) 61. HL-60 neexprimuje alkalickou fosfatasu nebo 
- naftol AS - D acetát esterasu, charakteristickou pro in vivo získané neutrofily a myeloidní buňky 57.

Pomocí chemických činidel je možné v buněčné linii HL-60 navodit granulocytární, monocytární a megakaryocytární diferenciaci. Často bývá využívána pro zkoušení nových terapeutických postupů pro léčbu promyelocytické leukemie 61. Pro diferenciaci HL-60 do granulocytů se nejčastěji používá all - trans - retinová kyselina (ATRA) 83 a dimethylsulfoxid (Me2SO, DMSO). Podrobný mechanismus indukce diferenciace pomocí DMSO není znám, ale pravděpodobně souvisí se zvýšením fluidity buněčné membrány, zvýšením absorpce vápníku, změnou aktivity proteinkinasy C (PKC) a regulací exprese c-myc a p53 genu. Optimální podmínky pro diferenciaci do neutrofilů jsou  inkubace HL-60 v 1,25% DMSO po dobu 5-7 dnů 64, 63.

Dalšími indukčními činidly používanými ke granulocytické diferenciaci jsou dibutyryl cAMP (dbcAMP) a inhibitory cAMP fosfodiesterázy, DNA hypomethylační činidla 
(5-azacytydin) nebo inhibitor topoisomerasy II (Novobiocin) a rostlinné cytokininy (Isopentyladenin (IPA), kinetin a benzyladenin) 62.

Neutrofily  vydiferencované z HL-60 pomocí indukčních činidel mají mnoho funkčních vlastností neutrofilů z periferní krve. Obsahují komplement, jsou schopny chemotaxe, produkují superoxidové radikály, lysozym a fagocytosou mohou zabíjet bakterie 57, 58.

3.3
Vlastnosti a funkce neutrofilu

Nejtypičtějším znakem neutrofilu je jeho segmentované jádro a 4 typy cytosolických granulí obsahujích enzymy elastasu (ELA) a myeloperoxidasu (MPO), antimikrobiální enzymy, jako defenziny, lysozym nebo laktoferin. Enzymová výbava neutrofilů je potřebná k imunitní odpovědi organismu vůči opouzdřeným virům, bakteriím, houbám a vícebuněčným patogenům.

Dospělé neutrofily nacházející se v kostní dřeni, v krvi a marginálním tkáni existují ve třech stádiích: klidovém, primárním a aktivovaném 65. Primární neutrofily jsou charakterizovány stavem nejvyšší citlivosti k aktivačním stimulům, stejně dobře jako velkou životaschopností. Neutrofil je schopný chemotaxe pomocí reorganizace aktivního cytoskeletu a aktivace proteinů regulujících jeho strukturu. Také může adherovat pomocí selektinů, které produkují endoteliální buňky a proniknout se do místa zánětu ve tkáni  přes pojivovou tkáň diaperezou.

Hlavní funkcí neutrofilu je likvidace patogenů, která může být realizována několika způsoby. Neutrofil pohltí bakterie fagocytosou a vytvoří z granulí fagosom, ve kterém jsou bakterie pomocí antimikrobiálních proteinů a oxidantů lyzovány. Větší mnohobuněčné organismy jsou napadány neutrofily extracelulárně. Obsah neutrofilních granulí je na povrch patogenu vyvrhován exocytosou. Další způsob likvidace patogenů je pomocí struktury zvané neutrofilní extracelulární past (NETs), tvořené z vláken DNA, ve kterých je antimikrobiální aktivita uplatňována kationickými proteiny, elastasou a histony. Tento mechanismus je účinný vůči patogenům, kteří žijí v intracelulárních prostorech 66.

Aktivovaný neutrofil přežívá několik dní, naopak inaktivovaný podléhá apoptose během 
6 hodin. Po apoptose je neutrofil pohlcen makrofágy a okolními epiteliálními buňkami. Neutrofily také hrají důležitou roli v zánětlivé odpovědi, nádorové imunitě, při odmítání transplantátů a autoimunitních nemocech. Jsou citlivé na změnu homeostázy (infekce, stress, změny molarity, teploty) a interagují s endoteliálními buňkami a monocyty a modulují jejich funkci 67.

3.4
Jaderná architektura HL-60 buněčné linie a granulocytů

Buněčná linie HL-60 má velké kulaté jádro se 2-4 jadérky 58. Na okraji jádra se také mohou utvářet mikrojadérka, která jsou produktem abnormální mitosy.

Jádro neutrofilů se nejčastěji skládá ze 3 - 4 laloků spojených tenkými filamenty, které obsahují DNA 69. Neutrofilní laloky mají vysoce variabilní tvar a velikost. K segmentaci a smrštění jádra dochází proto, aby se mohl neutrofil pohybovat přes cévní kapiláry 
(s průměrem 2-15 m) nebo do tkáně k místům zánětu přes póry o velikosti 1-2 m 70.

Během diferenciace do granulocytů dochází ke zmenšení buňky, snížení cytoplazmatické basofility, změně azurofilních granulí za menší specifická granula 59 a změně genové exprese. Jádro se zmenšuje, ale jaderný povrch se díky zvrásnění a segmentaci zvětšuje 72, 73, 74. Chromatin v jádře je vysoce kondenzovaný a umístěný u jaderné periferie 75. Velikost kondenzovaných chromosomálních teritorií nekoreluje s velikostí mitotických chromosomů. Velké chromosomy vytvářejí chromosomální teritoria velikostně srovnatelná 
s chromosomálními teritorii malých chromosomů.

Přes vysokou kondenzaci chromatinu aktivované neutrofily vykazují po indukci bakteriálními lipopolysacharidy rychlou a rozsáhlou změnu genetické exprese 96,97. Reagují na odlišné stimuly přestavbou vlastního chromatinu, který je považován za terminálně kondenzovaný a exprimují širokou škálu nových mRNA 68,95. Neutrofil může také syntetizovat proteiny ze stabilizovaných mRNA transkriptů 77.

Jádro během diferenciace do granulocytů ustupuje z centrosomální pozice na okraj buňky a centrální pozici zabírá Golgiho aparát. Změna postavení interfázního jádra v buňce je způsobena posunem dyneinů po mikrotubulárních vláknech (MT), které jsou součástí buněčného cytoskeletu 71.  Ribosomy, které u HL-60 linie obklopují celý povrch jádra se 
u segmentovaného jádra neutrofilu soustředí do prostorů mezi laloky. Segmentované jádro dokonce obsahuje svraštělé jadérka 74, 75.

Při segmentaci obsahuje jádro neutrofilů nízkou hladinu laminu A/C a B1, díky čemuž je jádro vysoce deformabilní, ale naopak vykazuje zvýšenou expresi lamin B receptoru (LBR). LBR je zanořen do vnitřní membrány pomocí transmembránové C-domény a asociuje 
s laminem B, chromatinem a HP1 proteinem v N-terminální doméně. Při absenci povrchového LBR nedochází k jaderné segmentaci a normální periferní heterochromatin se redistribuuje více do centrálně kondenzované formy 76. 

Olins at. al byl popsán pravděpodobný model segmentace jádra neutrofilů 74, 75:

1. Díky vysoké expresi LBR dochází k silnější fixaci heterochromatinu k flexibilnímu jadernému povrchu

2. Jaderný povrch se začíná zvrásňovat v centrosomolních regionech vlivem pohybu dyneinů podél MT.

3. Nový materiál, potřebný pro tvorbu membrány, je k jadernému povrchu přidáván přes laterální difúzi z endoplazmatického retikula 72. 

 Výrazným nedostatkem tohoto modelu je, že lidské neutrofily z periferní krve neobsahují v jádře HP1ani HP1 protein. HP1se sice v neutrofilním jádře vyskytuje, ale v malé míře v centrálním regionu obsahující euchromatin. Tvorba heterochromatinu neutrofilů je, díky deficitu HP1 proteinu, odlišná od jiných typů buněk 82 a její mechanismus zůstává neobjasněn.
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Obr. 5
 Rozložení chromatinu v jádře HL-60 buněčné linie a neutrofilu

HL-60 - Chromatin v interfázním jádře HL-60 buněčné linie je rozbalen do chromosomálních teritorií. Heterochromatin se nachází nejčastěji na jaderné periferii a v oblasti jadérka, euchromatin uvnitř jádra. Jádro obsahuje velká jadérka; Neutrofil - Chromatin je vysoce kondenzovaný a umístěný na jaderné periferii. 

4.
DNA Microarrays

Technologie DNA microarrays patří mezi nejmodernější biotechnologie a zaznamenává 
v posledních letech velký rozvoj. DNA microarrays jsou mikroskopická sklíčka nebo membrány, které na svém povrchu nesou ve "spotech" (200 x 200 m) ukotvené fragmenty komplementární DNA (cDNA, o délce až 5 Kb), oligonukleotidů (oDNA, o délce 25 ‑  80 pb) nebo fragmenty chromosomální DNA. 

  Myšlenka a konstrukce první cDNA microarrays pochází z týmu Marka Scheny (Strandfordská Universita, USA). Schena ukotvil na sklíčko fragmenty cDNA, uměle syntetizované nebo získané z DNA knihoven, pomocí vysokorychlostního robotického 
tisku 79. 

Technologie cDNA microarrays umožňuje monitorovat expresní profil vzorku v závislosti na statusu vyizolované celkové RNA. Ta je pomocí enzymu reverzní traskriptasy přepsána do cDNA. Při syntéze cDNA dochází k zabudování značených nukleotidů konjugovaných 
s rozdílnými fluorochromy do struktury DNA. Po naznačení je cDNA obou vzorků (kontrolního i zkoumaného) nanesena a hybridizována na microarrays sklíčka, kde dochází k hybridizaci s příslušnou cDNA ukotvenou ve spotech. Nejčastěji se v dnešní době používá tzv. duální barvení. Pomocí dvou rozdílných fluorochromů (např. Cy3 a Cy5) jsou nabarveny zkoumaný a kontrolní vzorek. Ty následně kompetují o vazebné místo na microarrays. Výsledkem je stanovení rozdílu v expresi mezi jendotlivými geny. Microarrays sklíčka jsou snímána speciálními scanery, poskytující hodnoty intenzit fluorochromů ve formě 16-bitových obrázků. Hodnota intenzity fluorescence v jednotlivých spotech pak odpovídá míře exprese jednotlivých genů nanesených na spotech.

Na základě srovnání vzájemného poměru intenzit fluorescence zkoumaného a kontrolního vzorku je možné stanovit geny se sníženou či zvýšenou expresí ve zkoumaném vzorku ve srovnání s kontrolním vzorkem. 
cDNA microarrays umožňují monitorování genové exprese a vzájemné porovnání jejich míry mezi zkoumanými vzorky ‑ buněčnými liniemi, různými typy maligních onemocnění nebo stádii v buněčné diferenciaci. Poskytuje příležitost ke zkoumání specifických a globálních vztahů mezi geny a získávání informací o molekulární struktuře, buněčném metabolismu, vývoji, adaptaci a evoluci na úrovni genů 84.
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Obr. 6  Princip cDNA microarrays experimentu

Z buněčného preparátu (z kontrolních a zkoumaných buněk) je vyizolována celková RNA a pomocí reversní transkripce společně s flourochromy modifikovaném dCTP je RNA přepsána do značené cDNA. cDNA obou je hybridizována na microarray, kde pak vzájemně kompetují o vazebná místa cDNA sond ukotvených na microarray sklíčku. Po promytí nenavázané cDNA je microarray snímán speciálními scanery.

5.
Fluorescenční in situ technologie

Fluorescenční in situ technologie jsou metody, využívající přímo či nepřímo fluorescenčně značené sondy ke stanovení topografických parametrů DNA, RNA nebo proteinů. Nejdřív je provedena fixace vzorku na mikroskopické sklíčko pomocí fixativů a poté jsou sondy vizualizovány pomocí fluorescenčního mikroskopu. Fluorescenční in situ technologie lze rozdělit na FISH (fluorescenční in situ hybridizaci) a imunoflourescenční značení.

5.1
Fluorescenční in situ hybridizace (FISH)

FISH je detekční metoda, umožňující vizualizaci žádaných sekvencí nukleových kyselin přímo na cytologických preparátech obsahující morfologicky zachované chromosomy (metafázní FISH), jádra (interfázní FISH) nebo tkáňové řezy. Vizualizace je umožněna pomocí jednořetězcové hybridizační sondy vázající se komplementárně k cílové sekvenci DNA na mikroskopickém skle.

Jako sondy lze použít RNA a DNA sekvence. Typickými sondami používanými pro sledování topografických parametrů genů v jádře jsou sekvence cDNA, uměle nasyntetizované oligonukleotidy nebo naklonované fragmenty genomové DNA získané
 z DNA knihoven (např. BAC, PAC). Sondy mohou být přímo nebo nepřímo značeny flourochromy. V prvním případě je sonda značena zabudováním flourochromem modifikovaných nukleotidů (dUTP, dTTp). Pro přímé značení se nejčastěji používá zelený FITC (flouroisothiokyanát), červený Texas Red, Spectrum Red, Spectrum Orange nebo rhodamin. Při nepřímém způsobu značení jsou do DNA sondy včleněny chemicky modifikované nukleotidy. Po hybridizaci s takto značenou sondou je třeba provést imunodetekci pomocí protilátek konjugovaných s fluorochromem. K podbarvení chromosomové DNA se používá propidium jodid, TOPRO, Hoecht nebo DAPI (4',6-diamino-2-fenylindol dihydrochlorid).

Cílem fixace interfázního jádra je uchovat původní buněčnou a vnitrobuněčnou architekturu a umožnit volný přístup sondy k chromosomální DNA. Fixační metody lze rozdělit do dvou kategorií: organická rozpouštědla a zesíťující činidla. Organická rozpouštědla jako alkoholy nebo aceton odstraňují lipidy a dehydratují buňky a zároveň precipitují jaderné proteiny. Jádra jsou po fixaci organickými rozpouštědly zploštělá a lze je použít pouze pro 2D analýzu. Pro 3D analýzu se používají zesíťující činidla (formol, paraformaldehyd), které tvoří intermolekulární mosty mezi volnými amino - skupinami. 

Pomocí FISH mohou být zviditelněny samostatné geny, virové a repetitivní sekvence, chromosomové oblasti nebo celé chromosomy 7,81. 

5.2
Imunofluorescenční značení 

Princip imunofluorescenčního značení je lokalizace buněčných struktur (DNA, proteinů) pomocí reakce antigen - protilátka. Protilátka je značena fluorescenčním barvivem. Podle počtu na sebe navázaných protilátek rozlišujeme imunoflourescenci jednovrstevnou (přímou) a vícevrstevnou (nepřímou). Při přímé imunofluorescenci se na antigen váže fluorochromem značená primární protilátka. U nepřímé imunofluorescence se na antigen naváže primární protilátka a na ni v druhé vrstvě se váže sekundární protilátka konjugovaná s fluorochromem. Sekundární protilátka je vyrobena proti imunoglobulinu primární protilátky. Druhá vrstva nemusí být vždy protilátkou, může být nahrazena jiným komplementem, např. systémem biotin ‑ avidin. Primární protilátka je kovalentně modifikována biotinem. Fluorescenčně značený glykoprotein avidin se s vysokou afinitou váže na biotin. 
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Obr. 7  Imunofluorescenční metody

 (a) přímé imunofluorescenční značení; (b) nepřímé značení se sekundární protilátkou modifikovanou fluorochromem; (c) nepřímé značení s biotinylovanou sekundární protilátkou, náslená vizualizace je provedena avidinem s konjugovaným fluorochromem
Imunofluorescenčního značení lze použít také k lokalizaci a určení přibližné koncentrace jaderných kompartmentů a jejich proteinů, proteinů histonové a nehistonové povahy a chemicky modifikovaných bazí v DNA. 

ImunoFISH je kombinací obou předchozích metod. Díky této metodě lze sledovat vzájemnou lokalizaci mezi genovými sekvencemi (chromosomálními doménami) a jadernými proteiny, které mohou určovat stav chromatinu (HP1 v heterochromatinu) nebo přítomnost replikačně nebo transkripčně aktivních proteinů (např. RNA Poly II u transkripčích továren)

5.3
Fluoresceční in situ metody ve spojení s vysokorozlišovací cytometrií

Centrum analýzy biomedicínského obrazu (CABO) z Fakulty Informatiky Masarykovy Univerzity ve spolupráci s Biofyzikálním ústavem Akademie věd v Brně vyvinul systém, který umožňuje studovat vlastnosti a strukturu chromatinu v lidských buňkách. Přístroj se nazývá Vysokorozlišovací cytometr (High resolution cytometry, HRMC) a stojí na pomezí konfokálního mikroskopu a flow-cytometru. HRCM sdružuje výhody obou těchto metod, 
tj. vysoké rozlišení a velký počet analyzovaných objektů. Základem celého systému je kompletně automatizovaný epi-fluorescenční mikroskop Axiovert 100 firmy Zeiss. Přesnost lokalizace vzorku je díky stolku s piezoelektrickým krystalem 0,1 m v příčném pohybu a 0,05 m v pohybu axiálním směrem (používaného pro skenování řezů pro 3D analýzu). Světelným zdrojem je standardní 100W rtuťová výbojka. Excitované a emisní světlo 
z chromoforů prochází přes filtrační systém konfokální jednotky CARV složeného ze 4 částí. Všechny tyto části zaměřují zkoumaný objekt a za pomoci počítače porovnávají zaznamenané emisní a excitační spektra. 

Obrázky jsou pořizovány pomoci digitální CCD kamery Micromax. Tato kamera je opatřena chipem s rozlišením až 1300 x 1030 pixelů (1 pixel o velikosti 6,8 x 6,8 m). Tento systém je chlazen chladícím systémem na -35°C. Snímání je plně řízeno osobním počítačem. Systém komunikuje se softwarem FISH 2.0 84 Tento software podporuje snímání v režimu 2D, 2Dmax a 3D, je schopen separovat od sebe překrývající se jádra nebo neúplná jádra 
z analýzy vyřazovat. Protože parametry všech signálů jsou kontinuálně zapisovány na disk, mohou být prováděny následné hybridizace.  Po zadání polohy sledovaného jádra můžeme sledovat vzájemnou polohu signálu z předchozí hybridizace a signálu nové hybridizace. Počet hybridizací je omezen  pouze kvalitou biologického materiálu. Systém je schopen v ploše (2D), ale i v prostoru (3D) analyzovat přesnou polohu těžiště fluorescenčního signálu, porovnat vzájemné polohy více signálů (i o různých barvách). Režim 2Dmax umožňuje snímání více řezů a výpočet maximálního obrazu, což umožňuje zvětšit hloubku ostrosti.

6.
Materiál a metody

6.1 Buněčné kultury

Lidská leukemická promyelocytická linie HL-60 byla získána z Evropské sbírky savčích buněčných kultur (Porton Down, UK). Buňky byly udržovány v RPMI médiu s 10% fetálním telecím sérem (Pan, Germany) obsahující 100 g/ml streptomicinu, 100U/ml penicilinu a 20mM glutamin při 37°C v atmosféře vzduchu nasyceného 5% CO2.

Buněčná linie HL-60 o počáteční hustotě 2x105 byla diferencována pomocí diferenciačních činidel do granulocytů. Diferenciace HL-60 do granulocytů byla provedena pomocí 
1,25% DMSO (Sigma) a vzorky byly odebrány po 5 dnech od přidání diferenciačního činidla. Izolace granulocytů byla provedena pomocí gradientové centrifugace v Histopaque (Sigma).

6.1.1 Izolace lidských granulocytů

Lidské granulocyty byly následně izolovány z heparinizované krve (20 - 30 U/ml, Heparin) zdravých jedinců (Transfuzní stanice, Brno) pomocí Telebrix-Dextran- Histopaque (Sigma) hustotního gradientu. 10 ml čerstvé heparinizované krve bylo naneseno na hustotní gradient tvořený směsí telebrixu (x) a dextranu v poměru (1:75). Erythrocyty po 1,5-hodinové sedimentaci zůstaly ukotveny na dně kónické zkumavky, horní vrstva obsahovala veškeré leukocyty. Leukocytární vrstva byla odebrána a opatrně nanesena na Histopaque č:.1000. Směs byla  poté centrifugována při 900 g, 30 min, 18-20°C.

6.2 DNA microarrays

V této studii byli použity Human SS-H19K (Clinical Genomic Centre, Canada) obsahující 19 008  fragmentů lidské cDNA, která se na sklíčku vyskytovala vždy pouze v jedné kopii, pozitivní kontroly (fragmenty genu pro Arabidopsis chlorofyl - syntetasu) a negativní kontroly (2xSSC). Spoty byly uspořádány v 12x4 mřížkách po 20x20 spotech.

6.2.1 Izolace RNA

Celková RNA byla získána ze buněčné linie HL-60 a granulocytů. Buňky byly nejdříve stočeny 1200rpm, 5 minut, 25°C a dále homogenizovány v 1ml TRI REAGENTU pomocí mixéru (POLYTRON Systém PT 1200CL).

Z takto upraveného biologického materiálu byla izolována celková RNA přidáním 
0,2 ml chloroformu (Sigma) a centrifugací při 12000 rpm, 15 minut, 25°C. První precipitace RNA byla provedena pomocí isopropanolu (Sigma) a 75% ethanolu (Sigma). Získaná RNA byla dále přečištěna s využitím RNeasy Mini Kitu (QIAGEN). Vyizolovaná a přečištěná celková RNA byla rozpuštěna v superčisté vodě (Sigma). Tato metoda izolace je modifikací protokolu pro izolaci superčisté RNA 85.

6.2.2 Gelová elektroforéza RNA

Pro ověření čistoty vyizolované RNA byla vždy po izolaci provedena neutrální gelová elektroforéza na 1,5% agarózovém gelu, který byl připraven ve směsi MOPS pufru a formaldehydu. Po ztuhnutí byly do elektroforetických komůrek naneseny předem připravené vzorky RNA. Příprava vzorku RNA pro gelovou elektroforézu spočívala v jejich 
10 min inkubaci při 70°C s ethidium bromidem (EtBr) s nanášecím pufrem. Dále byly vzorky zchlazeny na 0°C a naneseny na agarózový gel ponořený v MOPS pufru. Elektroforéza byla provedena při napětí 1,5V/cm gelu tak dlouho až bromfenolová modř, obsažena v nanášecím pufru doputovala do 2/3 délky agarozového gelu (přibližně 3,5 hodiny). 

6.2.3 Gelová elektroforéza DNA

Pro ověření velikosti a čistoty amlifikované cDNA po kvantitativní RT-PCR byla provedena neutrální gelová elektroforéza na 2% agarózového gelu. Agarózový gel byl připraven v TBE pufru obsahujícím EtBr o koncentraci 0,5 g/ml. Po zatuhnutí gelu byly do komůrek naneseny testované vzorky DNA smíchané s TBE a nanášecím pufrem obsahujícím bromfenolovou modř do konečného objemu 6l. Agarózový gel byl ponořen 
v elektroforetickém TBE pufru 1 - 2 mm. Elektroforéza byla provedena při napětí 1,5V/cm na gelu tak dlouho, až bromfenolová modř doputovala do 2/3 délky agarózového 
gelu (cca 2 hodiny). Poté byl gel prohlédnut na transiluminátoru, vyfotografován a kvantifikován pomocí programu GeneTools V3.00.22 (SynGene).

6.2.4 Analýza DNA microarrays

Analýza DNA microarrays se sestává ze tří základních po sobě jdoucích fází: analýzy obrazu, normalizace a statistického zpracování dat.. Analýza obrazu obvykle začíná filtrací nahodilého šumu. Následuje adresace spotů na jejich přesnou pozici v obraze. Segmentačními algoritmy jsou poté nalezeny plochy obrazu, které souvisí s adresovanými spoty. Nalezené plochy poskytují vzorek pro výslednou statistiku, která reprezentuje naměřenou hodnotu exprese. Nejčastěji používanou statistikou je aritmetický průměr. Výsledkem analýzy obrazu je naměřená hodnota exprese pro každý spot v každém použitém kanále (nejčastěji 2 kanály odpovídající barvení pomocí cy3 a cy5). Normalizační fáze analýzy microarrays se snaží co nejvíce potlačit odchylky měření, které nesouvisejí s vlastnostmi vzorku ale jsou způsobené např. rozdílným vstupním množstvím RNA ve vzorku, nastavením skeneru nebo rozdílnými vlastnostmi fluorochromů. Normalizační fáze transformuje data pořízená analýzou obrazu na data, která splňují určité statistické předpoklady vyplývající z požadavků na následnou analýzu. Statistické zpracování dat se nejčastěji sestává z hledání určitého vzorku v normalizovaných datech. Například hledání genů s významnou změnou úrovně exprese. 
Do kategorie zpracování dat se dají zařadit i nejrůznější vizualizace.V této práci byly použity transkripční mapy, které zobrazují míru exprese jednotlivých genů vzhledem k pozici na chromosomu. Pomocí transkripčních map je možné sledovat poziční rozložení genové exprese, proto je jejich nasazení v této práci klíčové pro další interpretaci dat a následných výsledků.
6.3
Příprava hybridizačních sond

6.3.1 Kultivace E. coli nesoucí BAC v plazmidech

BAC jsou bakteriální umělé chromosomy, což jsou fragmenty (několik Kb) lidské DNA uchované v bakteriálních plazmidech. E. coli s BAC fragmenty nesou ve svém plazmidu geny pro rezistenci vůči antibiotiku, např. kanamycinu. 

E. coli nesoucí BAC sekvence RP11-137E22 a RP11-815E8 byli získány z BAC/ PAC genové knihovny (Rocki, Itálie). Obsah vpichu média s E. coli byl přenesen do 10 ml LB média s kanamycinem (40 g/ml) a kultivován v inkubátoru po dobu 5 hodin při 37°C. Poté byly bakterie přeočkovány na misky se selektivní půdou (LB - agar s kanamycinem) a kultivovány 
v inkubátoru přes noc při 37°C. Ráno byly kolonie přeočkovány do 4 x 100 ml LB média 
s kanamycinem a kultivovány na třepačkách v inkubátoru po dobu 16 hodin při 37°C.

6.3.2 Purifikace DNA sondy

Bakteriální suspenze E. coli byla centrifugována při 400 ot./min, 20 minut, 4°C. 
Po odstranění supernatantu byl sediment rozsuspendován ve 20 ml pufru P1 při laboratorní teplotě. K suspenzi bylo přidáno 20 ml pufru P2, směs byla jemně promíchána a 5 minut inkubována při pokojové teplotě. Poté bylo ke směsi přidáno 20 ml pufru P3, který byl předem předchlazen na 0 - 4 °C. Směs byla inkubována 30 minut v ledové lázni a během inkubace byla několikrát promíchána. Po centrifugaci při 12000 ot/min, 30 minut, 4°C byl ihned slit supernatant, obsahující plazmidovou DNA, a recentrifugován při 12000 ot/min,
 15 minut, 4°C. K danému objemu supernatantu při laboratorní teplotě byl přidán 0,7 násobný objem isopropanolu, suspenze byla inkubována 30 minut při 0 - 4 °C v ledové lázni a centrifugována při 15000g, 30 minut, 4°C. 

Supernatant byl opatrně odstraněn a sraženina DNA byla rozpuštěna v 50 l TE pufru
 (pH 7.0) a doplněna QBT pufrem na konečný objem 5 - 12 ml. Pro purifikaci byly použity kolony QIAGEN (číslo). Po důkladném odmytí 5 ml QC a QF pufru nežádoucích příměsí (RNA a proteinů) byla čistá DNA uvolněna z kolony vysokou koncentrací NaCl v QN pufru. DNA byla převedena do TE pufru po přesrážení isopropanolem. 

Koncentrace DNA byla zjištěna pomocí biofotometru z absorbance při 260 nm. 
Pro ověření čistoty a velikosti vyizolované DNA byla použita neutrální gelová elektroforéza na 0,8 % agarózovém gelu v TBE pufru s ethidum bromidem o koncentraci 0,5 g/ml.

6.3.3 Značení DNA sond Nick translační směsí

K 1 g DNA, rozpuštěné v 17,5 l TE pufru, bylo přidáno 20 l translační směsi (Vysis Inc, USA) složené z 5 l 0,1 mM dTTP, 10 l 0,1 mM dNTP a 5 l Nick translačního pufru. Roztok byl jemně promíchán a bylo k němu přidáno 2,5 l fluorochromu konjugovaného 
s dUTP (Spectrum Green nebo Spectrum Orange) a 5 l Nick translačního enzymu. 
Směs byla znovu promíchána a krátce zcentrifugována. 

Reakce byla po 16 hodinách při 15°C zastavena zahřátím na 70°C po dobu 10 minut. Poté bylo k objemu přidáno 10 l Cot - 1DNA, 2 l MB grade a 40 l vody bez DNAas (Sigma). DNA sonda byla přesrážena v 2,5 násobném objemu 100% ethanolu s 0,1 násobným objemem octanu sodného po dobu 15 minut při -20°C. Po centrifugaci při 12000 rpm,
 30 minut, 4°C byla peletka rozsuspendována ve 40 l hybrizolu VII a skladována při -20°C.

6.4
Fluorecenční in situ hybridizace

6.4.1 3D fixace HL-60 a neutrofilů

Buňky byly sedimentovány při 1000 ot/ min, 5 minut, 25°C. Po odstranění supernatantu byly buňky rozsupendovány v PBS a znovu centrifugovány při 1000 ot/min, 5 minut při 25°C. Po následném rozsuspendování v malém objemu PBS byla 100 l buněčná suspenze nanesena na poly- L-lysinové mikroskopické sklo, jemně rozetřena a bez zasychání ponechána stát 
5 - 10 minut. Sklíčka byla 12 minut fixována v čerstvě připraveném roztoku 
4% paraformaldehydu s 0,5% Tritonem-X100 v HEPEM. Paraformaldehyd byl odmyt propláchnutím sklíčka v 1xPBS (3x5minut). Buňky byly poté permeabilizovány v 0,1M HCl 
s 0,5% Tritonem - X100 v 1xPBS při 4°C, promyty v 0,1M Tris - HCl (pH 7.2) po dobu 
5 minut a znovu permeabilizovány v 0,2% saponinu po dobu 5 minut. Po odmytí buněk 
v 1xPBS (3x5 minut) byly póry v jaderné membráně buněk stabilizovány v 20% glycerolu 
v PBS po dobu 20 minut. 

6.4.2 Denaturace a hybridizace cílové a značené DNA

DNA v 3D fixovaných preparátech byla denaturována 16 minut v 50% formamidu (pH 7.0) při 80°C. Preparát byl usušen na vzduchu. 4 l DNA sondy bylo smícháno 
s 8 l hybrizolu VII a poté denaturováno 10 minut při teplotě 70°C. Následně je DNA sonda inkubována 30 - 60 minut při 37°C před nanesením na sklíčko. 

Zdenaturovaná DNA sonda byla aplikována na zdenaturovaný 3D fixovaný preparát. 
Po překrytí a zalepení krycího sklíčka rubbercementem byly preparáty inkubovány 
16 - 20 hodin při 37°C ve vlhké komůrce.

6.4.3 Promývání po hybridizaci

Po odstranění krycího sklíčka v 0,5xSSC byl preparát promyt 15 minut v 50% formamidu ve 2xSSC a 3x5 minut ve 2xSSC s 0,1% Tweenem při 45°C. Následně byla sklíčka odmyta 
v 4 x 5 minut v roztoku 1xPBS s 0,1% Igepalem při 37°C. DNA v jádře byla obarvena 
10 l DAPI (0,2 l/ml) ve Vectashieldu (Vector, Canada) a překryta krycím sklíčkem. 

6.4.4 Získání a analýza obrazu

3D obraz interfázních jader byl získán pomocí vysokorozlišovacího cytometru (HRCM) vyvinutého v naší laboratoři. Systém umožňuje součastně automatické snímání obrazu, online analýzu kvality obrazu a hledání buněčných jader spolu s komprimací a uchováváním obrazu v paměti počítače. Online analýza a snímání bylo prováděno pomocí softwaru 
FISH 2.0 84, umožňující detekci signálu uvnitř jader. Před offline analýzou byla jednotlivá jádra ve 3D řezech (60 řezů po 0,2 m) vyříznuta v programu Batchcrop. Následně byla jádra analyzována v programu Viewer3D. Pro hledání hran jader byl použit algoritmus prahování, kde práh byl určen na základě analýzy histogramu signálu pozadí. Pozice genů byly vypočítány algoritmem EMAX 86, který detekuje pouze významná intenzitní maxima v obraze na základě jejich výšky. Pozice genů, vypočítané jako vážené průměry z hodnot okolo výrazných maxim, jsou normalizovány na tzv. lokální poloměr. Lokální poloměr je udáván v procentech, kde 0% odpovídá výskytům v těžišti jádra a 100% v okolí jaderné membrány. Signály genů byly následně statisticky vyhodnoceny pomocí Sigmaplotu.

6.5
Imunofluorescenční značení

6.5.1 3D fixace HL-60 a neutrofilů

Buňky byly sedimentovány při 1000 ot/ min, 5 minut, 25°C. Po odstranění supernatantu byly buňky rozsupendovány v PBS a znovu centrifugovány při 1000 ot/min, 5 minut při 25°C. Po následném rozsuspendování v malém objemu PBS byla 100 l buněčná suspenze nanesena na poly - L -lysinové mikroskopické sklo, jemně rozetřena a bez zasychání nechána stát 
5 - 10 minut. Sklíčka byla fixována 12 minut v čerstvě připraveném roztoku 
4% paraformaldehydu s 0,5% Tritonem - X100 v 1xHEPEM. Paraformaldehyd byl odmyt propláchnutím sklíčka v 1xPBS (3x5minut). Buňky byly poté 5 minut permeabilizovány 
v 0,2% Tritonu - X100 v 1xPBS při laboratorní teplotě a promyty v 1xPBS (3x5 minut). Poté byly buňky inkubovány 30 minut v 1% BSA.  

6.5.2 Nanesení protilátek

Na 3D fixované jádra byly naneseny primární protilátky a následně sekundární. Ředění protilátky záleží na jejich typu. Pro značení bylo použito 100l protilátky vůči:

· HP1 ředěná 1:500 v roztoku I. Pro vizualizaci byla použity sekundární protilátky vůči králičí IgG konjugované s FITC ředěné 1:200 v roztoku I.

· RNA Poly II ředěná 1:1000 v roztoku I. Sekundární protilátka konjugovaná 
s biotinem, ředěná 1:100 v roztoku I byla vizualizována pomocí avidinu konjugovaného s rhodaminem. 

Preparát s primární protilátkou byl inkubován 16 - 18 hodin při 4°C. Následně byla sklíčka odmyta v 1xPBS (3x5minut). Po odmytí nenavázané primární protilátky bylo na preparát naneseno 100 l sekundární protilátky. Preparáty se sekundární protilátkou byly inkubovány 
1 hodinu při laboratorní teplotě a odmyty v 1xPBS (3x5minut). Biotinylované sekundární protilátky byly vizualizovány nanesením 50 l avidinu modifikovaného rhodaminem 
(1:100 v roztoku I). Nenavázaný avidin byl odmyt 5 minut v 1xPBS při 37°C a následně 
3x5 minut v 1xPBS při laboratorní teplotě. DNA v jádře je obarvena 10 l DAPI (0,2 l/ml) ve Vectashieldu (Vector, Canada) a překryta krycím sklíčkem. 

6.6
Použité chemikálie

6.6.1 Roztoky použité při diferenciaci HL-60 a izolaci granulocytů

· Ficoll - Hypaque (Pharmacia Biotech, Upsala, Sweden): roztok 64g m.h. 400 000; 
99g sodium ditrizoate; 0,7g NaCl na 1000ml

· 1xPBS pufr: 140mM NaCl, 3mM KCl, 16mM Na2HPO4, 2mM KH2PO4, pH 7.4

· DMSO: dimethylsulfoxid, 1,25% (Sigma)

· RPMI 1640 médium: 10,4g RPMI 1640, 2g NaHCO3, 2nM L-glutamin, doplněno do 1000 ml destilované vody, pH 7.1 - 7.3, sterilizace filtrací (0,2 m) (Pan, Germany)

· SRPMI-10: RPMI 1640 médium, penicilin (100U/ml), streptomycin (100g/ml), sterilní 10% fetální telecí sérum tepelně aktivované (Pan, Germany)

6.6.2 Roztoky použité při cDNA microarrays

· TRI REAGENT: směs guanidin thiokyanátu a fenolu (Sigma)

· Isopropanol (Penta)

· Ethanol 75% (Penta)

· Rneasy Mini kit (Qiagen)

· MOPS: 20mM MOPS (C7H15NO4S), 2mM CH3COONa, 1mM EDTA, pH 8

· Nanášecí pufr: 0,04% bronfenolová modř, 2mM EDTA, pH 8.3

· Fluorescenční barvy: Cy5-dCTP (Amershan) 25nM v 10 mM fosfátovém pufru, pH 7; Cy3-dCTP (Amershan) 25nM v 10 mM fosfátovém pufru, pH 7

· Oligo(dT) primer: 70l (Anchored)

· SuperScript II Rnase H- Reverse Transcriptase: Reversní ranskriptasa 200U/l; 
5xFirst - Strand pufr, 0,1M DDT (Invitrogen)

· Rnasin Ribonuslease Inhibitor: 2500U (Promega)

· DNTP směs: 100mM (Sigma)

· Hybridizační pufr: DIG Easy Hyb Granules (Roche), 10mg/ml Calf Thymus DNA 
(Life Technologies), 10mg/ml Yeast tRNA (Lyophilized)

· Taq DNA polymerasa z Thermus aquaticus: 5U/l (Top-Bio)

· 10x koncentrovaný reakční pufr: 100mM Tris - HCl, 500 mM KCl, 1% Triton X, 
15 mM MgCl2
· Maser Mix: 35,5l PCR H2O, 5l 10xTaq pufru, 1l 10mM dNRP, 
2,5l Taq polymerasy, primery, 1mM MgCl2
6.6.3 Roztoky použité při izolaci DNA sond
· Pufr P1: 50mM Tris - HCl, pH 8.0, 10mM EDTA, 100 g/ml Rnasa A
· Pufr P2: 200 mM NaOH, 1% SDS
· Pufr P3: 3 M octan draselný, pH 5.0
· QBT pufr: 750 mM NaCl, 50 mM MOPS, 15% isopropanol, 0,15% Triton X - 100, 
pH 7.0
· QC pufr: 1 M NaCl, 50mM MOPS, 15% isopropanol, pH 7.0
· QF pufr: 1,25 M NaCl, 50mM Tris - HCl, 15% isopropanol, pH 8.5
· QN pufr: 1,6 M NaCl, 50mM MOPS, 15% isopropanol, pH 7.0
· TE pufr: 10mM Tris - HCl, 1mM EDTA, pH 8.0
· TBE pufr: 2,2g Tris - HCl, 1,1g kyseliny borité, 0,1M EDTA, pH 8.0
6.6.4 Roztoky použité při fluorescenčních in situ metodách
· Denaturační roztoky: 50% formamid, 2x SSC, pH 7.0;  70% formamid, 2x SSC, pH 7.0
· 1xPBS pufr: 140mM NaCl, 3mM KCl, 16mM Na2HPO4, 2mM KH2PO4, pH 7.4
· 2xSSC pufr: 75 mM NaCl, 7,5MM citrát sodný, pH 7.3
· Roztok I: 1xPBS, 1% BSA, 0,1% NaN3
· Protilátky:

1. HP1;  králičí polyklonální IgG proti HP1 (ABCAM, USA); sekundární ovčí polyklonální protilátky proti králičí IgG - FITC (ABCAM, USA)

2. RNA Poly II; myší monoklonální [4H8] IgG proti RNA polymerase II CTD repect 4SP1SPS (ABCAM, USA); sekundární králičí polyklonální protilátky proti myší IgG - biotin (ABCAM, USA);

· Fixační roztok: 3,7% paraformaldehyd, 0,5% TRITON-X100, 1xHEPEM, 4°C 

· Avidin – rhodamin (Sigma)

· DAPI: 0,2g/ml ve Vectashieldu
6.6.5 Kultivační média

· LB médium: 10g Bacto trapton, 5g Bacto yeast extrakt, 5g NaCl, 1000 ml destilované vody, pH 7.3; sterilizace při 120°C (100KPa), 30 minut
· LB agar: 15g agar, 1000 ml LB média; sterilizace při 120°C (100KPa), 30 minut
· LB agar s antibiotikem: 60 m zásobního roztoku kanamycinu (100 mg/ml) bylo přidáno do 150 ml LB - agaru po sterilizaci při 50°C. Výsledná koncentrace kanamycinu 
v selektivní půdě byla 40 g/ml půdy.

Cíle diplomové práce

· Na základě dat získané technikou cDNA microarrays vybrat oblast s prokazatelnou změnou exprese

· Pro výše uvedenou oblast připravit z BAC klonů FISH sondy

· Pomocí interfázní FISH techniky a immunofluorescenčních metod sledovat a definovat epigenetické regulační mechanismy

7.
Výsledky

7.1 cDNA microarrays

Pro naše experimenty byla vybrána lidská promyeocytická leukemická linie HL-60. Pomocí cDNA microarrays sklíček Human SS-H19K (Clinical Genomic Centre, Canada) byla studována změna míry exprese u 19000 různých genů lidského genomu pro:

· HL-60 vůči granulocytům vydiferencovaných pomocí DMSO („GranD“)

· GranD vůči granulocytům izolovaných z periferní krve pacienta 
(„GranP“( průměrná hodnota GranP1 a GranP2)

· Mezi granulocyty izolovaných z periferní krve dvou různých pacientů 
(„GranP1“ a „GranP2“)

Nejprve byla vyizolována celková RNA ze všech typů buněčných linií. Kontrola čistoty RNA byla provedena pomocí elektroforézy na 1,5% agarosovém gelu (obr. 8).
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Obr. 8  Gelová elektroforéza celkové RNA z různých typů buněčných linií 

 (GranP) celková RNA granulocytů z periferní krve GranP1; (GranD) celková RNA granulocytů vydiferencovaných z HL-60 buněčné linie pomocí DMSO; (HL-60) celková RNA z buněčné linie  HL-60( 
(Na gelu jsou vidět dva výrazné pruhy 28S rRNA a 18S rRNA). 

Celková RNA buněčné linie byla naznačena dle protokolu (viz. Materiál a metody) fluorochromy Cy3 (kontrolní buněčná linie) nebo Cy5 (experimentální buněčná linie). Poté byly provedeny cDNA microarrays experimenty, které nám umožnily pozorovat změny genové exprese. Analýza obrazu, normalizace a zpracování dat bylo provedeno pomocí software JABS, vyvinutém v naší laboratoři.

Taktéž užitím vlastního software byly vytvořeny transkripční mapy, které znázorňují intenzity fluorescence jako míru exprese genů ve dvou různých buněčných vzorcích. Pro naše experimenty jsme vybrali oblast s nízkou změnou exprese (v porovnání HL-60 vůči GranD) v oblasti genově bohatého chromosomu 19. Vybraný genetický lokus se náchází v oblasti 19p13.3 od 5,6 do 6,9 Mbp (obr. 9, 10). Změna exprese genů vybrané oblasti je shrnuta 
v Tab. 1. 

Pro vybranou oblast byly vybrány a objednány BAC klony (Rocki, Itálie( Tab. 2). Stručný popis genů vyskytující se v oblasti mezi oběma BAC klony se nachází v Tab. 3.

Z oblasti BAC klonu RP11-137E22 byly pomocí cDNA microarrays analyzovány geny( GPR180, vykazující slabou downregulaci během diferenciace do granulocytů. Exprese genu TUBB5 se u granulocytů z pacientů výrazně nemění, zatímco u granulocytů vydiferencovaných z DMSO dochází k upregulaci. Gen EMR1 je během diferenciace mírně upregululován.

Z genetického lokusu, nacházejícím se mezi BAC klony RP11-137E22 a RP11-815E8, byly pomocí cDNA microarrays analyzovány geny: CAPS, CLPP a SPATA 11 nevykazující změnu exprese během diferenciace do granulocytů. 

Gen pro transkripční iniciační faktor 1, GTF2F1, je silně downregulován během diferenciace do granulocytů u pacientů, zatímco u granulocytů vydiferencovaných pomocí DMSO ke změně míry exprese nedochází.

Z oblasti BAC klonu RP11-815E8 cDNA microarrays sklíčko obsahovalo geny( NDUFA11, se slabou downregulací během diferenciace do granulocytů u pacientů a nevýraznou změnou exprese u granulocytů vydiferencovaných pomocí DMSO. Geny pro EMR1, TRIP při diferenciaci nevykazovali výraznou změnu exprese. 
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Tab. 1
 Změna exprese genů v chromosomální oblasti 19p13.3 (5,6 – 6,9 Mbp)
	Míra exprese genu u HL-60
	Míra exprese genu u GranD
	Míra exprese genu u GranP
	Míra exprese genu u PAC1
	Míra exprese genu u PAC2
	Název genu

	241
	206
	272
	277
	266
	CAPS

	240
	238
	263
	270
	256
	CLPP

	244
	431
	285,5
	296
	275
	EMR1

	2979
	1470
	1004
	965
	1043
	GPR108

	1737
	1895
	518
	545
	491
	GTF2F1

	321
	565
	266
	253
	279
	MBD3

	1228
	1444
	300
	297
	303
	NDUFA11

	302
	264
	384
	378
	391
	SPATA11

	594
	696
	270
	270
	270
	TRIP10

	647
	2021
	594
	693
	495
	TUBB5


Míra exprese genu přímo koreluje s mírou intenzity fluorescence spotu na cDNA microarrays. Za regulovaný gen lze považovat stav, kdy je rozdíl míry exprese dvou buněčných linií větší než 500 a zároveň musí být větší než 1,5-násobek hodnoty míry exprese kontrolní buněčné linie. Pokud hodnota míry exprese experimentální buněčné linie splňuje předchozí podmínku a je vyšší než míry exprese kontrolní buněčné linie, je gen u experimentálních buněk upregulován. Obdobně u nižší míry exprese dochází k downregulaci genu v experimentálních buňkách.

Tab. 2
 BAC klony vybrané pro FISH experimenty
	BAC klon
	poloha DNA sondy na chromosomu 19 (bp)

	RP11-815E8
	6,671,445 - 6,845,366

	RP11-137E22
	5,663,924 - 5,851,297
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Obr. 10 Transkripční mapa oblasti na chromosomu 19p13.3 vybrané pro FISH experimenty

Transkripční mapy znázorňující porovnání změny exprese genů na chromosomální oblasti 19p13.3( (barva sloupečků určuje typ buněčné linie, velikost sloupečku intenzitu fluorescence:  míru exprese genu v dané oblasti)( modré šipky ukazují místo hybridizace DNA sond vyrobené z BAC klonů. 

Tab. 3
 Charakteristika genů z oblasti 19p13.3 vybrané pro FISH experimenty.

	BAC klony
	název genu
	poloha genu na chromosomu 19p13.3 (bp)

	E22
	1GPR108
	5,663,924 - 5,851,297

	
	2MBD3
	5,742,192 - 5,736,151

	Oblast mezi

 DNA sondami
	3CAPS
	5,865,219 - 5,866,866

	
	4CLPP
	6,312,463 - 6,319,915

	
	5SPATA11
	6,323,444 - 6,326,040

	
	6GTF2F1
	6,344,149 - 6,330,581

	E8
	7TUBB5
	6,645,330 - 6,644,330

	
	8NDUFA11
	6,671,445 - 6,845,366

	
	9EMR1
	6,838,582 - 6,891,464

	
	10TRIP10
	6,690,707 - 6,707,529


1GPR-108 kóduje Receptor 108 vázající G-protein, receptor tvořený ze sedmi transmembránových podjednotek, schopný vázat G-protein.

2MBD3 kóduje Dihydrouridin syntasu 3, oxidoreduktasu vázající FAD kofaktor, zapojené v editaci tRNA. 
3CAPS kóduje Calcyphasin, Ca2+ vazebný protein, hrající roli v intracelulární signální kaskádě.

4CLLP kóduje ClpP kaseinlytická ATP – dependentní peptidasa, peptidasu vázanou na vnitřní mitochondriální membráně, jeden z proteolytických proteinů mitochondrionu.

5SPATA11 kóduje AlkB alkylace opravující homolog 7, mající významnou roli v procesu spermatogenese.

6GTF2F1 kóduje hlavní transkripční faktor IIF, DNA vazebný protein, který je součástí transkripčního iniciačního komplexu.

7TUBB5 kóduje 4 tubulin, strukturní protein, který je součásti cytoskeletu.

8NDUFA11 kóduje NADH dehydrogenasu (ubichinon) 1 subkomplex, 14.7 KDa,
enzym, který je součástí mitochondriální membrány, kde se účastní procesu oxidační fosforylace a transportu elektronů.
9EMR1 kóduje Hormonální receptor obsahující mucinu/egf podobnou doménu1, membránový protein obsahující na svém N‘-konci receptor schopný vázat G-protein a na 
C‘-konci glykoprotein s adhezívními schopnostmi.
10TRIP10 kóduje Interaktor thyroidních receptorů 10, důležitý pro -cateinem zprostředkovanou mezibuněčnou adhezi. 
7.2
Izolace a výroba DNA sond pro FISH experimenty

Ze dvou kolonií E.coli, kdy každá kolonie obsahovala jeden druh BAC klonu, byly vyizolovány DNA plazmidy o přibližné délce 2,5 Kbp (viz. materiál a metody). Čistota izolovaných DNA plazmidů byla ověřena pomocí elektroforézy na 0,8 % agarosovém gelu (obr. 11). 
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Obr. 11 Ověření čistoty plazmidů BAC klonů pomocí elektroforesy

Agarosový gel s (E8) plasmidem RP11-815E8 obsahující lidskou chromosomální oblast na 19p13.3;  
(E22) plasmidem RP11-137E22 obsahující lidskou chromosomální oblast na 19p13.3. 

Plazmidová DNA byla naznačena pomocí Nick translačního kitu fluorochromy Spectrum Green a Spectrum Orange (viz. materiál a metody). 
Kontrola značení byla provedena elektroforesou na 1% agarosovém gelu (obr. 12). DNA sonda značená pomocí Spectrum Orange se během elektroforézy pohybuje pomaleji z důvodu kladného náboje fluorochromu. Pro analýzu topografických parametrů byly použity DNA sondy značené pomocí Spectrum Green, které se snadněji pronikají do fixovaného jádra.
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Obr. 12 Kontrola fluorescenčně značené DNA pomocí elektroforézy

Agarosový gel s (a) DNA plazmidu RP11-815E8 značeným pomocí Spectrum Orange;
(b) DNA plazmidu RP11-815E8 značeným pomocí Spectrum Green; (c) DNA plazmidu RP11-137E22 značeným pomocí Spectrum Orange; (d) DNA plazmidu RP11-137E22 značeným pomocí Spectrum Green.  
7.3
Porovnání topografických parametrů DNA sond v 3D fixovaných jádrech
V této části práce byly porovnány topografické parametry dvou DNA sond, vyskytující se ve vzdálenosti (5,6 – 6,9 Mbp) na chromosomální oblasti 19p13.3. Pomocí techniky interfázní FISH (viz. Materiál a metody) byly porovnány vzdálenosti signálu DNA sond od hranice jádra a distribuce DNA sond v jaderném poloměru. Oba tyto topografické parametry byly analyzovány jak u HL-60 buněčné linie, tak i u neutrofilů, diferencovaných z HL-60 pomocí DMSO.

Průměrná hodnota distribuce obou DNA sond byla poté použita k výpočtu teoretické distribuce genetického lokusu 19p13.3 (5,6 – 6,9 Mbp). 

Jádra byla snímána pomocí vysokorozlišovacího cytometru (HRCM) a softwaru FISH 2.0 (obr. 13). Následná analýzy topografických parametrů byla provedena v softwarech Batchcrop a Viewer3D (obr. 14). Statistická analýza byla provedena v programu Sigmaplot.
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Obr. 13 Typický příklad 3D fixovaných jader HL-60 buněčné linie se dvěma signály DNA sondy 
(RP11-815E8), značené zeleným Spectrum Green. DNA v jádře je podbarvena pomocí modrého DAPI. 
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Obr. 14 Typický příklad řezů 3D fixovaných jader HL-60 buněčné linie signály DNA sondy
 (RP11-815E8), značené zeleným Spectrum Green. DNA v jádře je podbarvena pomocí modrého DAPI. 
7.3.1  Distribuce genetického lokusu RP11-137E22 a RP11-815E8 v jádře HL-60 
a neutrofilů vydiferencovaných pomocí DMSO

Distribuce vzdálenosti signálu od těžiště jádra byla stanovena pro genetické lokusy 
RP11-137E22 a RP11-815E8 v interfázních buňkách HL-60 buněčné linie a neutrofilů vydiferencovaných pomocí DMSO (obr. 15). 

Průměrné hodnoty distribucí jsou shrnuty v Tab 5.

Tab. 5
 Průměrné hodnoty a standardní odchylky distribucí signálu od těžiště jádra 
	Buněčný typ
	Genetický lokus
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	HL-60
	53,54 ± 1,67
	58,65 ± 0,85

	
	
	

	
	
	

	
	
	

	Neutrofily vydiferencované z HL-60 pomocí DMSO
	57,12 ± 2,13
	54,08 ± 0,33
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- průměrná hodnota vzdálenosti signálu od těžiště jádra pro genový lokus RP11-137E22; 

[image: image13.wmf]8
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- průměrná hodnota vzdálenosti signálu od těžiště jádra pro genový lokus RP11-815E8; 
(vzdálenosti jsou v % lokálního jaderného poloměru, R); S.E. = S.D./
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, kde n je počet experimentů (n = 3)

Genetický lokus E22 se u HL-60 průměrně nachází okolo 53,54% lokálního jaderného poloměru. Během diferenciace do neutrofilů se lokus průměrně posouvá o 3,58% ke kraji jádra. 

Genetický lokus E8 se u HL-60 průměrně nachází okolo 58,65% lokálního jaderného poloměru. Během diferenciace do neutrofilů se lokus průměrně posouvá o 4,57% k těžišti jádra.

Bylo zjištěno, že rozdíl průměrné vzdálenosti mezi dvěma genetickými lokusy (E8 a E22) od okraje jádra je u HL-60 nepatrně větší než u neutrofilů (rozdíl průměrné vzdálenosti mezi E8 a E22 je u HL-60 5,11%, zatímco u neutrofilů je 3,04%).
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7.3.2
Teoretická distribuce genetického lokusu 19p13.3 (5,6 – 6,9 Mbp) v jádře HL-60 
a neutrofilů vydiferencovaných pomocí DMSO

Distribuce vzdálenosti signálu genetického lokusu na chromosomu 19p13.3 
(5,6 – 6,9 Mbp) od těžiště [v % lokálního jaderného poloměru] a okraje jádra [v m] byla stanovena pomocí průměrných hodnot distribuce genetických lokusů RP11-137E22 a 
RP11-815E8 v interfázních buňkách HL-60 buněčné linie a neutrofilů vydiferencovaných pomocí DMSO (obr. 16). 

Průměrné hodnoty distribucí jsou shrnuty v Tab 5.

Genetický lokus 19p13.3 se během diferenciace do neutrofilů posouvá průměrně 
o 0,54 m k těžišti jádra, v lokálním poloměru jádra se oblast prakticky neposouvá.
Tab. 5
 Průměrné hodnoty a standardní odchylky distribucí vzdáleností signálu od okraje a těžiště jádra pro genový lokus 19p13.3 (5,6 – 6,9 Mbp).

	Buněčný typ
	Genetický lokus
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7.4
Porovnání distribuce jaderných proteinů v 3D fixovaných jádrech
Pomocí fluorescenčně značených protilátek (viz. Materiál a metody) byla zjištěna distribuce proteinů HP1 a RNA-Polymerasy II (RNAP2) v jádrech HL-60, neutrofilů vydiferencovaných z HL-60 pomocí DMSO a neutrofilů vyizolovaných z periferní krve pacienta. Jádra byla snímána pomocí vysokorozlišovacího cytometru (HRCM) a softwaru FISH 2.0. Následná analýza topografických parametrů byla provedena v programech Batchcrop a Viewer3D.

7.4.1
Distribuce jaderných proteinů u HL-60 buněčné linie

Pro buněčnou linii HL-60 byla pozorována distribuce proteinů HP1 a RNAP2 (obr. 17). HP1se vyskytuje v heterogenních ohniscích rozprostřených po celém objemu jádra. Také vytváří výraznější ohniska a shluky, a to v oblasti jadérka nebo na periferii jádra. Transkripční továrny, reprezentované vysokou koncentrací enzymu RNAP2, vytváří rovnoměrně rozprostřená ohniska po celém objemu jádra. V blízkém okolí periferie jadérka se RNAP2 nevyskytuje (obr. 18). V jádře HL-60 bylo pozorováno několik větších ohnisek nacházející se především na periferii jádra a na hranici s okolím jadérka. 


Obr. 17 Typický příklad imunofluorescenčního značení jader HL-60 

(DAPI) DNA značená pomocí modrého DAPI, tmavé oblasti uvnitř jádra jsou jadérka( 
(HP1) HP1 značený FITC( (RNAP2) RNA Polymerasa II značená rhodaminem( (MaxObr) Maximální projekce barevných RBG kanálů( Bílá čára znázorňuje řez, na kterém byla provedena analýza pomocí 
histogramu (Obr. 18).

Obr. 18  Histogram řezu  jádra HL-60 z obr. 17
Na histogramu lze pozorovat výrazný pokles intenzity flouorescenčního signálu RNAP2 (červená křivka) a nárůst intenzity u HP1 (zelená křivka) v oblasti jadérka( Osa x zobrazuje normalizovanou intenzitu flourescenčních signálů a osa y pozici na řezu v pixelech (řez je veden směrem dolů).

7.4.2
Distribuce jaderných proteinů u neutrofilů vydiferencovaných z HL-60 pomocí DMSO

Pro vydiferencované neutrofily byla pozorována distribuce proteinů HP1 a 
RNAP2 (obr. 19). HP1se v jádře neutrofilu vyskytuje jak v malých ohniscích uvnitř jádra, tak ve velkých proteinových shlucích vystupující z oblasti jaderné periferie nebo podobně jako u HL-60, v oblasti zakrnělých jadérek. Tyto shluky se nacházejí na pólech terminálních laloků a ve středových oblastech jaderné periferie středových laloků. V oblasti jaderných filamentů se HP1prakticky nevyskytuje.

RNAP2 se nachází, podobně jako HP1v proteinových shlucích. Výrazná ohniska proteinu se v jaderném objemu prakticky nenachází.


Obr. 19 Typický příklad imunofluorescenčního značení jader neutrofilů vydiferencovaných z HL-60 pomocí DMSO

(DAPI) DNA značená pomocí modrého DAPI, tmavé oblasti uvnitř jádra jsou jadérka( 
(HP1) HP1 značený FITC( (RNAP2) RNA Polymerasa II značená rhodaminem( (MaxObr) Maximální projekce barevných RBG kanálů( Bílé šipky ukazují tvorbu proteinových shluků vybíhající z oblasti jaderné periferie( Bílá čára znázorňuje řez, na kterém byla provedena analýza pomocí histogramu (Obr. 20).


Obr. 20  Histogram řezu  jader  neutrofilů z obr. 19

Na okraji laloku (modrá šipka) dochází k tvorbě proteinových shluků (oranžová šipka) s vysokou koncentrací námi sledovaných proteinů. Na histogramu lze pozorovat výrazný pokles intenzity flouorescenčního signálu RNAP2 (červená křivka) a nárůst intenzity u HP1  (zelená křivka) v oblasti jadérka (černá šipka). Osa x zobrazuje normalizovanou intenzitu flourescenčních signálů a osa y pozici na řezu v pixelech (řez je u obrázku A veden směrem dolů, u obrázku B směrem doprava).

7.4.3
Distribuce jaderných proteinů u neutrofilů z periferní krve pacientů

Pro neutrofily z periferní krve pacientů byla pozorována distribuce proteinů HP1 a 
RNAP2 (obr. 21). HP1se prakticky v jádře neutrofilu nevyskytuje, pouze na okraji jaderné periferie nebo v buněčné cytoplazmě. RNAP2 vytváří výrazná ohniska rovnoměrně rozprostřená po jaderném laloku. Na jádrech neutrofilů lze pozorovat silnou kondenzaci chromatinu směrem k periferii jádra.

Obr. 21 Typický příklad imunofluorescenčního značení jader  neutrofilů z periferní krve

(DAPI) DNA značená pomocí modrého DAPI, tmavé oblasti uvnitř jádra jsou jadérka( 
(HP1) HP1 značený FITC( (RNAP2) RNA Polymerasa II značená rhodaminem( (MaxObr) Maximální projekce barevných RBG kanálů( Bílá čára znázorňuje řez  histogramu (Obr. 22).


Obr. 22  Histogram řezu  jader  neutrofilů z periferní krve pacienta  z obr. 21
V oblasti laloku (modrá šipka) lze pozorovat výrazný nárůst intenzity flouorescenčního signálu RNAP2 (červená křivka) v oblasti velkých ohnisek transkripčních továren. Intenzita fluorescenčního signálu u HP1  (zelená křivka) je velice nízká a pravděpodobně je reprezentována šumem v obrazu. Osa x zobrazuje normalizovanou intenzitu flourescenčních signálů a osa y pozici na řezu v pixelech (řez je veden směrem doprava).

8. Závěry

· cDNA microarrays technologie a transkripční mapy jsou v kombinaci s FISH a imunoznačením vynikající metodou pro výběr a sledování epigenetických mechanismů regulace genové exprese.
· Během granulocytické diferenciace HL-60 buněčné linie nevznikají plně vydiferencované neutrofily jako u granulopoézy v lidském organismu.

· Během neutrofilní granulopoézy genově bohatý chromosom 19, umístěný blíže středu jádra, vykazuje oproti větším chromosomům, umístěným blíže k periferii jádra, menší stupeň kondenzace.

· Genetické lokusy vzdálené od sebe okolo 1Mbp, mohou vykazovat rozdílné topografické vlastnosti v interfázním jádře.

· Genetický lokus vykazující během granulopoézy slabou downregulaci se pousouvá blíže jaderné periferii, zatímco lokus vykazující během granulopoézy slabou upregulaci, se pousouvá blíže těžisti jádra.

· Distribuce genetického lokusu 19p13.3 (5,6 – 6,9 Mbp), nevykazující výraznou změnu v genové expresi během diferenciace, se během neutrofilní diferenciace výrazně nemění.

· V jádrech HL-60 se nachází několik výrazných ohnisek RNAP2. V blízkém okolí jadérka se RNAP2 nenachází. HP1 se, kromě oblastí heterochromatinu, nachází i v oblasti jadérka.

· Během diferenciace z buněk HL-60 do neutrofilů dochází k tvorbě proteinových shluků na jaderné periferii obsahující oba, HP1 i RNAP2 proteiny. 

· Neutrofily z periferní krve obsahují uvnitř jádra velká ohniska RNAP2, což je další důkaz pro tvrzení, že chromatin je i přes vysokou kondenzaci transkripčně aktivní.

· Neutrofily z periferní krve ve svém jádru prakticky neobsahují protein HP1, který se tak nemůže účastnit tvorby heterochromatinu.

9. 
Diskuse

Tato práce využívá kombinace progresivních metod, cDNA microarrays společně s FISH a imunoznačením, ke sledování změn genové exprese a epigenetických regulačních mechanismů související se změnou genové exprese.

Komplexní mapování změn genové exprese je umožněno využitím technologie 
cDNA microarrays nesoucích na svém povrchu až desítky tisíc fragmentů cDNA a umožňující tak získat celkový pohled na expresní profil zkoumaného vzorku. V této práci jsme monitorovali expresní profil buněčné linie HL-60, která vykazuje vlastnosti maligních leukemických buněk a exprimuje širokou škálu onkogenů 59, rovněž se u ní nacházejí karyotypické abnormality a karyotypické podobnosti s blasty pacientů s akutní promyelocytickou leukémií. HL-60 buněčná linie byla srovnávána s granulocyty vydiferencovanými z buněk HL-60 pomocí DMSO a také s granulocyty získanými z periferní krve zdravých dárců (Transfuzní stanice, Brno). 

Na základě dat získaných z cDNA microarrays jsme vybrali oblast pro další experimenty, zkoumající topografické parametry vybraného genetického lokusu v interfázním jádře. 

Mnoho prací se zabývá studiem topografických parametrů chromosomálních teritorií, chromosomálních oblastí nebo dokonce samotných genů v interfázním jádře 5,6,33,34,36,38,39,87 .  Tyto studie ukazují, že aktivita genetických lokusů také závisí na architektuře chromatinu 
v jádře. Oblasti s geny vyznačující se vysokou expresí se nacházejí nejčastěji ve středu jaderného objemu 5,32,36,87. Umlčené geny se většinou nacházejí v blízkosti jaderné periferie 
(v oblasti centromer a jaderné laminy) nebo na periferii jadérka uvnitř jádra 5,6,32,87. Umlčené oblasti se vyznačují vysokou kondenzací chromatinu (tvorbou heterochromatinu), který zabraňuje přístupu transkripčních faktorů k samotnému genu. Heterochromatické oblasti se nenacházejí pouze na periferii jádra a jadérka, ale i v celém objemu chromatinu, kde mohou sloužit jako konstrukce architektury chromosomálních teritorií. Díky tomu jsou geny, které specifický typ buňky potřebuje exprimovat, vystaveny k interakci s transkripčními faktory na okraji chromosomálních domén 5,6. I jaderné proteiny, jako jsou transkripční, replikační faktory nebo proteiny spliceosomu, se v interfázním jádře koncentrují do ohnisek, zvaných jaderné kompartmenty. Oblasti jaderných kompartmentů se uvnitř jádra nachází 
v místech, ve kterých dochází k největší aktivitě procesů související s genovou expresí, např. transktipce („transkripční továrny“) nebo sestřihu RNA (spliceosom). 

Před objevením faktu, že rozbalený chromosom v interfázním jádře vyváří samostatná, ohraničená teritoria, byl pohled na celkový průběh a regulaci genové exprese omezen pouze na změnu koncentrace různých proteinových faktorů, aktivátorů či inhibitorů transkripce. Ale také jaderná architektura má významný vliv na regulaci genové exprese. Jaderná architektura a topografická organizace chromosomálních teritorií, chromosomálních domén a samotných genů je specifická pro každý typ buňky a jejím hlavním úkolem je pravděpodobně aktivace specifických tkáňových genů 23.

Právě během diferenciace, přeměně jednoho typu buňky na druhý, dochází 
k nejvýraznějším změnám v architektuře jádra. Nejvýraznějším příkladem tohoto tvrzení je změna jaderné architektury během neutrofilní granulopoézy, ve které se z velkého kulatého jádra myeloidní kmenové buňky vytváří segmentované jádro neutrofilu s laloky spojenými tenkými filamenty. Pouze několik vědeckých skupin se zabývá studiem změny topografických parametrů chromosomálních teritorií, chromosomálních oblastí nebo genů v průběhu granulopoézy 89, 90, 93.  

Během diferenciace se objem jádra i jadérka zmenšuje 76. Chromatin v jádře neutrofilů je vysoce kondenzovaný a umístěný převážně v oblasti jaderné periferie 75. Přes vysokou kondenzaci chromatinu aktivované neutrofily vykazují po indukci bakteriálními lipopolysacharidy rychlou a rozsáhlou změnu genetické exprese 96,97. Reagují na odlišné stimuly přestavbou vlastního chromatinu, který je považován za terminálně kondenzovaný a exprimují širokou škálu nových mRNA 68. Neutrofil může také syntetizovat proteiny ze stabilizovaných mRNA transkriptů 77.

Velikost kondenzovaných chromosomálních teritorií nekoreluje s velikostí mitotických chromosomů. Velké chromosomy vytvářejí chromosomální teritoria velikostně srovnatelná 
s chromosomálními teritorii malých chromosomů. Geny, které se během kondenzace dostávají do prostoru blízko jaderné periferie bývají následně umlčeny. Posun genů k jaderné periferii během granulopoézy byl prokázán sledováním několika protoonkogenů (c-myc, Abl, Bcr) s vysokou expresní aktivitou u leukemických buněk, a proteinu p53, během diferenciace buněk HL-60 do granulocytů 88,90. 

Některé studie ukazují, že distribuce chromosomálních teritorií je v neutrofilních lalocích náhodná 89. Pouze chromosomy s vysokým obsahem heterochromatických oblastí, chromosom Y a inaktivovaný chromosom Xi, se přednostně nalézají v terminálních lalocích nebo v paličkovitém výběžku, který je také umístěn na terminálním laloku 89,91,92,93,94. 

Naopak, distribuce chromosomálních teritorií v lokálním poloměru jádra není náhodná. Chromosomální teritoria jsou většinou situovaná spíše do oblasti jaderné periferie( v oblasti blíže středu jádra se nachází CT chromosomů 14, 15, 19, 21 a X 88. To, že se chromosom 19 nachází blíže středu jádra, byl jeden z důvodů, proč jsme si  jej vybrali pro FISH experimenty. Chromosom 19 je také relativně malý a během granulopoézy nepodléhá tak výrazné kondenzaci jako větší chromosomy. Dále je to chromosom velmi bohatý na geny 5,6,87.

Na základě cDNA microarrays experimentů byla vybrána oblast s malou, ale jasnou změnou exprese v porovnání buněčné linie HL-60 a granulocytů (vydiferencovaných z HL-60 pomocí DMSO). Podle teoretických předpokladů a studií zabývajících se umlčením genů během granulopoézy 89 by u takové oblasti nemělo dojít k výraznému posunu směrem k nebo od okraje jádra. Samotný chromosom také nevykazuje výrazný posun( u HL-60 se průměrná hodnota těžiště chromosomálního teritoria nachází v 53% jaderného poloměru 81, zatímco 
u neutrofilů se průměrná hodnota těžiště posouvá o 4% blíže k jaderné periferii 88.

Pomocí našich experimentů bylo zjištěno, že genetický lokus (RP11-137E22) vykazující mírnou downregulaci během diferenciace do granulocytů, dochází k posunu průměrné hodnoty těžiště signálu o 3,6% blíže ke kraji jádra. Naopak genetický lokus 
(RP11-815E8), který je mírně upregulován během diferenciace do granulocytů, se posouvá 
o 4,6% blíže ke středu jádra. 

Genetický lokus RP11-137E22, i když se vyskytuje blízko druhého zkoumaného genetickému lokusu RP11-815E8 a podle teoretických předpokladů by měl vykazovat podobnou distribuci v jádře, vykazuje širší rozsah distribuce signálu DNA sondy. To by mohlo být zapříčiněno tím, že se genetický lokus RP11-137E22 může nacházet na chromosomální smyčce a má větší rozsah pohybu v interchromosomálním prostoru a je také snáze přístupný transkripčním faktorům. Naopak, RP11-815E8 vykazuje menší pohyblivost, což může být způsobeno tím, že se genetický lokus nachází na povrchu chromatinové domény s vyšším řádem jaderné architektury. Genetický lokus RP11-137E22 by tedy měl být více exprimován než lokus RP11-815E8. Tyto závěry korelují s výsledky získanými 
v cDNA microarrays analýze.

 Vzdálenost mezi průměrnými hodnotami těžiště signálu obou genetických lokusů je 
u HL-60 větší než u diferencovaných granulocytů. To potvrzuje fakt, že během diferenciace dochází ke kondenzaci chromatinu. 

Pomocí průměrné hodnoty distribuce všech ohnisek (RP11-815E8 a RP11-137E22) jsme porovnali změnu topografického parametru genetického lokusu 19p13.3 (5,6 - 6,9 Mbp) mezi HL-60 a granulocyty vydiferencovanými pomocí DMSO. V této oblasti nedochází během diferenciace skoro k žádnému posunu. Tyto výsledky plně korelují z hodnotami míry exprese získanými z cDNA microarrays.

 Průměrné hodnoty distribuce genetického lokusu 19p13.3 (5,6 - 6,9 Mbp) v lokálním poloměru jádra se mírně liší od průměrných hodnot distribuce chromosomálního teritoria chromosomu 19 u buněk HL-60 a neutrofilů, získáných v literatuře 30,88. Průměrná hodnota distribuce genetického lokusu 19p13.3 (5,6 - 6,9 Mbp) je oproti chromosomu 19 u HL-60 buněčné linie o 2% blíže jaderné periferii, což je dáno tím, že se námi sledované oblasti v chromosomu nenachází v těžišti chromosomálního teritoria, ale blízko telomer krátkého raménka. U granulocytů je naopak zaznamenán posun o 2% ke středu jaderného poloměru. Tento rozdíl je způsoben tím, že pomocí diferenciačních činidel nelze dosáhnout diferenciace do plně segmentovaného a funkčního neutrofilu, který se nalézá v lidské periferní krvi.

V dalších experimentech jsme sledovali distribuci umlčených a aktivních jaderných oblastí. Umlčené oblasti byly prezentovány heterochromatinem, na jehož tvorbě se z velké míry podílí heterochromatický protein 1 (HP1). Aktivní genové oblasti jsme vyzualizovali pomocí protilátky vůči RNA Polymerase II (RNAP2), která je součástí tzv. „transkripčních továren“ nalézajících se v oblastech aktivní transkripce genů. Distribuci aktivních a inaktivních jaderných oblastí jsme sledovali u HL-60 buněčné linie, granulocytů diferencovaných pomocí DMSO a granulocytů z periferní krve zdravých dárců. 

Interfázní jádra HL-60, které vykazují vysokou metabolickou a proliferační aktivitu, obsahují vysokou koncentraci malých ohnisek výskytu RNAP2 rovnoměrně rozprostřených po celém jádře. Také obsahuje několik větších ohnisek nacházejících se na periferii jádra nebo v okolí jadérek. V blízkém okolí jadérek se RNAP2 nevyskytuje. 

Jádra HL-60 obsahují heterogenní ohniska heterochromatinu rozmístěné po celém objemu buňky. Vyšší koncentraci jsme zaznamenali v blízkosti jaderné periferie a v oblasti jadérek. Tyto výsledky korelují s literaturou. HP1 jsme dokonce nalezli i uvnitř jadérek. Je známo, že HP1 protein má v jádře mnoho různých funkcí a interaguje s mnoha jadernými proteiny 20. 
Např. s histon H3 methyltransferasou Suv39h1 100, LBR receptorem 102, vnitřním centromerický protein INCEP 101, transkripčními kofaktory TIF a TIF 98,99, retinoblastoma proteinem Rb 98,99 a mnoha dalšími. Ale jeho funkce v jadérku je zatím neznámá. 

U neutrofilů, diferencovaných z HL-60 pomocí DMSO, oba sledované proteiny vytvářejí shluky s vysokým výskytem proteinů vylévající se z oblasti značené DNA ven z jádra. 
K vylévání proteinů dochází v oblastech terminálních laloků nebo ve střední oblasti středových laloků. Vyplavování jaderných proteinů z oblasti jádra probíhá pouze v těchto oblastech proto, že vyplavování přes celý objem jaderné periferie brání endoplazmatické retikulum, které jsou u granulocytů lokalizováno do oblasti mezi laloky 73,74.   

Uvnitř laloků se HP1 vyskytuje v malých ohniscích, ve velkých ohniscích se nachází pouze v oblasti jadérka. V oblastech mezi laloky, spojenými filamenty, se HP1prakticky nevyskytuje. RNAP2 se v jaderném objemu prakticky nevyskytuje. 

U neutrofilů z periferní krve zdravých dárců se HP1 prakticky nevyskytuje. Tento závěr koreluje s mnoha autory 74, 82. Ohniska proteinu byla nalezena v cytoplazmě buňky. 
Olins et. al. uvádí, že by mohlo docházet u uvolňování tohoto proteinů do neutrofilních granulí 82. Ale proteinová analýza 103 neutrofilních granulí, pomocí techniky MALDI-TOF, nezjistila přítomnost výskytu HP1 proteinu.

Naopak RNAP2 vytváří velká výrazná ohniska rovnoměrně rozprostřená po celém laloku. V lalocích lze, oproti diferencovaným neutrofilům, pozorovat silnou kondenzaci chromatinu směrem k periferii jádra.

Ze získaných informací lze usoudit, že během neutrofilní granulopoézy pravděpodobně může docházet k vylévání jaderných proteinů ven z jaderného laloku. Jaderné proteiny nejdříve mizí z oblasti, ve kterých dochází k segmentaci laloků a tvorbě filament. Lokalizace ribosomů mezi laloky by mohla být vysvětlena tím, že kondenzace chromatinu, která podle pozorování mnoha skupin 74,82 není závislá na přítomnosti heterochromatického proteinu, nezabraňuje pouze přístupu transkripčního faktoru k genovému lokusu, ale také brání transportu RNA ven z jádra. Z toho vyplívá, že by k transportu RNA ven z jádra mohlo docházet pouze v oblastech mezi laloky. 

Chromatin se pravděpodobně kondenzuje směrem k jaderné periferii proto, že nově vzniklá struktura je mnohem dynamičtější při přechodu přes kapiláry, ale také i proto, že v případě potřeby lze danou chromosomální oblast rozbalit do relativně volného prostoru ve vnitřním objemu jádra. 
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Software vyvinutý v laboratořích CABO a použitý k analýze obrazu v této diplomové práci
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  – software JABS pro zpracování obrazu a normalizaci dat získaných z cDNA microarrays(  
autoři: Petr Krontorád M.Sc., Zbyněk Svoboda M.Sc. 


– software FISH 2.0 pro snímání, prohlížení, offline a online analýzu 2D a 3D fluorescenční in situ hybridizaci v buněčných preparátech( 
autoři: Doc. RNDr. Michal Kozubek Ph.D.

BATCHCROP – software Batchrop pro vyřezávání 3D obrázků( 
autoři: RNDr. Petr Matula Ph.D.


– software Viewer3d pro prohlížení a online analýzu 2D a 3D fluorescenčních in situ hybridizaci a imunoznačení v buněčných preparátech(
autoři: RNDr. Petr Matula Ph.D., Bc. Ondřej Daněk, Bc. Vojtěch Štursa
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Obr. 9  Transkripční mapa chromosomu 19


Transkripční mapy znázorňující porovnání změny exprese genů na chromosomu( (barva sloupečků určuje typ buněčné linie, velikost sloupečku intenzitu fluorescence:  míru exprese genu v dané oblasti)( modrý rámeček ukazuje oblast vybranou pro FISH experimenty. 
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Obr. 15 Prostorová distribuce DNA  sondy v poloměru jádra HL-60 


Prostorová distribuce těžiště signálu DNA sondy (BAC RP11-137E22) v lokálním poloměru jádra( 


(B) Prostorová distribuce těžiště signálu DNA sondy (BAC RP11-815E8) v lokálním poloměru jádra.
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Obr. 15 Prostorová distribuce DNA  sondy v poloměru neutrofilu


 (C) Prostorová distribuce těžiště signálu DNA sondy (BAC RP11-137E22) v poloměru laloku( �(D) Prostorová distribuce těžiště signálu DNA sondy (BAC RP11-815E8) v poloměru laloku.
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Vzdálenost sekvence na chr19p13.3 od okraje jádra (v m)
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Obr. 16 Vzdálenost genetického lokusu od okraje jádra a prostorová distribuce u HL-60 �a neutrofilu


(A) Vzdálenost průměrné hodnoty těžiště signálu oblast 19p13.3 (5,6 – 6,9 Mb) od kraje jádra(�(B) Prostorová distribuce průměrné hodnoty těžiště signálu oblast 19p13.3 �(5,6 – 6,9 Mb) v lokálním poloměru jádra . 
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		72		1		10.329		15.018		5.911		1		1		8.52		15.232		4.342				1.809		-0.214		1.569				2.404170959				55				1.9670489664		1.96

		74		1		9.86		9.499		5.556		1		1		10.381		9.337		4.646				-0.521		0.162		0.91				1.0610301598				20				4.2441206392		4.24

		76		1		13.9		10.681		6.058		1		1		13.309		11.133		4.594				0.591		-0.452		1.464				1.6422183168				30				3.8318427392		3.82

		77		1		11.65		11.145		5.889		1		1		11.221		11.102		4.234				0.429		0.043		1.655				1.7102382875				28				4.3977555964		4.38

		80		1		10.787		11.77		5.631		1		1		10.417		11.476		3.765				0.37		0.294		1.866				1.9249135046				36				3.4220684525		3.42

		81		1		12.027		10.784		5.708		1		1		12.122		10.807		4.425				-0.095		-0.023		1.283				1.2867179178				21				4.8405102622		4.84

		82		1		10.594		12.105		5.742		1		1		10.365		12.594		4.194				0.229		-0.489		1.548				1.6394712562				30				3.8254329312		3.82

		83		1		11.115		11.173		5.736		1		1		10.263		13.444		1.905				0.852		-2.271		3.831				4.5343032541				72				1.7633401544		1.76

		84		1		11.356		9.555		5.792		1		1		11.077		10.204		4.218				0.279		-0.649		1.574				1.7252588212				30				4.025603916		4.02

		85		1		12.652		8.898		5.686		1		1		13.005		9.141		4.213				-0.353		-0.243		1.473				1.5340752915				26				4.3662142912		4.36

		86		1		8.897		11.671		5.674		1		1		9.027		10.512		3.005				-0.13		1.159		2.669				2.9126863889				49				3.0315715476		3.02

		87		1		11		12.827		6.01		1		1		12.021		13.93		4.853				-1.021		-1.103		1.157				1.8967601324				37				3.2296186039		3.22

		88		1		9.961		10.929		5.761		1		1		11.94		10.898		5.897				-1.979		0.031		-0.136				1.9839097762				41				2.854894556		2.84

		90		1		10.73		6.803		5.628		1		1		10.791		6.468		3.499				-0.061		0.335		2.129				2.1560582089				40				3.2340873133		3.22

		91		1		13.655		12.168		5.842		1		1		13.246		11.52		3.011				0.409		0.648		2.831				2.9328733351				49				3.0525824509		3.04

		92		1		11.504		10.272		5.483		1		1		7.516		9.938		4.043				3.988		0.334		1.44				4.2531517725				71				1.7372028367		1.72

		93		1		13.797		11.432		5.64		1		1		14.256		11.008		4.073				-0.459		0.424		1.567				1.6869931832				30				3.9363174274		3.92

		98		1		10.721		9.828		5.697		1		1		10.929		9.144		4.337				-0.208		0.684		1.36				1.5364634717				30				3.5850814341		3.58

		100		1		9.558		6.042		5.882		1		1		9.299		6.084		5.021				0.259		-0.042		0.861				0.9000922175				17				4.3945678854		4.38

		101		1		10.026		10.037		5.731		1		1		9.862		9.46		4.142				0.164		0.577		1.589				1.6984540029				35				3.1542717197		3.14

		102		1		9.586		11.362		5.694		1		1		10.937		10.656		3.751				-1.351		0.706		1.943				2.469592274				47				2.7848593729		2.78

		103		1		9.652		11.363		5.603		1		1		9.109		10.528		3.996				0.543		0.835		1.607				1.8906408966				38				3.084729884		3.08

		106		1		10.858		10.539		5.686		1		1		9.131		10.121		3.672				1.727		0.418		2.014				2.685786477				53				2.3817351777		2.38

		107		1		10.052		11.099		5.562		1		1		10.763		10.702		3.139				-0.711		0.397		2.423				2.5561805492				46				3.0007336882		3

		111		1		10.326		10.681		5.603		1		1		9.771		11.189		3.29				0.555		-0.508		2.313				2.4322948012				44				3.0956479288		3.08

		112		1		10.881		10.979		5.613		1		1		10.833		11.251		3.879				0.048		-0.272		1.734				1.7558599033				32				3.7312022945		3.72

		113		1		11.135		9.963		5.468		1		1		8.129		9.234		4.181				3.006		0.729		1.287				3.3502008895				90				0.3722445433		0.36

		114		1		9.878		10.68		5.262		1		1		9.369		9.59		2.546				0.509		1.09		2.716				2.9704944033				56				2.3339598883		2.32

		115		1		11.249		10.625		5.461		1		1		11.781		10.527		3.685				-0.532		0.098		1.776				1.8565570285				35				3.4478916243		3.44

		116		1		12.432		11.003		5.443		1		1		11.385		10.562		3.22				1.047		0.441		2.223				2.4964813238				45				3.0512549513		3.04

		118		1		8.773		11.675		5.168		1		1		9.726		12.189		1.869				-0.953		-0.514		3.299				3.4721471743				66				1.7886818777		1.78

		122		1		9.93		14.982		5.451		1		1		9.22		15.585		3.667				0.71		-0.603		1.784				2.0125518627				37				3.4267774959		3.42

		123		1		12.041		9.998		5.559		1		1		11.626		10.107		3.386				0.415		-0.109		2.173				2.2149571102				41				3.1873773049		3.18

		124		1		11.51		10.567		5.188		1		1		14.996		12.544		0.574				-3.486		-1.977		4.614				6.1114418102				94				0.3900920304		0.38

		125		1		8.609		9.548		5.489		1		1		9.514		9.627		3.572				-0.905		-0.079		1.917				2.1213568771				40				3.1820353156		3.18

		126		1		9.364		10.499		5.481		1		1		11.572		12.447		4.127				-2.208		-1.948		1.354				3.2408770418				65				1.7450876379		1.74

		127		1		10.873		11.392		5.59		1		1		13.835		9.923		0.659				-2.962		1.469		4.931				5.9368481537				90				0.6596497949		0.64

		128		1		8.291		12.739		5.832		1		1		8.496		12.831		5.137				-0.205		-0.092		0.695				0.7304204269				15				4.1390490856		4.12

		129		1		10.578		11.87		5.163		1		1		11.346		11.538		3.37				-0.768		0.332		1.793				1.9786098655				40				2.9679147983		2.96

		135		1		10.601		10.606		5.969		1		1		12.246		7.137		1.478				-1.645		3.469		4.491				5.9083895437				81				1.3859185349		1.38

		136		1		12.408		11.656		5.109		1		1		11.817		11.39		2.407				0.591		0.266		2.702				2.778640135				53				2.4640771009		2.46

		137		1		10.74		13.311		5.472		1		1		10.821		12.874		2.97				-0.081		0.437		2.502				2.5411678418				48				2.7529318286		2.74

		139		1		11.318		10.815		4.967		1		1		13.249		10.32		3.033				-1.931		0.495		1.934				2.7774344277				49				2.8907990982		2.88

		140		1		10.833		11.507		5.45		1		1		12.089		10.822		3.212				-1.256		0.685		2.238				2.6562012348				46				3.1181492757		3.1

		141		1		10.865		11.877		5.38		1		1		10.955		11.078		2.299				-0.09		0.799		3.081				3.1841893788				58				2.3057923088		2.3

		142		1		11.294		11.167		4.985		1		1		12.252		10.193		2.77				-0.958		0.974		2.215				2.6024344372				51				2.5003781848		2.5

		143		1		12.792		10.073		5.596		1		1		15.276		9.24		2.926				-2.484		0.833		2.67				3.7407278703				61				2.3916129007		2.38

		147		1		11.444		11.202		4.834		1		1		9.553		9.479		2.033				1.891		1.723		2.801				3.7934431589				66				1.954197991		1.94

		148		1		11.201		4.935		5.352		1		1		11.321		4.929		1.73				-0.12		0.006		3.622				3.6239922737				69				1.6281704418		1.62

		152		1		10.344		9.541		5.235		1		1		10.949		8.853		2.366				-0.605		0.688		2.869				3.0117320598				59				2.09289855		2.08

		153		1		8.291		9.51		5.376		1		1		10.874		11.17		2.516				-2.583		-1.66		2.86				4.1960801947				75				1.3986933982		1.38

		155		1		9.129		11.137		5.031		1		1		8.023		13.678		2.501				1.106		-2.541		2.53				3.7524414719				62				2.2998834828		2.28

		156		1		10.988		10.462		5.384		1		1		13.057		9.607		2.307				-2.069		0.855		3.077				3.8052220697				64				2.1404374142		2.14

		198		1		9.663		9.721		5.524		1		1		11.994		6.346		2.016				-2.331		3.375		3.508				5.3972446674				85				0.9524549413		0.94

		262		1		10.106		10.658		6.056		1		1		10.347		12.434		5.706				-0.241		-1.776		0.35				1.8261317039				29				4.4708741716		4.46

		263		1		11.332		10.815		6.186		1		1		12.769		11.494		6.312				-1.437		-0.679		-0.126				1.5943293261				30				3.7201017609		3.72

		264		1		9.715		8.45		6.172		1		1		9.854		9.082		6.647				-0.139		-0.632		-0.475				0.8027266035				19				3.4221502571		3.42

		265		1		10.438		5.442		6.115		1		1		10.361		5.165		6.224				0.077		0.277		-0.109				0.3074719499				9				3.1088830494		3.1

		266		1		10.515		10.242		5.856		1		1		11.507		10.708		4.892				-0.992		-0.466		0.964				1.4596287199				36				2.5948955021		2.58

		268		1		15.029		12.745		5.655		1		1		16.059		13.071		4.875				-1.03		-0.326		0.78				1.3325074109				37				2.2688639698		2.26

		269		1		10.876		11.192		6.143		1		1		10.874		11.038		4.333				0.002		0.154		1.81				1.8165406684				30				4.238594893		4.22

		270		1		10.041		10.777		6.072		1		1		11.975		10.753		6.278				-1.934		0.024		-0.206				1.9450881728				35				3.6123066066		3.6

		271		1		8.817		11.312		5.914		1		1		9.569		9.063		4.259				-0.752		2.249		1.655				2.8918039353				41				4.1613763946		4.16

		272		1		8.917		10.402		6.054		1		1		9.778		8.821		5.264				-0.861		1.581		0.79				1.9659557472				54				1.6747030439		1.66

		273		1		11.36		9.967		5.979		1		1		10.316		10.436		6.684				1.044		-0.469		-0.705				1.3442179883				31				2.9919690707		2.98

		274		1		10.987		15.269		5.787		1		1		11.591		15.171		5.474				-0.604		0.098		0.313				0.6873056089				16				3.6083544466		3.6

		275		1		8.905		10.558		5.991		1		1		5.983		15.513		7.366				2.922		-4.955		-1.375				5.9144512848				98				0.1207030874		0.12

		277		1		11.248		9.845		5.88		1		1		12.348		11.241		3.744				-1.1		-1.396		2.136				2.7787248874				61				1.7765618133		1.76

		280		1		10.044		12.436		5.934		1		1		9.299		14.637		5.673				0.745		-2.201		0.261				2.3382786404				43				3.0995786628		3.08

		281		1		10.137		10.77		6.004		1		1		10.002		11.517		5.076				0.135		-0.747		0.928				1.198923684				25				3.5967710519		3.58

		282		1		9.749		10.583		6.051		1		1		8.6		11.438		5.348				1.149		-0.855		0.703				1.595441945				35				2.9629636122		2.96

		286		1		9.527		9.982		6.123		1		1		13.067		8.795		5.825				-3.54		1.187		0.298				3.7455804624				73				1.3853516779		1.38

		289		1		11.915		11.03		5.774		1		1		15.958		10.696		6.198				-4.043		0.334		-0.424				4.0788700641				91				0.4034047316		0.4

		290		1		11.247		10.756		5.881		1		1		10.612		10.808		4.48				0.635		-0.052		1.401				1.5390678997				32				3.2705192869		3.26

		291		1		10.603		10.385		6.046		1		1		9.117		11.085		5.534				1.486		-0.7		0.512				1.7205638611				33				3.4932660209		3.48

		292		1		11.524		10.536		5.861		1		1		12.526		10.119		3.501				-1.002		0.417		2.36				2.5975936942				44				3.306028338		3.3

		293		1		10.28		10.469		5.815		1		1		9.834		9.819		3.49				0.446		0.65		2.325				2.4550032587				46				2.8819603471		2.88

		294		1		9.369		10.773		5.805		1		1		9.751		10.4		4.338				-0.382		0.373		1.467				1.5611348436				29				3.8220887551		3.82

		298		1		11.689		11.359		5.875		1		1		9.572		8.03		5.582				2.117		3.329		0.293				3.9559801567				73				1.4631707429		1.46

		299		1		9.888		11.025		6.068		1		1		8.461		6.658		5.696				1.427		4.367		0.372				4.6092734785				81				1.0811876061		1.08

		305		1		10.091		11.18		5.782		1		1		11.395		11.1		4.363				-1.304		0.08		1.419				1.9288278824				34				3.7441953012		3.74

		307		1		10.782		11.163		5.875		1		1		10.883		12.162		4.156				-0.101		-0.999		1.719				1.9907694492				36				3.5391456875		3.52

		308		1		10.105		10.31		5.892		1		1		13.963		10.251		5.324				-3.858		0.059		0.568				3.900034487				76				1.231589838		1.22

		310		1		7.181		10.638		5.837		1		1		6.721		10.556		4.735				0.46		0.082		1.102				1.1969661649				26				3.406749854		3.4

		311		1		6.543		12.9		5.685		1		1		6.058		13.113		4.42				0.485		-0.213		1.265				1.3714295461				27				3.7079391432		3.7

		312		1		12.609		13.305		5.751		1		1		11.906		14.4		4.257				0.703		-1.095		1.494				1.9812294163				37				3.3734446818		3.36

		313		1		10.892		10.617		5.925		1		1		9.757		16.417		5.05				1.135		-5.8		0.875				5.9744330275				83				1.2236790538		1.22

		316		1		9.537		11.409		5.949		1		1		10.324		12.965		4.196				-0.787		-1.556		1.753				2.4725521228				40				3.7088281842		3.7

		317		1		10.183		11.356		5.523		1		1		10.975		11.829		3.525				-0.792		-0.473		1.998				2.200681031				41				3.1668336787		3.16

		318		1		7.315		11.256		5.745		1		1		5.503		10.437		3.406				1.812		0.819		2.339				3.0700205211				65				1.6530879729		1.64

		319		1		10.293		9.473		5.614		1		1		10.463		8.725		4.269				-0.17		0.748		1.345				1.5483633295				32				3.2902720751		3.28

		321		1		10.493		12.192		5.55		1		1		12.715		15.036		5.011				-2.222		-2.844		0.539				3.6491288001				92				0.3173155478		0.3

		322		1		11.934		10.325		5.652		1		1		11.903		10.738		4.015				0.031		-0.413		1.637				1.6885789884				30				3.9400176396		3.94

		323		1		11.172		10.285		5.714		1		1		11.626		7.844		4.41				-0.454		2.441		1.304				2.8044630502				51				2.6944841071		2.68

		327		1		11.772		9.152		6.203		1		1		13.493		12.769		3.882				-1.721		-3.617		2.321				4.6294244783				74				1.6265545464		1.62

		328		1		10.63		11.27		5.987		1		1		10.234		11.977		4.859				0.396		-0.707		1.128				1.3889020844				26				3.9530290094		3.94

		330		1		11.312		10.309		5.953		1		1		10.736		9.56		4.009				0.576		0.749		1.944				2.1614608486				40				3.2421912729		3.24

		331		1		10.229		11.895		5.65		1		1		11.883		12.931		4.144				-1.654		-1.036		1.506				2.4651669315				42				3.4042781435		3.4

		332		1		9.442		10.797		5.813		1		1		8.824		11.762		4.567				0.618		-0.965		1.246				1.6928275163				35				3.1438225303		3.14

		333		1		8.747		10.144		5.443		1		1		8.811		10.257		4.357				-0.064		-0.113		1.086				1.0937371714				22				3.8777954257		3.86

		334		1		10.436		9.499		6.027		1		1		9.79		9.623		5.332				0.646		-0.124		0.695				0.956931032				19				4.0795480838		4.06

		335		1		7.354		11.629		5.72		1		1		7.098		11.594		4.376				0.256		0.035		1.344				1.36861134				27				3.7003195489		3.7

		336		1		11.099		9.435		5.644		1		1		14.13		10.477		4.406				-3.031		-1.042		1.238				3.4358942068				66				1.7700061065		1.76

		339		1		8.391		11.173		6.196		1		1		8.304		11.26		5.916				0.087		-0.087		0.28				0.3058398274				6				4.7914906287		4.78

		340		1		11.062		11.731		5.628		1		1		10.805		12.327		3.59				0.257		-0.596		2.038				2.1388569377				41				3.0778673006		3.06

		344		1		14.187		11.068		5.521		1		1		15.319		11.861		3.599				-1.132		-0.793		1.922				2.3673523185				45				2.8934306115		2.88

		345		1		10.668		11.376		5.534		1		1		10.067		14.388		4.301				0.601		-3.012		1.233				3.3096274715				69				1.4869340814		1.48

		348		1		10.182		10.662		5.686		1		1		9.097		10.642		4.244				1.085		0.02		1.442				1.8047129966				35				3.3516098508		3.34

		349		1		8.786		10.445		5.599		1		1		8.886		11.299		3.876				-0.1		-0.854		1.723				1.9256284688				33				3.9096093155		3.9

		350		1		13.031		11.597		5.867		1		1		12.931		11.797		4.682				0.1		-0.2		1.185				1.2059125176				21				4.5365280422		4.52

		351		1		11.533		10.831		5.734		1		1		10.564		10.642		4.513				0.969		0.189		1.221				1.5701983951				33				3.1879785598		3.18

		352		1		10.325		11.009		5.91		1		1		9.484		13.638		5.498				0.841		-2.629		0.412				2.7908181596				34				5.4174705451		5.4

		357		1		10.888		10.047		5.499		1		1		10.957		9.565		3.641				-0.069		0.482		1.858				1.9207417838				35				3.5670918842		3.56

		358		1		9.773		10.568		5.234		1		1		7.831		11.245		3.386				1.942		-0.677		1.848				2.7649226029				60				1.8432817353		1.84

		359		1		10.599		9.547		5.404		1		1		10.224		9.714		3.136				0.375		-0.167		2.268				2.3048509713				45				2.8170400761		2.8

		360		1		10.752		5.792		5.831		1		1		12.132		6.09		3.558				-1.38		-0.298		2.273				2.6757677403				46				3.1411186516		3.14

		361		1		10.664		4.779		5.388		1		1		9.796		6.442		5.574				0.868		-1.663		-0.186				1.8850965493				42				2.603228568		2.6

		362		1		11.611		12.05		5.437		1		1		11.77		11.282		2.462				-0.159		0.768		2.975				3.0766426507				56				2.4173620827		2.4

		363		1		9.667		11.741		5.218		1		1		9.458		11.88		3.054				0.209		-0.139		2.164				2.1785082052				42				3.0084160929		3

		370		1		11.299		9.708		5.831		1		1		13.269		13.027		4.232				-1.97		-3.319		1.599				4.1777340748				82				0.9170635774		0.9

		371		1		12.689		10.912		5.604		1		1		13.348		10.741		3.777				-0.659		0.171		1.827				1.9497310071				37				3.3198122553		3.3

		372		1		12.751		10.007		5.563		1		1		13.169		12.371		3.472				-0.418		-2.364		2.091				3.1836301607				56				2.5014236977		2.5

		374		1		10.413		10.688		6.07		1		1		9.436		9.888		2.241				0.977		0.8		3.829				4.031844491				65				2.1709931875		2.16

		375		1		10.281		10.378		5.84		1		1		11.735		11.325		2.743				-1.454		-0.947		3.097				3.5499766196				59				2.4669329052		2.46

		377		1		10.769		10.559		5.476		1		1		9.228		8.971		3.688				1.541		1.588		1.788				2.8448847077				59				1.9769537799		1.96

		378		1		10.845		12.46		5.34		1		1		9.127		12.447		3.179				1.718		0.013		2.161				2.7607270781				50				2.7607270781		2.76

		382		1		12.923		11.294		5.502		1		1		12.549		12.353		2.658				0.374		-1.059		2.844				3.05772677				54				2.6047302115		2.6

		383		1		10.476		14.012		5.424		1		1		12.262		11.806		3.681				-1.786		2.206		1.743				3.33080786				81				0.7813006091		0.78

		386		1		8.076		10.927		5.427		1		1		7.893		9.868		3.478				0.183		1.059		1.949				2.225661924				41				3.2027817931		3.2

		389		1		10.706		10.425		5.357		1		1		7.6		10.929		4.424				3.106		-0.504		0.933				3.2820330589				65				1.7672485702		1.76

		393		1		11.89		11.155		5.463		1		1		12.579		11.136		3.392				-0.689		0.019		2.071				2.1826871054				42				3.0141869551		3

		395		1		11.69		11.585		5.386		1		1		11.423		11.95		3.523				0.267		-0.365		1.863				1.917102762				36				3.408182688		3.4

		396		1		9.169		10.246		4.876		1		1		9.118		10.403		4.149				0.051		-0.157		0.727				0.7455058685				17				3.6398227698		3.62

		397		1		12.926		6.573		5.27		1		1		13.445		6.154		3.965				-0.519		0.419		1.305				1.4655875955				30				3.4197043894		3.4

		401		1		9.627		10.277		5.494		1		1		10.468		9.368		4.753				-0.841		0.909		0.741				1.4431365147				29				3.5331962946		3.52

		402		1		12.051		10.318		5.342		1		1		12.321		11.045		3.007				-0.27		-0.727		2.335				2.4604174443				45				3.0071768763		3

		403		1		10.002		6.553		5.352		1		1		9.979		6.87		3.648				0.023		-0.317		1.704				1.733388012				31				3.8581862202		3.84

		409		1		11.319		11.161		5.134		1		1		12.174		11.363		3.143				-0.855		-0.202		1.991				2.1762146034				42				3.005248738		3

		410		1		11.367		11.236		5.571		1		1		11.351		11.157		3.381				0.016		0.079		2.19				2.1914828313				40				3.287224247		3.28

		416		1		10.133		10.521		5.063		1		1		9.652		8.139		2.41				0.481		2.382		2.653				3.597734565				73				1.3306689487		1.32

		418		1		12.584		9.662		5.412		1		1		12.164		10.714		3.017				0.42		-1.052		2.395				2.6493638859				48				2.8701442097		2.86

		419		1		10.694		9.961		5.255		1		1		10.572		11.15		2.991				0.122		-1.189		2.264				2.5601369104				50				2.5601369104		2.56

		420		1		11.142		11.639		5.285		1		1		11.133		12.012		3.011				0.009		-0.373		2.274				2.3044057802				43				3.0546774296		3.04

		421		1		13.184		9.352		4.899		1		1		11.723		12.198		2.715				1.461		-2.846		2.184				3.8735117142				91				0.3830945651		0.38

		422		1		6.727		11.763		5.185		1		1		5.882		12.698		2.73				0.845		-0.935		2.455				2.7595787722				52				2.547303482		2.54

		425		1		10.918		13.415		4.898		1		1		11.21		13.886		2.992				-0.292		-0.471		1.906				1.9849284622				43				2.6311842406		2.62

		427		1		10.688		11.44		5.524		1		1		10.521		10.875		3.376				0.167		0.565		2.148				2.2273342812				42				3.0758425787		3.06

		428		1		8.866		11.489		5.461		1		1		8.649		11.239		3.884				0.217		0.25		1.577				1.6113714656				30				3.759866753		3.74

		431		1		11.226		9.378		5.324		1		1		11.358		9.253		3.601				-0.132		0.125		1.723				1.7325639959				31				3.85635212		3.84

		432		1		10.905		10.694		4.963		1		1		11.328		9.46		2.468				-0.423		1.234		2.495				2.8154413508				54				2.3983389285		2.38

		433		1		5.699		10.813		5.493		1		1		2.605		9.765		0.643				3.094		1.048		4.85				5.8475328131				90				0.6497258681		0.64

		435		1		12.265		11.742		5.139		1		1		12.293		12.704		2.91				-0.028		-0.962		2.229				2.4278939433				47				2.737837851		2.72

		436		1		8.815		12.544		4.917		1		1		8.649		12.773		2.749				0.166		-0.229		2.168				2.1863716518				46				2.5666102		2.56

		437		1		10.729		10.104		4.843		1		1		11.141		10.373		2.403				-0.412		-0.269		2.44				2.4891173134				50				2.4891173134		2.48

		438		1		7.821		12.029		5.287		1		1		7.988		11.185		2.725				-0.167		0.844		2.562				2.7026041146				52				2.4947114904		2.48

		439		1		9.322		9.444		4.983		1		1		9.159		9.298		2.469				0.163		0.146		2.514				2.5235056964				50				2.5235056964		2.52

		441		1		11.091		9.964		5.046		1		1		11.505		9.311		3.333				-0.414		0.653		1.713				1.8794078855				39				2.9395866927		2.92

		442		1		9.918		10.355		5.112		1		1		9.341		10.549		3.025				0.577		-0.194		2.087				2.1739673411				42				3.0021453758		3

		443		1		11.347		10.654		5.262		1		1		13.306		11.773		3.478				-1.959		-1.119		1.784				2.876195056				55				2.3532505003		2.34

		444		1		11.083		11.963		5.134		1		1		11.226		11.517		3.516				-0.143		0.446		1.618				1.6844254213				34				3.2697669943		3.26

		445		1		11.252		10.112		5.962		1		1		11.981		10.128		4.54				-0.729		-0.016		1.422				1.5980553808				27				4.3206682517		4.32

		447		1		9.53		11.53		4.732		1		1		9.572		11.923		3.764				-0.042		-0.393		0.968				1.0455797435				23				3.5004191413		3.5

		448		1		10.064		10.548		5.449		1		1		10.47		10.39		3.687				-0.406		0.158		1.762				1.8150603296				35				3.3708263264		3.36

		449		1		10.297		6.93		5.581		1		1		11.247		3.429		3.127				-0.95		3.501		2.454				4.3796822944				81				1.0273328839		1.02

		452		1		9.34		12.432		5.469		1		1		8.277		14.826		2.072				1.063		-2.394		3.397				4.2896169992				78				1.2098919741		1.2

		453		1		9.595		10.464		5.187		1		1		14.222		11.851		3.578				-4.627		-1.387		1.609				5.0913435358				94				0.3249793746		0.32

		454		1		9.679		9.077		5.306		1		1		10.866		11.15		4.171				-1.187		-2.073		1.135				2.6447160528				47				2.9823393787		2.98

		455		1		11.97		9.417		5.364		1		1		10.554		9.593		3.198				1.416		-0.176		2.166				2.5937594337				48				2.8099060532		2.8

		456		1		11.06		11.463		5.348		1		1		10.318		7.924		3.78				0.742		3.539		1.568				3.9412826592				94				0.2515712336		0.24

		458		1		11.261		10.855		5.16		1		1		11.999		10.39		3.14				-0.738		0.465		2.02				2.2002883902				43				2.9166613544		2.9

		459		1		9.487		11.642		5.435		1		1		9.081		11.759		3.03				0.406		-0.117		2.405				2.4418333276				45				2.984462956		2.98

		460		1		11.624		9.82		5.186		1		1		10.574		13.186		3.564				1.05		-3.366		1.622				3.8811518909				78				1.0946838667		1.08

		461		1		10.59		11.409		5.217		1		1		11.21		11.062		2.587				-0.62		0.347		2.63				2.7242813731				55				2.2289574871		2.22

		462		1		12.657		12.126		5.37		1		1		12.241		12.179		3.473				0.416		-0.053		1.897				1.9428005559				35				3.6080581752		3.6

		463		1		11.875		8.632		5.072		1		1		12.403		9.463		4.158				-0.528		-0.831		0.914				1.343406491				27				3.6321731052		3.62

		465		1		12.334		11.785		5.278		1		1		11.931		11.052		3.321				0.403		0.733		1.957				2.1282732437				41				3.0626371068		3.06

		470		1		10.76		9.451		5.357		1		1		11.981		10.2		3.109				-1.221		-0.749		2.248				2.6655854892				48				2.8877176133		2.88

		471		1		8.894		11.218		5.414		1		1		9.865		11.208		3.531				-0.971		0.01		1.883				2.1186387139				40				3.1779580708		3.16

																																						průměr		2.6066155131

																																						median		2.8957671875

																																						max		5.4174705451





gen2new

		2		1		9.031		7.557		5.325		1		2		6.58		4.857		6.758				2.451		2.7		-1.433				3.9180211842				72				1.523674905		1.52						0.1		3		3		81.0810810811																																																						64		70		68

		4		1		8.288		7.935		5.42		1		2		9.096		9.185		6.918				-0.808		-1.25		-1.498				2.1117215726				46				2.4789774982		2.46						0.2		6		3		81.0810810811																																																						74		89		82

		23		1		7.617		8.061		3.688		1		2		9.172		8.415		4.105				-1.555		-0.354		-0.417				1.6484022567				41				2.3720910524		2.36						0.3		12		6		162.1621621622																																																						66		75		68

		24		1		6.57		9.212		3.393		1		2		7.754		10.596		2.593				-1.184		-1.384		0.8				1.9892993742				51				1.911287634		1.9						0.4		13		1		27.027027027																																																						52		62		55

		33		1		9.717		8.899		3.069		1		2		6.509		7.1		3.948				3.208		1.799		-0.879				3.7815745398				69				1.6989682715		1.68						0.5		16		3		81.0810810811																																																						50		58		52

		45		1		8.271		8.343		4.321		1		2		10.999		7.184		1.373				-2.728		1.159		2.948				4.1804268921				88				0.5700582126		0.56						0.6		20		4		108.1081081081																																																						47		71		55

		48		1		10.208		8.083		4.669		1		2		8.134		12.351		4.15				2.074		-4.268		0.519				4.7735375771				92				0.4150902241		0.4						0.7		24		4		108.1081081081																																																						74		93		81

		60		1		9.127		8.046		4.956		1		2		5.978		10.426		4.592				3.149		-2.38		0.364				3.963974899				60				2.6426499327		2.64						0.8		33		9		243.2432432432																																																						82		92		85

		62		1		8.452		8.388		5.064		1		2		11.563		10.221		1.766				-3.111		-1.833		3.298				4.8902979459				90				0.5433664384		0.54						0.9		37		4		108.1081081081																																																						47		60		51

		65		1		9.685		9.001		5.029		1		2		9.369		9.548		5.832				0.316		-0.547		-0.803				1.021701522				22				3.6223963052		3.62						1		40		3		81.0810810811																																																						55		63		58

		69		1		8.686		9.353		5.412		1		2		11.403		9.484		5.537				-2.717		-0.131		-0.125				2.7230268085				48				2.9499457092		2.94						1.1		44		4		108.1081081081																																																						65		82		70

		74		1		9.321		7.264		4.628		1		2		5.684		5.152		6.649				3.637		2.112		-2.021				4.6661283737				82				1.024272082		1.02						1.2		51		7		189.1891891892																																																						52		60		56

		84		1		9.704		8.15		5.48		1		2		8.906		10.759		4.342				0.798		-2.609		1.138				2.9561341309				59				2.0542627011		2.04						1.3		55		4		108.1081081081																																																						68		76		75

		100		1		7.26		9.499		5.937		1		2		10.376		14.438		5.077				-3.116		-4.939		0.86				5.9027770583				96				0.2459490441		0.24						1.4		59		4		108.1081081081																																																						49		62		54

		111		1		8.732		8.34		4.06		1		2		11.143		11.313		5.469				-2.411		-2.973		-1.409				4.0788394183				85				0.7197951915		0.7						1.5		62		3		81.0810810811																																																						74		86		81

		112		1		8.618		7.896		5.295		1		2		10.101		9.353		7.774				-1.483		-1.457		-2.479				3.2353638126				58				2.3428496574		2.34						1.6		67		5		135.1351351351																																																						78		95		85

		130		1		10.345		8.456		4.774		1		2		8.98		5.083		7.555				1.365		3.373		-2.781				4.5797723743				97				0.1416424446		0.14						1.7		72		5		135.1351351351																																																						62		73		68

		138		1		11.052		6.707		5.017		1		2		8.88		9.177		3.619				2.172		-2.47		1.398				3.5739177383				79				0.9500287659		0.94						1.8		74		2		54.0540540541																																																						28		49		35

		146		1		8.71		9.298		5.686		1		2		13.035		10.916		7.066				-4.325		-1.618		-1.38				4.8195382559				97				0.1490578842		0.14						1.9		82		8		216.2162162162																																																						59		67		63

		148		1		11.067		9.591		5.923		1		2		11.686		11.032		3.857				-0.619		-1.441		2.066				2.5938384684				57				1.9567553358		1.94						2		85		3		81.0810810811																																																						68		79		72

		171		1		9.178		8.486		5.813		1		2		8.483		8.863		3.493				0.695		-0.377		2.32				2.4510312116				59				1.7032589775		1.7						2.1		87		2		54.0540540541																																																						53		80		66

		181		1		9.519		9.267		5.728		1		2		7.515		6.461		2.934				2.004		2.806		2.794				4.4380274898				78				1.2517513433		1.24						2.2		87		0		0																																																						39		47		40

		195		1		9.764		10.014		5.728		1		2		11.681		13.378		3.037				-1.917		-3.364		2.691				4.7151740159				94				0.3009685542		0.3						2.3		89		2		54.0540540541																																																						80		83		80

		205		1		10.243		10.253		5.979		1		2		8.388		11.401		3.702				1.855		-1.148		2.277				3.1533566243				75				1.0511188748		1.04						2.4		91		2		54.0540540541																																																						27		37		31

		221		1		8.562		9.297		6.113		1		2		6.929		12.846		5.65				1.633		-3.549		0.463				3.934013091				61				2.5151886975		2.5						2.5		96		5		135.1351351351																																																						47		62		50

		225		1		8.997		9.996		5.201		1		2		11.107		6.387		3.823				-2.11		3.609		1.378				4.4018024717				85				0.7767886715		0.76						2.6		97		1		27.027027027																																																						52		61		56

		232		1		9.483		10.075		4.99		1		2		12.939		11.693		7.648				-3.456		-1.618		-2.658				4.650464923				78				1.3116695937		1.3						2.7		99		2		54.0540540541																																																						53		61		56

		247		1		10.567		9.83		5.575		1		2		11.465		7.139		7.022				-0.898		2.691		-1.447				3.184602644				79				0.8465399433		0.84						2.8		99		0		0																																																						77		95		85

		249		1		8.792		9.698		5.964		1		2		12.102		9.713		5.519				-3.31		-0.015		0.445				3.339812869				57				2.5195079538		2.5						2.9		100		1		27.027027027																																																						44		54		50

		254		1		9.062		11.708		5.563		1		2		10.532		12.023		3.563				-1.47		-0.315		2				2.5020241805				45				3.058029554		3.04						3		101		1		27.027027027																																																						55		80		68

		270		1		9.374		7.673		5.888		1		2		8.662		10.022		4.222				0.712		-2.349		1.666				2.9665301279				54				2.5270441831		2.52						3.1		103		2		54.0540540541																																																						36		49		41

		275		1		8.203		11.368		6.007		1		2		9.612		7.745		3.599				-1.409		3.623		2.408				4.5727315688				94				0.2918764831		0.28						3.2		103		0		0																																																						8		24		18

		309		1		9.054		16.056		5.298		1		2		11.73		16.406		6.261				-2.676		-0.35		-0.963				2.8654572061				56				2.2514306619		2.24						3.3		104		1		27.027027027																																																						52		70		58

		310		1		9.28		9.305		5.706		1		2		11.668		8.901		4.521				-2.388		0.404		1.185				2.6962909709				59				1.8736937256		1.86						3.4		105		1		27.027027027																																																						64		72		67

		313		1		8.825		11.946		4.98		1		2		7.035		10.059		4.147				1.79		1.887		0.833				2.731072683				59				1.8978640679		1.88						3.5		105		0		0																																																						84		91		88

		317		1		8.845		9.889		5.512		1		2		9.361		12.841		3.613				-0.516		-2.952		1.899				3.5477825469				59				2.4654082105		2.46						3.6		105		0		0																																																						72		79		77

		319		1		8.733		11.497		5.863		1		2		8.15		11.69		7.041				0.583		-0.193		-1.178				1.3284660327				29				3.2524513214		3.24						3.7		106		1		27.027027027																																																						64		68		66

		322		1		9.577		10.499		5.96		1		2		6.413		9.087		3.892				3.164		1.412		2.068				4.0350048327				83				0.826446773		0.82																																																																		50		57		54

		334		1		8.588		11.024		5.318		1		2		7.629		13.42		2.018				0.959		-2.396		3.3				4.1893313309				78				1.1816062728		1.18																																																																		59		74		63

		339		1		9.276		10.54		5.704		1		2		10.209		12.862		8.066				-0.933		-2.322		-2.362				3.441106944				71				1.4055225546		1.4																																																																		51		74		63

		264		1		9.271		9.353		5.066		1		3		5.79		5.874		3.362				3.481		3.479		1.704				5.2081107899				82				1.1432438319		1.14																																																																		62		70		65

						9.031		7.557		5.325						7.012		9.908		10.214				2.019		-2.351		-4.889				5.7884266429				100				0		0																																																																		60		69		63

						8.288		7.935		5.42						9.403		7.209		8.603				-1.115		0.726		-3.183				3.4498970999				64				1.9405671187		1.94																																																																		30		40		37

						6.57		9.212		3.393						5.084		8.516		5.478				1.486		0.696		-2.085				2.6532691156				63				1.5582691632		1.54																																																																		53		66		57

						9.717		8.899		3.069						11.543		8.262		3.97				-1.826		0.637		-0.901				2.133505566				43				2.8281352851		2.82																																																																		53		72		62

						8.271		8.343		4.321						4.773		8.516		3.069				3.498		-0.173		1.252				3.7193328703				96				0.1549722029		0.14																																																																		37		67		52

						10.208		8.083		4.669						12.446		9.441		6.355				-2.238		-1.358		-1.686				3.1137443697				62				1.9084239685		1.9																																																																		35		55		46

						9.127		8.046		4.956						5.06		7.419		6.498				4.067		0.627		-1.542				4.3944717544				72				1.7089612378		1.7																																																																		57		65		61

						8.452		8.388		5.064						8.013		11.94		6.562				0.439		-3.552		-1.498				3.8798748691				87				0.5797514172		0.56																																																																		53		59		53

						9.685		9.001		5.029						10.358		12.707		6.215				-0.673		-3.706		-1.186				3.948918966				77				1.1795472236		1.16																																																																		78		85		82

						8.686		9.353		5.412						10.759		9.12		8.155				-2.073		0.233		-2.743				3.4461089652				69				1.5482518539		1.54																																																																		64		69		69

						9.321		7.264		4.628						9.646		5.586		8.573				-0.325		1.678		-3.945				4.2993411123				79				1.1428628273		1.14																																																																		58		72		64

						9.704		8.15		5.48						11.421		10.069		8.386				-1.717		-1.919		-2.906				3.8827163172				77				1.1597724064		1.14																																																																		54		61		58

						9.58		8.627		5.418						9.787		6.394		7.804				-0.207		2.233		-2.386				3.2744669795				73				1.2111042253		1.2																																																																		88		94		88

						7.26		9.499		5.937						12.066		10.791		8.136				-4.806		-1.292		-2.199				5.4408180451				96				0.2267007519		0.22																																																																		56		70		63

						8.732		8.34		4.06						4.728		10.569		6.091				4.004		-2.229		-2.031				5.0125261097				94				0.3199484751		0.3																																																																		40		49		43

						8.618		7.896		5.295						9.717		7.276		8.052				-1.099		0.62		-2.757				3.0320372689				62				1.8583454229		1.84																																																																		51		70		59

						10.345		8.456		4.774						9.904		9.088		8.891				0.441		-0.632		-4.117				4.1885073714				84				0.7978109279		0.78																																																																		57		64		58

						11.052		6.707		5.017						11.674		4.469		7.884				-0.622		2.238		-2.867				3.6898803504				85				0.6511553559		0.64																																																																		46		56		52

						8.71		9.298		5.686						11.904		10.604		7.654				-3.194		-1.306		-1.968				3.9724420701				76				1.2544553905		1.24																																																																		49		67		55

						11.067		9.591		5.923						12.641		11.316		9.447				-1.574		-1.725		-3.524				4.2274906268				76				1.3349970401		1.32																																																																		37		49		40

						9.178		8.486		5.813						11.818		8.952		8.351				-2.64		-0.466		-2.538				3.6916392023				77				1.1026974241		1.1																																																																		57		61		59

						9.519		9.267		5.728						12.422		6.769		6.764				-2.903		2.498		-1.036				3.9674562379				82				0.8709050278		0.86																																																																		18		31		21

						9.764		10.014		5.728						7.528		7.061		4.336				2.236		2.953		1.392				3.9569646195				69				1.7777667131		1.76																																																																		79		85		83

						10.243		10.253		5.979						7.971		13.389		5.711				2.272		-3.136		0.268				3.8817913391				94				0.2477739153		0.24																																																																		75		81		76

						9.084		10.168		5.752						8.873		7.997		8.352				0.211		2.171		-2.6				3.3937828451				62				2.0800604535		2.08																																																																		93		100		96

						8.562		9.297		6.113						11.455		13.508		6.518				-2.893		-4.211		-0.405				5.1250360974				78				1.4455230018		1.44																																																																		55		77		66

						8.997		9.996		5.201						5.511		5.705		3.941				3.486		4.291		1.26				5.6703154233				90				0.630035047		0.62																																																																		45		51		49

						10.567		9.83		5.575						6.781		9.946		7.897				3.786		-0.116		-2.322				4.442852237				71				1.814686125		1.8																																																																		28		40		35

						8.792		9.698		5.964						8.525		7.299		6.55				0.267		2.399		-0.586				2.4839255222				48				2.6909193158		2.68																																																																		62		93		78

						9.062		11.708		5.563						7.786		7.072		5.329				1.276		4.636		0.234				4.8140864138				79				1.2796938568		1.26																																																																		61		80		70

						9.374		7.673		5.888						11.725		9.573		8.266				-2.351		-1.9		-2.378				3.8460479716				72				1.4956853223		1.48																																																																		62		68		65

						8.822		9.669		5.701						12.482		5.302		8.377				-3.66		4.367		-2.676				6.2950190627				100				0		0																																																																		76		98		85

						8.203		11.368		6.007						12.53		11.377		8.419				-4.327		-0.009		-2.412				4.9538625334				89				0.6122751446		0.6																																																																		78		84		81

						9.054		16.056		5.298						11.81		15.071		7.988				-2.756		0.985		-2.69				3.9751554687				85				0.7014980239		0.7																																																																		64		73		68

						9.28		9.305		5.706						4.514		11.311		6.083				4.766		-2.006		-0.377				5.1846813788				83				1.061922692		1.06																																																																		72		77		75

						8.825		11.946		4.98						8.541		9.609		6.648				0.284		2.337		-1.668				2.8852121239				68				1.3577468818		1.34																																																																		75		86		81

						8.845		9.889		5.512						4.716		5.808		5.102				4.129		4.081		0.41				5.8199056693				88				0.7936235004		0.78																																																																		84		92		87

						8.733		11.497		5.863						10.754		12.118		8.42				-2.021		-0.621		-2.557				3.3178804981				67				1.6341799468		1.62																																																																		59		64		60

						9.577		10.499		5.96						13.021		12.174		4.888				-3.444		-1.675		1.072				3.9769265771				72				1.5465825578		1.54																																																																		67		76		71

						8.588		11.024		5.318						10.798		12.578		8.832				-2.21		-1.554		-3.514				4.4325175691				85				0.7822089828		0.78																																																																		52		69		62

						9.276		10.54		5.704						11.117		6.562		8.035				-1.841		3.978		-2.331				4.9646073359				84				0.9456394926		0.94																																																																		55		61		58

						8.367		9.92		5.837						11.131		11.658		6.611				-2.764		-1.738		-0.774				3.3555053271				64				1.8874717465		1.88																																																																		77		98		86

						9.271		9.353		5.066						7.665		10.715		3.829				1.606		-1.362		1.237				2.4422221439				67				1.2028855335		1.2																																																																		43		73		59

		5		1		9.195		8.793		3.638		1		2		11.301		6.388		2.334				-2.106		2.405		1.304				3.4524885228				81				0.8098429868		0.8																																																																		51		68		59

		13		1		9.029		9.592		2.999		1		2		4.955		11.411		2.05				4.074		-1.819		0.949				4.5614513041				85				0.8049619948		0.8																																																																		74		82		78

		25		1		9.747		9.252		3.63		1		2		10.128		11.681		5.116				-0.381		-2.429		-1.486				2.8728727782				56				2.2572571829		2.24																																																																		95		100		100

		38		1		8.585		9.488		3.629		1		2		9.742		6.959		5.824				-1.157		2.529		-2.195				3.5429528645				72				1.3778150029		1.36

		42		1		10.278		9.497		3.61		1		2		8.659		10.441		2.685				1.619		-0.944		0.925				2.0899574158				46				2.4534282708		2.44

		47		1		9.152		8.474		3.628		1		2		5.902		9.718		2.996				3.25		-1.244		0.632				3.5368714989				65				1.9044692687		1.9

		50		1		9.765		9.379		3.579		1		2		6.568		9.909		4.283				3.197		-0.53		-0.704				3.3162214944				52				3.0611275333		3.06

		58		1		11.154		8.54		3.62		1		2		11.744		7.287		0.856				-0.59		1.253		2.764				3.0915699895				81				0.725183084		0.72

		59		1		9.609		8.688		3.665		1		2		6.244		5.628		4.035				3.365		3.06		-0.37				4.5633019843				90				0.5070335538		0.5

		60		1		8.785		9.373		3.808		1		2		11.698		5.787		2.378				-2.913		3.586		1.43				4.8363069588				91				0.4783160729		0.46

		62		1		7.547		3.802		3.428		1		2		9.67		6.119		4.508				-2.123		-2.317		-1.08				3.3229532046				78				0.9372432116		0.92

		5		1		9.195		8.793		3.638						9.789		8.966		2.632				-0.594		-0.173		1.006				1.1810169347				37				2.0109207266		2

		13		1		9.029		9.592		2.999						12.556		10.316		2.611				-3.527		-0.724		0.388				3.6213877174				83				0.7417300144		0.74

		25		1		9.747		9.252		3.63						5.684		8.888		5.499				4.063		0.364		-1.869				4.4870509246				71				1.83273911		1.82

		38		1		8.585		9.488		3.629						4.699		11.035		5.814				3.886		-1.547		-2.185				4.7189437377				76				1.4901927593		1.48

		42		1		10.278		9.497		3.61						8.971		7.052		5.574				1.307		2.445		-1.964				3.3975829644				67				1.6734363855		1.66

		47		1		9.152		8.474		3.628						8.467		10.222		3.605				0.685		-1.748		0.023				1.8775670427				36				3.3378969649		3.32

		50		1		9.765		9.379		3.579						10.924		7.56		5.715				-1.159		1.819		-2.136				3.0355457499				66				1.5637659924		1.56

		58		1		11.154		8.54		3.62						8.131		11.219		3.12				3.023		-2.679		0.5				4.0700823088				84				0.7752537731		0.76

		59		1		9.609		8.688		3.665						5.933		5.071		4.077				3.676		3.617		-0.412				5.1735296462				100				0		0

		60		1		8.785		9.373		3.808						5.359		9.92		5.707				3.426		-0.547		-1.899				3.9551088481				90				0.4394565387		0.42

		62		1		7.547		3.802		3.428						8.794		5.317		5.44				-1.247		-1.515		-2.012				2.8104053088				77				0.8394717156		0.82

																																						průměr		1.3784140064

																																						median		1.2670746237

																																						max		3.6223963052
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E22

lokální poloměr jádra (0%- těžiště jádra, 100%- okraj jádra)

četnost výskytu v %
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normalizace geny

		1		1		9.731		8.53		5.238		1		1		4.594		9.056		7.906				5.137		-0.526		-2.668				5.8123720631				92				0.5054236577				6.3177957208		6.3				8				0		3		3		3		0.8797653959

		3		1		8		7.347		5.429		1		1		8.283		6.833		5.936				-0.283		0.514		-0.507				0.7754572844				23				2.5960961262				3.3715534106		3.36				77				10		21		18		18		5.2785923754

		7		1		9.237		8.512		5.714		1		1		9.417		8.022		1.958				-0.18		0.49		3.756				3.7921017919				68				1.7845184903				5.5766202822		5.56				32				20		59		38		38		11.1436950147

		12		1		10.178		8.619		5.596		1		1		10.769		7.942		3.68				-0.591		0.677		1.916				2.1162858975				48				2.2926430556				4.4089289531		4.4				52				30		106		47		47		13.7829912023

		17		1		9.578		9.538		5.673		1		1		9.223		5.855		7.396				0.355		3.683		-1.723				4.0815735936				85				0.720277693				4.8018512866		4.8				15				40		144		38		38		11.1436950147

		27		1		7.774		7.628		3.66		1		1		8.681		4.681		3.97				-0.907		2.947		-0.31				3.0989607936				75				1.0329869312				4.1319477247		4.12				25				50		186		42		42		12.3167155425

		29		1		10.508		9.148		3.409		1		1		10.479		10.524		3.516				0.029		-1.376		-0.107				1.3804586194				32				2.9334745663				4.3139331858		4.3				68				60		244		58		58		17.008797654

		36		1		8.751		10.184		3.593		1		1		6.949		14.081		3.959				1.802		-3.897		-0.366				4.3090334183				84				0.8207682702				5.1298016884		5.12				16				70		299		55		55		16.1290322581

		44		1		10.209		7.997		4.681		1		1		5.978		9.519		5.421				4.231		-1.522		-0.74				4.5569117832				89				0.5632138159				5.1201255991		5.12				11				80		329		30		30		8.7976539589

		63		1		8.011		8.428		5.566		1		1		4.822		7.71		4.437				3.189		0.718		1.129				3.4583068111				65				1.862165206				5.3204720171		5.32				35				90		337		8		8		2.3460410557

		70		1		7.967		9.49		5.033		1		1		8.753		6.188		8.251				-0.786		3.302		-3.218				4.6772346531				84				0.8909018387				5.5681364918		5.56				16				100		341		4		4		1.1730205279

		86		1		9.725		11.251		6.236		1		1		12.294		10.209		5.937				-2.569		1.042		0.299				2.7883554293				55				2.2813817149				5.0697371441		5.06				45										341

		117		1		9.947		8.903		5.446		1		1		10.851		9.932		8.936				-0.904		-1.029		-3.49				3.7491541713				80				0.9372885428				4.6864427141		4.68				20

		118		1		9.822		8.056		5.785		1		1		6.794		8.803		8.795				3.028		-0.747		-3.01				4.3343849621				85				0.7648914639				5.099276426		5.08				15										4		1.1730205279

		119		1		9.004		8.796		5.375		1		1		6.412		8.97		7.642				2.592		-0.174		-2.267				3.4479021158				77				1.0298928398				4.4777949556		4.46				23										8		2.3460410557

		133		1		7.915		7.922		5.022		1		1		8.506		10.682		4.074				-0.591		-2.76		0.948				2.9775132242				69				1.3377233326				4.3152365567		4.3				31										30		8.7976539589

		140		1		7.46		9.443		5.307		1		1		5.873		9.934		1.668				1.587		-0.491		3.639				4.0002463674				73				1.479543177				5.4797895444		5.46				27										55		16.1290322581

		141		1		7.844		11.154		5.63		1		1		5.909		14.521		4.984				1.935		-3.367		0.646				3.9367791404				90				0.4374199045				4.3741990448		4.36				10										58		17.008797654

		142		1		9.097		10.098		6.1		1		1		9.842		12.32		9.098				-0.745		-2.222		-2.998				3.8053006452				70				1.6308431336				5.4361437788		5.42				30										42		12.3167155425

		159		1		9.936		9.998		5.715		1		1		12.027		11.812		2.799				-2.091		-1.814		2.916				4.0206881252				77				1.2009847647				5.2216728899		5.22				23										38		11.1436950147

		162		1		8.694		9.894		5.76		1		1		5.586		9.548		8.895				3.108		0.346		-3.135				4.4280475381				85				0.7814201538				5.2094676919		5.2				15										47		13.7829912023

		179		1		9.686		9.96		6.917		1		1		13.657		13.189		7.481				-3.971		-3.229		-0.564				5.1491142928				86				0.8382279081				5.9873422009		5.98				14										38		11.1436950147

		182		1		9.436		8.485		6.227		1		1		6.751		6.637		8.846				2.685		1.848		-2.619				4.1813263446				75				1.3937754482				5.5751017928		5.56				25										18		5.2785923754

		191		1		8.89		10.301		5.617		1		1		6.912		8.862		2.447				1.978		1.439		3.17				4.0040111139				69				1.7989035439				5.8029146578		5.8				31										3		0.8797653959

		292		1		8.076		11.056		5.819		1		1		4.913		10.598		6.154				3.163		0.458		-0.335				3.2134962269				79				0.854220516				4.0677167429		4.06				21										341

		352		1		12.471		9.354		5.117		1		1		14.152		6.628		8.314				-1.681		2.726		-3.197				4.5252233094				84				0.861947297				5.3871706064		5.38				16

		1		1		10.387		9.558		5.989		1		1		10.332		5.687		5.055				0.055		3.871		0.934				3.9824643125				82				0.8741994832				4.8566637957		4.84				18

		3		1		9.297		11.028		6.276		1		1		9.409		10.948		6.134				-0.112		0.08		0.142				0.1977574272				5				3.7573911162				3.9551485434		3.94				95

		4		1		11.596		10.269		5.941		1		1		13.377		9.969		4.016				-1.781		0.3		1.925				2.639618533				39				4.1286341158				6.7682526488		6.76				61

		5		1		11.209		11.73		6.083		1		1		12.046		14.604		4.546				-0.837		-2.874		1.537				3.3649389296				74				1.1822758401				4.5472147697		4.54				26

		8		1		9.668		11.252		5.919		1		1		6.362		12.474		5.797				3.306		-1.222		0.122				3.5267270946				68				1.6596362798				5.1863633745		5.18				32

		9		1		9.488		10.121		5.924		1		1		10.395		9.743		4.718				-0.907		0.378		1.206				1.5556249548				31				3.4625200607				5.0181450155		5				69

		11		1		10.882		11.337		5.932		1		1		10.945		11.299		4.012				-0.063		0.038		1.92				1.9214091183				31				4.2766848118				6.1980939301		6.18				69

		12		1		10.046		10.485		5.92		1		1		9.805		10.743		4.729				0.241		-0.258		1.191				1.2422262274				22				4.4042566244				5.6464828517		5.64				78

		17		1		13.71		9.521		5.736		1		1		14.319		9.444		4.538				-0.609		0.077		1.198				1.3461106938				25				4.0383320814				5.3844427753		5.38				75

		18		1		10.751		15.751		5.829		1		1		10.907		16.577		4.349				-0.156		-0.826		1.48				1.7020611035				37				2.8981040411				4.6001651446		4.6				63

		19		1		10.638		9.995		5.902		1		1		10.588		12.28		3.086				0.05		-2.285		2.816				3.6267865942				62				2.2228692029				5.8496557971		5.84				38

		20		1		9.792		11.899		5.85		1		1		11.551		11.312		3.045				-1.759		0.587		2.805				3.3625399626				53				2.9818750612				6.3444150238		6.34				47

		24		1		11.483		9.641		6.064		1		1		10.064		10.741		6.237				1.419		-1.1		-0.173				1.8037433299				33				3.6621455485				5.4658888784		5.46				67

		25		1		10.148		9.315		6.051		1		1		10.859		5.003		5.892				-0.711		4.312		0.159				4.3731162802				97				0.135251019				4.5083672992		4.5				3

		31		1		13.247		11.898		5.943		1		1		15.787		11.312		5.407				-2.54		0.586		0.536				2.6612575975				55				2.1773925797				4.8386501772		4.82				45

		32		1		12.467		11.012		5.853		1		1		11.947		10.88		5.111				0.52		0.132		0.742				0.9156352986				19				3.9034978518				4.8191331504		4.8				81

		33		1		6.906		10.969		6		1		1		6.86		10.815		5.923				0.046		0.154		0.077				0.1782161609				9				1.8019634045				1.9801795654		1.98				91

		34		1		9.427		10.405		5.994		1		1		9.087		11.031		4.725				0.34		-0.626		1.269				1.455279011				28				3.7421460284				5.1974250395		5.18				72

		35		1		10.017		10.78		5.969		1		1		9.668		10.873		5.27				0.349		-0.093		0.699				0.786797941				15				4.4585216658				5.2453196068		5.24				85

		37		1		10.04		11.291		5.978		1		1		11.394		9.69		4.668				-1.354		1.601		1.31				2.4723707246				55				2.0228487747				4.4952194993		4.48				45

		38		1		11.221		8.673		6.089		1		1		10.668		9.53		5.027				0.553		-0.857		1.062				1.4724476222				28				3.7862938856				5.2587415077		5.24				72

		39		1		10.762		9.259		6.078		1		1		9.933		9.867		5.279				0.829		-0.608		0.799				1.3020391699				34				2.5274878004				3.8295269703		3.82				66

		40		1		11.569		9.677		5.975		1		1		12.569		9.384		5.076				-1		0.293		0.899				1.376244891				28				3.538915434				4.915160325		4.9				72

		41		1		10.298		10.401		5.954		1		1		13.015		9.05		1.815				-2.717		1.351		4.139				5.1321156456				74				1.8031757674				6.935291413		6.92				26

		46		1		11.554		9.952		5.9		1		1		12.436		8.671		4.491				-0.882		1.281		1.409				2.0986104927				40				3.147915739				5.2465262317		5.24				60

		47		1		10.497		9.549		5.894		1		1		11.868		12.988		4.251				-1.371		-3.439		1.643				4.0504087448				71				1.6543923042				5.704801049		5.7				29

		48		1		10.863		9.875		5.969		1		1		10.779		7.278		4.775				0.084		2.597		1.194				2.8595630785				67				1.4084415163				4.2680045948		4.26				33

		49		1		10.224		11.711		5.869		1		1		10.63		10.484		4.687				-0.406		1.227		1.182				1.7514248485				43				2.3216561945				4.0730810431		4.06				57

		50		1		10.202		10.3		5.628		1		1		10.763		10.953		4.171				-0.561		-0.653		1.457				1.6923294597				35				3.1428975679				4.8352270276		4.82				65

		51		1		12.093		10.132		5.799		1		1		10.996		10.681		4.071				1.097		-0.549		1.728				2.1191493576				36				3.7673766358				5.8865259935		5.88				64

		52		1		9.873		9.132		5.747		1		1		9.671		8.885		4.274				0.202		0.247		1.473				1.5071635611				30				3.516714976				5.0238785371		5.02				70

		53		1		14.054		10.051		5.588		1		1		16.779		12.409		4.681				-2.725		-2.358		0.907				3.7159706673				68				1.7486920787				5.464662746		5.46				32

		54		1		16.148		10.218		5.938		1		1		15.968		9.028		4.816				0.18		1.19		1.122				1.6454130181				35				3.0557670335				4.7011800516		4.7				65

		55		1		11.616		10.362		5.639		1		1		12.886		10.55		4.23				-1.27		-0.188		1.409				1.9061807364				35				3.5400499391				5.4462306756		5.44				65

		59		1		9.317		12.64		5.712		1		1		9.344		11.915		4.312				-0.027		0.725		1.4				1.5768176813				28				4.0546740376				5.6314917189		5.62				72

		62		1		12.06		9.821		5.843		1		1		9.456		10.403		4.712				2.604		-0.582		1.131				2.8980512418				59				2.0139000155				4.9119512573		4.9				41

		65		1		11.671		11.197		5.716		1		1		13.738		11.734		4.58				-2.067		-0.537		1.136				2.4189572133				43				3.2065246782				5.6254818915		5.62				57

		68		1		9.992		9.528		5.533		1		1		9.01		10.305		3.169				0.982		-0.777		2.364				2.6751727047				48				2.8981037634				5.5732764681		5.56				52

		70		1		12.783		11.86		5.607		1		1		13.06		11.552		4.419				-0.277		0.308		1.188				1.2581482425				27				3.4016600629				4.6598083054		4.64				73

		71		1		9.326		14.622		5.8		1		1		8.906		14.99		4.759				0.42		-0.368		1.041				1.1813149453				26				3.3622040751				4.5435190204		4.54				74

		72		1		10.329		15.018		5.911		1		1		8.52		15.232		4.342				1.809		-0.214		1.569				2.404170959				55				1.9670489664				4.3712199254		4.36				45

		74		1		9.86		9.499		5.556		1		1		10.381		9.337		4.646				-0.521		0.162		0.91				1.0610301598				20				4.2441206392				5.305150799		5.3				80

		76		1		13.9		10.681		6.058		1		1		13.309		11.133		4.594				0.591		-0.452		1.464				1.6422183168				30				3.8318427392				5.474061056		5.46				70

		77		1		11.65		11.145		5.889		1		1		11.221		11.102		4.234				0.429		0.043		1.655				1.7102382875				28				4.3977555964				6.1079938839		6.1				72

		80		1		10.787		11.77		5.631		1		1		10.417		11.476		3.765				0.37		0.294		1.866				1.9249135046				36				3.4220684525				5.3469819571		5.34				64

		81		1		12.027		10.784		5.708		1		1		12.122		10.807		4.425				-0.095		-0.023		1.283				1.2867179178				21				4.8405102622				6.12722818		6.12				79

		82		1		10.594		12.105		5.742		1		1		10.365		12.594		4.194				0.229		-0.489		1.548				1.6394712562				30				3.8254329312				5.4649041874		5.46				70

		83		1		11.115		11.173		5.736		1		1		10.263		13.444		1.905				0.852		-2.271		3.831				4.5343032541				72				1.7633401544				6.2976434085		6.28				28

		84		1		11.356		9.555		5.792		1		1		11.077		10.204		4.218				0.279		-0.649		1.574				1.7252588212				30				4.025603916				5.7508627372		5.74				70

		85		1		12.652		8.898		5.686		1		1		13.005		9.141		4.213				-0.353		-0.243		1.473				1.5340752915				26				4.3662142912				5.9002895827		5.9				74

		86		1		8.897		11.671		5.674		1		1		9.027		10.512		3.005				-0.13		1.159		2.669				2.9126863889				49				3.0315715476				5.9442579365		5.94				51

		87		1		11		12.827		6.01		1		1		12.021		13.93		4.853				-1.021		-1.103		1.157				1.8967601324				37				3.2296186039				5.1263787363		5.12				63

		88		1		9.961		10.929		5.761		1		1		11.94		10.898		5.897				-1.979		0.031		-0.136				1.9839097762				41				2.854894556				4.8388043321		4.82				59

		90		1		10.73		6.803		5.628		1		1		10.791		6.468		3.499				-0.061		0.335		2.129				2.1560582089				40				3.2340873133				5.3901455222		5.38				60

		91		1		13.655		12.168		5.842		1		1		13.246		11.52		3.011				0.409		0.648		2.831				2.9328733351				49				3.0525824509				5.985455786		5.98				51

		92		1		11.504		10.272		5.483		1		1		7.516		9.938		4.043				3.988		0.334		1.44				4.2531517725				71				1.7372028367				5.9903546092		5.98				29

		93		1		13.797		11.432		5.64		1		1		14.256		11.008		4.073				-0.459		0.424		1.567				1.6869931832				30				3.9363174274				5.6233106105		5.62				70

		98		1		10.721		9.828		5.697		1		1		10.929		9.144		4.337				-0.208		0.684		1.36				1.5364634717				30				3.5850814341				5.1215449058		5.12				70

		100		1		9.558		6.042		5.882		1		1		9.299		6.084		5.021				0.259		-0.042		0.861				0.9000922175				17				4.3945678854				5.2946601029		5.28				83

		101		1		10.026		10.037		5.731		1		1		9.862		9.46		4.142				0.164		0.577		1.589				1.6984540029				35				3.1542717197				4.8527257226		4.84				65

		102		1		9.586		11.362		5.694		1		1		10.937		10.656		3.751				-1.351		0.706		1.943				2.469592274				47				2.7848593729				5.2544516469		5.24				53

		103		1		9.652		11.363		5.603		1		1		9.109		10.528		3.996				0.543		0.835		1.607				1.8906408966				38				3.084729884				4.9753707806		4.96				62

		106		1		10.858		10.539		5.686		1		1		9.131		10.121		3.672				1.727		0.418		2.014				2.685786477				53				2.3817351777				5.0675216547		5.06				47

		107		1		10.052		11.099		5.562		1		1		10.763		10.702		3.139				-0.711		0.397		2.423				2.5561805492				46				3.0007336882				5.5569142373		5.54				54

		111		1		10.326		10.681		5.603		1		1		9.771		11.189		3.29				0.555		-0.508		2.313				2.4322948012				44				3.0956479288				5.52794273		5.52				56

		112		1		10.881		10.979		5.613		1		1		10.833		11.251		3.879				0.048		-0.272		1.734				1.7558599033				32				3.7312022945				5.4870621978		5.48				68

		113		1		11.135		9.963		5.468		1		1		8.129		9.234		4.181				3.006		0.729		1.287				3.3502008895				90				0.3722445433				3.7224454328		3.72				10

		114		1		9.878		10.68		5.262		1		1		9.369		9.59		2.546				0.509		1.09		2.716				2.9704944033				56				2.3339598883				5.3044542916		5.3				44

		115		1		11.249		10.625		5.461		1		1		11.781		10.527		3.685				-0.532		0.098		1.776				1.8565570285				35				3.4478916243				5.3044486528		5.3				65

		116		1		12.432		11.003		5.443		1		1		11.385		10.562		3.22				1.047		0.441		2.223				2.4964813238				45				3.0512549513				5.5477362751		5.54				55

		118		1		8.773		11.675		5.168		1		1		9.726		12.189		1.869				-0.953		-0.514		3.299				3.4721471743				66				1.7886818777				5.260829052		5.26				34

		122		1		9.93		14.982		5.451		1		1		9.22		15.585		3.667				0.71		-0.603		1.784				2.0125518627				37				3.4267774959				5.4393293586		5.42				63

		123		1		12.041		9.998		5.559		1		1		11.626		10.107		3.386				0.415		-0.109		2.173				2.2149571102				41				3.1873773049				5.4023344151		5.4				59

		125		1		8.609		9.548		5.489		1		1		9.514		9.627		3.572				-0.905		-0.079		1.917				2.1213568771				40				3.1820353156				5.3033921927		5.3				60

		126		1		9.364		10.499		5.481		1		1		11.572		12.447		4.127				-2.208		-1.948		1.354				3.2408770418				65				1.7450876379				4.9859646797		4.98				35

		127		1		10.873		11.392		5.59		1		1		13.835		9.923		0.659				-2.962		1.469		4.931				5.9368481537				90				0.6596497949				6.5964979485		6.58				10

		128		1		8.291		12.739		5.832		1		1		8.496		12.831		5.137				-0.205		-0.092		0.695				0.7304204269				15				4.1390490856				4.8694695125		4.86				85

		129		1		10.578		11.87		5.163		1		1		11.346		11.538		3.37				-0.768		0.332		1.793				1.9786098655				40				2.9679147983				4.9465246638		4.94				60

		135		1		10.601		10.606		5.969		1		1		12.246		7.137		1.478				-1.645		3.469		4.491				5.9083895437				81				1.3859185349				7.2943080786		7.28				19

		136		1		12.408		11.656		5.109		1		1		11.817		11.39		2.407				0.591		0.266		2.702				2.778640135				53				2.4640771009				5.2427172359		5.24				47

		137		1		10.74		13.311		5.472		1		1		10.821		12.874		2.97				-0.081		0.437		2.502				2.5411678418				48				2.7529318286				5.2940996703		5.28				52

		139		1		11.318		10.815		4.967		1		1		13.249		10.32		3.033				-1.931		0.495		1.934				2.7774344277				49				2.8907990982				5.6682335259		5.66				51

		140		1		10.833		11.507		5.45		1		1		12.089		10.822		3.212				-1.256		0.685		2.238				2.6562012348				46				3.1181492757				5.7743505105		5.76				54

		141		1		10.865		11.877		5.38		1		1		10.955		11.078		2.299				-0.09		0.799		3.081				3.1841893788				58				2.3057923088				5.4899816876		5.48				42

		142		1		11.294		11.167		4.985		1		1		12.252		10.193		2.77				-0.958		0.974		2.215				2.6024344372				51				2.5003781848				5.102812622		5.1				49

		143		1		12.792		10.073		5.596		1		1		15.276		9.24		2.926				-2.484		0.833		2.67				3.7407278703				61				2.3916129007				6.1323407711		6.12				39

		147		1		11.444		11.202		4.834		1		1		9.553		9.479		2.033				1.891		1.723		2.801				3.7934431589				66				1.954197991				5.7476411499		5.74				34

		148		1		11.201		4.935		5.352		1		1		11.321		4.929		1.73				-0.12		0.006		3.622				3.6239922737				69				1.6281704418				5.2521627155		5.24				31

		152		1		10.344		9.541		5.235		1		1		10.949		8.853		2.366				-0.605		0.688		2.869				3.0117320598				59				2.09289855				5.1046306098		5.1				41

		153		1		8.291		9.51		5.376		1		1		10.874		11.17		2.516				-2.583		-1.66		2.86				4.1960801947				75				1.3986933982				5.5947735929		5.58				25

		155		1		9.129		11.137		5.031		1		1		8.023		13.678		2.501				1.106		-2.541		2.53				3.7524414719				62				2.2998834828				6.0523249547		6.04				38

		156		1		10.988		10.462		5.384		1		1		13.057		9.607		2.307				-2.069		0.855		3.077				3.8052220697				64				2.1404374142				5.945659484		5.94				36

		198		1		9.663		9.721		5.524		1		1		11.994		6.346		2.016				-2.331		3.375		3.508				5.3972446674				85				0.9524549413				6.3496996087		6.34				15

		262		1		10.106		10.658		6.056		1		1		10.347		12.434		5.706				-0.241		-1.776		0.35				1.8261317039				29				4.4708741716				6.2970058755		6.28				71

		263		1		11.332		10.815		6.186		1		1		12.769		11.494		6.312				-1.437		-0.679		-0.126				1.5943293261				30				3.7201017609				5.3144310869		5.3				70

		264		1		9.715		8.45		6.172		1		1		9.854		9.082		6.647				-0.139		-0.632		-0.475				0.8027266035				19				3.4221502571				4.2248768606		4.22				81

		265		1		10.438		5.442		6.115		1		1		10.361		5.165		6.224				0.077		0.277		-0.109				0.3074719499				9				3.1088830494				3.4163549993		3.4				91

		266		1		10.515		10.242		5.856		1		1		11.507		10.708		4.892				-0.992		-0.466		0.964				1.4596287199				36				2.5948955021				4.054524222		4.04				64

		268		1		15.029		12.745		5.655		1		1		16.059		13.071		4.875				-1.03		-0.326		0.78				1.3325074109				37				2.2688639698				3.6013713807		3.6				63

		269		1		10.876		11.192		6.143		1		1		10.874		11.038		4.333				0.002		0.154		1.81				1.8165406684				30				4.238594893				6.0551355614		6.04				70

		270		1		10.041		10.777		6.072		1		1		11.975		10.753		6.278				-1.934		0.024		-0.206				1.9450881728				35				3.6123066066				5.5573947795		5.54				65

		271		1		8.817		11.312		5.914		1		1		9.569		9.063		4.259				-0.752		2.249		1.655				2.8918039353				41				4.1613763946				7.0531803299		7.04				59

		272		1		8.917		10.402		6.054		1		1		9.778		8.821		5.264				-0.861		1.581		0.79				1.9659557472				54				1.6747030439				3.6406587911		3.64				46

		273		1		11.36		9.967		5.979		1		1		10.316		10.436		6.684				1.044		-0.469		-0.705				1.3442179883				31				2.9919690707				4.3361870589		4.32				69

		274		1		10.987		15.269		5.787		1		1		11.591		15.171		5.474				-0.604		0.098		0.313				0.6873056089				16				3.6083544466				4.2956600555		4.28				84

		277		1		11.248		9.845		5.88		1		1		12.348		11.241		3.744				-1.1		-1.396		2.136				2.7787248874				61				1.7765618133				4.5552867007		4.54				39

		280		1		10.044		12.436		5.934		1		1		9.299		14.637		5.673				0.745		-2.201		0.261				2.3382786404				43				3.0995786628				5.4378573032		5.42				57

		281		1		10.137		10.77		6.004		1		1		10.002		11.517		5.076				0.135		-0.747		0.928				1.198923684				25				3.5967710519				4.7956947359		4.78				75

		282		1		9.749		10.583		6.051		1		1		8.6		11.438		5.348				1.149		-0.855		0.703				1.595441945				35				2.9629636122				4.5584055573		4.54				65

		286		1		9.527		9.982		6.123		1		1		13.067		8.795		5.825				-3.54		1.187		0.298				3.7455804624				73				1.3853516779				5.1309321402		5.12				27

		290		1		11.247		10.756		5.881		1		1		10.612		10.808		4.48				0.635		-0.052		1.401				1.5390678997				32				3.2705192869				4.8095871867		4.8				68

		291		1		10.603		10.385		6.046		1		1		9.117		11.085		5.534				1.486		-0.7		0.512				1.7205638611				33				3.4932660209				5.213829882		5.2				67

		292		1		11.524		10.536		5.861		1		1		12.526		10.119		3.501				-1.002		0.417		2.36				2.5975936942				44				3.306028338				5.9036220322		5.9				56

		293		1		10.28		10.469		5.815		1		1		9.834		9.819		3.49				0.446		0.65		2.325				2.4550032587				46				2.8819603471				5.3369636058		5.32				54

		294		1		9.369		10.773		5.805		1		1		9.751		10.4		4.338				-0.382		0.373		1.467				1.5611348436				29				3.8220887551				5.3832235987		5.38				71

		298		1		11.689		11.359		5.875		1		1		9.572		8.03		5.582				2.117		3.329		0.293				3.9559801567				73				1.4631707429				5.4191508996		5.4				27

		299		1		9.888		11.025		6.068		1		1		8.461		6.658		5.696				1.427		4.367		0.372				4.6092734785				81				1.0811876061				5.6904610846		5.68				19

		305		1		10.091		11.18		5.782		1		1		11.395		11.1		4.363				-1.304		0.08		1.419				1.9288278824				34				3.7441953012				5.6730231836		5.66				66

		307		1		10.782		11.163		5.875		1		1		10.883		12.162		4.156				-0.101		-0.999		1.719				1.9907694492				36				3.5391456875				5.5299151368		5.52				64

		308		1		10.105		10.31		5.892		1		1		13.963		10.251		5.324				-3.858		0.059		0.568				3.900034487				76				1.231589838				5.131624325		5.12				24

		310		1		7.181		10.638		5.837		1		1		6.721		10.556		4.735				0.46		0.082		1.102				1.1969661649				26				3.406749854				4.603716019		4.6				74

		311		1		6.543		12.9		5.685		1		1		6.058		13.113		4.42				0.485		-0.213		1.265				1.3714295461				27				3.7079391432				5.0793686894		5.06				73

		312		1		12.609		13.305		5.751		1		1		11.906		14.4		4.257				0.703		-1.095		1.494				1.9812294163				37				3.3734446818				5.3546740981		5.34				63

		313		1		10.892		10.617		5.925		1		1		9.757		16.417		5.05				1.135		-5.8		0.875				5.9744330275				83				1.2236790538				7.1981120813		7.18				17

		316		1		9.537		11.409		5.949		1		1		10.324		12.965		4.196				-0.787		-1.556		1.753				2.4725521228				40				3.7088281842				6.181380307		6.18				60

		317		1		10.183		11.356		5.523		1		1		10.975		11.829		3.525				-0.792		-0.473		1.998				2.200681031				41				3.1668336787				5.3675147096		5.36				59

		318		1		7.315		11.256		5.745		1		1		5.503		10.437		3.406				1.812		0.819		2.339				3.0700205211				65				1.6530879729				4.723108494		4.72				35

		319		1		10.293		9.473		5.614		1		1		10.463		8.725		4.269				-0.17		0.748		1.345				1.5483633295				32				3.2902720751				4.8386354045		4.82				68

		322		1		11.934		10.325		5.652		1		1		11.903		10.738		4.015				0.031		-0.413		1.637				1.6885789884				30				3.9400176396				5.6285966279		5.62				70

		323		1		11.172		10.285		5.714		1		1		11.626		7.844		4.41				-0.454		2.441		1.304				2.8044630502				51				2.6944841071				5.4989471573		5.48				49

		327		1		11.772		9.152		6.203		1		1		13.493		12.769		3.882				-1.721		-3.617		2.321				4.6294244783				74				1.6265545464				6.2559790247		6.24				26

		328		1		10.63		11.27		5.987		1		1		10.234		11.977		4.859				0.396		-0.707		1.128				1.3889020844				26				3.9530290094				5.3419310938		5.34				74

		330		1		11.312		10.309		5.953		1		1		10.736		9.56		4.009				0.576		0.749		1.944				2.1614608486				40				3.2421912729				5.4036521215		5.4				60

		331		1		10.229		11.895		5.65		1		1		11.883		12.931		4.144				-1.654		-1.036		1.506				2.4651669315				42				3.4042781435				5.8694450749		5.86				58

		332		1		9.442		10.797		5.813		1		1		8.824		11.762		4.567				0.618		-0.965		1.246				1.6928275163				35				3.1438225303				4.8366500466		4.82				65

		333		1		8.747		10.144		5.443		1		1		8.811		10.257		4.357				-0.064		-0.113		1.086				1.0937371714				22				3.8777954257				4.9715325971		4.96				78

		334		1		10.436		9.499		6.027		1		1		9.79		9.623		5.332				0.646		-0.124		0.695				0.956931032				19				4.0795480838				5.0364791158		5.02				81

		335		1		7.354		11.629		5.72		1		1		7.098		11.594		4.376				0.256		0.035		1.344				1.36861134				27				3.7003195489				5.0689308889		5.06				73

		336		1		11.099		9.435		5.644		1		1		14.13		10.477		4.406				-3.031		-1.042		1.238				3.4358942068				66				1.7700061065				5.2059003133		5.2				34

		339		1		8.391		11.173		6.196		1		1		8.304		11.26		5.916				0.087		-0.087		0.28				0.3058398274				6				4.7914906287				5.097330456		5.08				94

		340		1		11.062		11.731		5.628		1		1		10.805		12.327		3.59				0.257		-0.596		2.038				2.1388569377				41				3.0778673006				5.2167242383		5.2				59

		344		1		14.187		11.068		5.521		1		1		15.319		11.861		3.599				-1.132		-0.793		1.922				2.3673523185				45				2.8934306115				5.26078293		5.26				55

		345		1		10.668		11.376		5.534		1		1		10.067		14.388		4.301				0.601		-3.012		1.233				3.3096274715				69				1.4869340814				4.7965615529		4.78				31

		348		1		10.182		10.662		5.686		1		1		9.097		10.642		4.244				1.085		0.02		1.442				1.8047129966				35				3.3516098508				5.1563228474		5.14				65

		349		1		8.786		10.445		5.599		1		1		8.886		11.299		3.876				-0.1		-0.854		1.723				1.9256284688				33				3.9096093155				5.8352377844		5.82				67

		350		1		13.031		11.597		5.867		1		1		12.931		11.797		4.682				0.1		-0.2		1.185				1.2059125176				21				4.5365280422				5.7424405598		5.74				79

		351		1		11.533		10.831		5.734		1		1		10.564		10.642		4.513				0.969		0.189		1.221				1.5701983951				33				3.1879785598				4.7581769549		4.74				67

		352		1		10.325		11.009		5.91		1		1		9.484		13.638		5.498				0.841		-2.629		0.412				2.7908181596				34				5.4174705451				8.2082887047		8.2				66

		357		1		10.888		10.047		5.499		1		1		10.957		9.565		3.641				-0.069		0.482		1.858				1.9207417838				35				3.5670918842				5.487833668		5.48				65

		358		1		9.773		10.568		5.234		1		1		7.831		11.245		3.386				1.942		-0.677		1.848				2.7649226029				60				1.8432817353				4.6082043382		4.6				40

		359		1		10.599		9.547		5.404		1		1		10.224		9.714		3.136				0.375		-0.167		2.268				2.3048509713				45				2.8170400761				5.1218910474		5.12				55

		360		1		10.752		5.792		5.831		1		1		12.132		6.09		3.558				-1.38		-0.298		2.273				2.6757677403				46				3.1411186516				5.8168863919		5.8				54

		361		1		10.664		4.779		5.388		1		1		9.796		6.442		5.574				0.868		-1.663		-0.186				1.8850965493				42				2.603228568				4.4883251173		4.48				58

		362		1		11.611		12.05		5.437		1		1		11.77		11.282		2.462				-0.159		0.768		2.975				3.0766426507				56				2.4173620827				5.4940047334		5.48				44

		363		1		9.667		11.741		5.218		1		1		9.458		11.88		3.054				0.209		-0.139		2.164				2.1785082052				42				3.0084160929				5.186924298		5.18				58

		370		1		11.299		9.708		5.831		1		1		13.269		13.027		4.232				-1.97		-3.319		1.599				4.1777340748				82				0.9170635774				5.0947976522		5.08				18

		371		1		12.689		10.912		5.604		1		1		13.348		10.741		3.777				-0.659		0.171		1.827				1.9497310071				37				3.3198122553				5.2695432624		5.26				63

		372		1		12.751		10.007		5.563		1		1		13.169		12.371		3.472				-0.418		-2.364		2.091				3.1836301607				56				2.5014236977				5.6850538584		5.68				44

		374		1		10.413		10.688		6.07		1		1		9.436		9.888		2.241				0.977		0.8		3.829				4.031844491				65				2.1709931875				6.2028376785		6.2				35

		375		1		10.281		10.378		5.84		1		1		11.735		11.325		2.743				-1.454		-0.947		3.097				3.5499766196				59				2.4669329052				6.0169095248		6				41

		377		1		10.769		10.559		5.476		1		1		9.228		8.971		3.688				1.541		1.588		1.788				2.8448847077				59				1.9769537799				4.8218384876		4.82				41

		378		1		10.845		12.46		5.34		1		1		9.127		12.447		3.179				1.718		0.013		2.161				2.7607270781				50				2.7607270781				5.5214541563		5.52				50

		382		1		12.923		11.294		5.502		1		1		12.549		12.353		2.658				0.374		-1.059		2.844				3.05772677				54				2.6047302115				5.6624569815		5.66				46

		383		1		10.476		14.012		5.424		1		1		12.262		11.806		3.681				-1.786		2.206		1.743				3.33080786				81				0.7813006091				4.1121084691		4.1				19

		386		1		8.076		10.927		5.427		1		1		7.893		9.868		3.478				0.183		1.059		1.949				2.225661924				41				3.2027817931				5.4284437171		5.42				59

		389		1		10.706		10.425		5.357		1		1		7.6		10.929		4.424				3.106		-0.504		0.933				3.2820330589				65				1.7672485702				5.0492816291		5.04				35

		393		1		11.89		11.155		5.463		1		1		12.579		11.136		3.392				-0.689		0.019		2.071				2.1826871054				42				3.0141869551				5.1968740604		5.18				58

		395		1		11.69		11.585		5.386		1		1		11.423		11.95		3.523				0.267		-0.365		1.863				1.917102762				36				3.408182688				5.32528545		5.32				64

		396		1		9.169		10.246		4.876		1		1		9.118		10.403		4.149				0.051		-0.157		0.727				0.7455058685				17				3.6398227698				4.3853286384		4.38				83

		397		1		12.926		6.573		5.27		1		1		13.445		6.154		3.965				-0.519		0.419		1.305				1.4655875955				30				3.4197043894				4.8852919849		4.88				70

		401		1		9.627		10.277		5.494		1		1		10.468		9.368		4.753				-0.841		0.909		0.741				1.4431365147				29				3.5331962946				4.9763328092		4.96				71

		402		1		12.051		10.318		5.342		1		1		12.321		11.045		3.007				-0.27		-0.727		2.335				2.4604174443				45				3.0071768763				5.4675943206		5.46				55

		403		1		10.002		6.553		5.352		1		1		9.979		6.87		3.648				0.023		-0.317		1.704				1.733388012				31				3.8581862202				5.5915742321		5.58				69

		409		1		11.319		11.161		5.134		1		1		12.174		11.363		3.143				-0.855		-0.202		1.991				2.1762146034				42				3.005248738				5.1814633414		5.18				58

		410		1		11.367		11.236		5.571		1		1		11.351		11.157		3.381				0.016		0.079		2.19				2.1914828313				40				3.287224247				5.4787070783		5.46				60

		416		1		10.133		10.521		5.063		1		1		9.652		8.139		2.41				0.481		2.382		2.653				3.597734565				73				1.3306689487				4.9284035137		4.92				27

		418		1		12.584		9.662		5.412		1		1		12.164		10.714		3.017				0.42		-1.052		2.395				2.6493638859				48				2.8701442097				5.5195080957		5.5				52

		419		1		10.694		9.961		5.255		1		1		10.572		11.15		2.991				0.122		-1.189		2.264				2.5601369104				50				2.5601369104				5.1202738208		5.12				50

		420		1		11.142		11.639		5.285		1		1		11.133		12.012		3.011				0.009		-0.373		2.274				2.3044057802				43				3.0546774296				5.3590832099		5.34				57

		422		1		6.727		11.763		5.185		1		1		5.882		12.698		2.73				0.845		-0.935		2.455				2.7595787722				52				2.547303482				5.3068822542		5.3				48

		425		1		10.918		13.415		4.898		1		1		11.21		13.886		2.992				-0.292		-0.471		1.906				1.9849284622				43				2.6311842406				4.6161127028		4.6				57

		427		1		10.688		11.44		5.524		1		1		10.521		10.875		3.376				0.167		0.565		2.148				2.2273342812				42				3.0758425787				5.3031768599		5.3				58

		428		1		8.866		11.489		5.461		1		1		8.649		11.239		3.884				0.217		0.25		1.577				1.6113714656				30				3.759866753				5.3712382185		5.36				70

		431		1		11.226		9.378		5.324		1		1		11.358		9.253		3.601				-0.132		0.125		1.723				1.7325639959				31				3.85635212				5.5889161159		5.58				69

		432		1		10.905		10.694		4.963		1		1		11.328		9.46		2.468				-0.423		1.234		2.495				2.8154413508				54				2.3983389285				5.2137802793		5.2				46

		433		1		5.699		10.813		5.493		1		1		2.605		9.765		0.643				3.094		1.048		4.85				5.8475328131				90				0.6497258681				6.4972586812		6.48				10

		435		1		12.265		11.742		5.139		1		1		12.293		12.704		2.91				-0.028		-0.962		2.229				2.4278939433				47				2.737837851				5.1657317943		5.16				53

		436		1		8.815		12.544		4.917		1		1		8.649		12.773		2.749				0.166		-0.229		2.168				2.1863716518				46				2.5666102				4.7529818518		4.74				54

		437		1		10.729		10.104		4.843		1		1		11.141		10.373		2.403				-0.412		-0.269		2.44				2.4891173134				50				2.4891173134				4.9782346269		4.96				50

		438		1		7.821		12.029		5.287		1		1		7.988		11.185		2.725				-0.167		0.844		2.562				2.7026041146				52				2.4947114904				5.1973156049		5.18				48

		439		1		9.322		9.444		4.983		1		1		9.159		9.298		2.469				0.163		0.146		2.514				2.5235056964				50				2.5235056964				5.0470113929		5.04				50

		441		1		11.091		9.964		5.046		1		1		11.505		9.311		3.333				-0.414		0.653		1.713				1.8794078855				39				2.9395866927				4.8189945782		4.8				61

		442		1		9.918		10.355		5.112		1		1		9.341		10.549		3.025				0.577		-0.194		2.087				2.1739673411				42				3.0021453758				5.1761127168		5.16				58

		443		1		11.347		10.654		5.262		1		1		13.306		11.773		3.478				-1.959		-1.119		1.784				2.876195056				55				2.3532505003				5.2294455563		5.22				45

		444		1		11.083		11.963		5.134		1		1		11.226		11.517		3.516				-0.143		0.446		1.618				1.6844254213				34				3.2697669943				4.9541924157		4.94				66

		445		1		11.252		10.112		5.962		1		1		11.981		10.128		4.54				-0.729		-0.016		1.422				1.5980553808				27				4.3206682517				5.9187236325		5.9				73

		447		1		9.53		11.53		4.732		1		1		9.572		11.923		3.764				-0.042		-0.393		0.968				1.0455797435				23				3.5004191413				4.5459988847		4.54				77

		448		1		10.064		10.548		5.449		1		1		10.47		10.39		3.687				-0.406		0.158		1.762				1.8150603296				35				3.3708263264				5.1858866559		5.18				65

		449		1		10.297		6.93		5.581		1		1		11.247		3.429		3.127				-0.95		3.501		2.454				4.3796822944				81				1.0273328839				5.4070151783		5.4				19

		452		1		9.34		12.432		5.469		1		1		8.277		14.826		2.072				1.063		-2.394		3.397				4.2896169992				78				1.2098919741				5.4995089734		5.48				22

		454		1		9.679		9.077		5.306		1		1		10.866		11.15		4.171				-1.187		-2.073		1.135				2.6447160528				47				2.9823393787				5.6270554315		5.62				53

		455		1		11.97		9.417		5.364		1		1		10.554		9.593		3.198				1.416		-0.176		2.166				2.5937594337				48				2.8099060532				5.4036654869		5.4				52

		456		1		11.06		11.463		5.348		1		1		10.318		7.924		3.78				0.742		3.539		1.568				3.9412826592				94				0.2515712336				4.1928538928		4.18				6

		458		1		11.261		10.855		5.16		1		1		11.999		10.39		3.14				-0.738		0.465		2.02				2.2002883902				43				2.9166613544				5.1169497446		5.1				57

		459		1		9.487		11.642		5.435		1		1		9.081		11.759		3.03				0.406		-0.117		2.405				2.4418333276				45				2.984462956				5.4262962837		5.42				55

		460		1		11.624		9.82		5.186		1		1		10.574		13.186		3.564				1.05		-3.366		1.622				3.8811518909				78				1.0946838667				4.9758357575		4.96				22

		461		1		10.59		11.409		5.217		1		1		11.21		11.062		2.587				-0.62		0.347		2.63				2.7242813731				55				2.2289574871				4.9532388602		4.94				45

		462		1		12.657		12.126		5.37		1		1		12.241		12.179		3.473				0.416		-0.053		1.897				1.9428005559				35				3.6080581752				5.5508587311		5.54				65

		463		1		11.875		8.632		5.072		1		1		12.403		9.463		4.158				-0.528		-0.831		0.914				1.343406491				27				3.6321731052				4.9755795962		4.96				73

		465		1		12.334		11.785		5.278		1		1		11.931		11.052		3.321				0.403		0.733		1.957				2.1282732437				41				3.0626371068				5.1909103506		5.18				59

		470		1		10.76		9.451		5.357		1		1		11.981		10.2		3.109				-1.221		-0.749		2.248				2.6655854892				48				2.8877176133				5.5533031024		5.54				52

		471		1		8.894		11.218		5.414		1		1		9.865		11.208		3.531				-0.971		0.01		1.883				2.1186387139				40				3.1779580708				5.2965967847		5.28				60

		2		1		9.031		7.557		5.325		1		2		6.58		4.857		6.758				2.451		2.7		-1.433				3.9180211842				72				1.523674905				5.4416960892		5.44				28

		4		1		8.288		7.935		5.42		1		2		9.096		9.185		6.918				-0.808		-1.25		-1.498				2.1117215726				46				2.4789774982				4.5906990708		4.58				54

		23		1		7.617		8.061		3.688		1		2		9.172		8.415		4.105				-1.555		-0.354		-0.417				1.6484022567				41				2.3720910524				4.0204933091		4.02				59

		24		1		6.57		9.212		3.393		1		2		7.754		10.596		2.593				-1.184		-1.384		0.8				1.9892993742				51				1.911287634				3.9005870081		3.9				49

		33		1		9.717		8.899		3.069		1		2		6.509		7.1		3.948				3.208		1.799		-0.879				3.7815745398				69				1.6989682715				5.4805428113		5.48				31

		45		1		8.271		8.343		4.321		1		2		10.999		7.184		1.373				-2.728		1.159		2.948				4.1804268921				88				0.5700582126				4.7504851046		4.74				12

		48		1		10.208		8.083		4.669		1		2		8.134		12.351		4.15				2.074		-4.268		0.519				4.7735375771				92				0.4150902241				5.1886278012		5.18				8

		60		1		9.127		8.046		4.956		1		2		5.978		10.426		4.592				3.149		-2.38		0.364				3.963974899				60				2.6426499327				6.6066248317		6.6				40

		62		1		8.452		8.388		5.064		1		2		11.563		10.221		1.766				-3.111		-1.833		3.298				4.8902979459				90				0.5433664384				5.4336643844		5.42				10

		65		1		9.685		9.001		5.029		1		2		9.369		9.548		5.832				0.316		-0.547		-0.803				1.021701522				22				3.6223963052				4.6440978271		4.64				78

		69		1		8.686		9.353		5.412		1		2		11.403		9.484		5.537				-2.717		-0.131		-0.125				2.7230268085				48				2.9499457092				5.6729725178		5.66				52

		74		1		9.321		7.264		4.628		1		2		5.684		5.152		6.649				3.637		2.112		-2.021				4.6661283737				82				1.024272082				5.6904004558		5.68				18

		84		1		9.704		8.15		5.48		1		2		8.906		10.759		4.342				0.798		-2.609		1.138				2.9561341309				59				2.0542627011				5.0103968321		5				41

		100		1		7.26		9.499		5.937		1		2		10.376		14.438		5.077				-3.116		-4.939		0.86				5.9027770583				96				0.2459490441				6.1487261024		6.14				4

		111		1		8.732		8.34		4.06		1		2		11.143		11.313		5.469				-2.411		-2.973		-1.409				4.0788394183				85				0.7197951915				4.7986346097		4.78				15

		112		1		8.618		7.896		5.295		1		2		10.101		9.353		7.774				-1.483		-1.457		-2.479				3.2353638126				58				2.3428496574				5.57821347		5.56				42

		130		1		10.345		8.456		4.774		1		2		8.98		5.083		7.555				1.365		3.373		-2.781				4.5797723743				97				0.1416424446				4.7214148188		4.72				3

		138		1		11.052		6.707		5.017		1		2		8.88		9.177		3.619				2.172		-2.47		1.398				3.5739177383				79				0.9500287659				4.5239465042		4.52				21

		146		1		8.71		9.298		5.686		1		2		13.035		10.916		7.066				-4.325		-1.618		-1.38				4.8195382559				97				0.1490578842				4.9685961401		4.96				3

		148		1		11.067		9.591		5.923		1		2		11.686		11.032		3.857				-0.619		-1.441		2.066				2.5938384684				57				1.9567553358				4.5505938042		4.54				43

		171		1		9.178		8.486		5.813		1		2		8.483		8.863		3.493				0.695		-0.377		2.32				2.4510312116				59				1.7032589775				4.1542901891		4.14				41

		181		1		9.519		9.267		5.728		1		2		7.515		6.461		2.934				2.004		2.806		2.794				4.4380274898				78				1.2517513433				5.689778833		5.68				22

		195		1		9.764		10.014		5.728		1		2		11.681		13.378		3.037				-1.917		-3.364		2.691				4.7151740159				94				0.3009685542				5.0161425701		5				6

		205		1		10.243		10.253		5.979		1		2		8.388		11.401		3.702				1.855		-1.148		2.277				3.1533566243				75				1.0511188748				4.2044754991		4.2				25

		221		1		8.562		9.297		6.113		1		2		6.929		12.846		5.65				1.633		-3.549		0.463				3.934013091				61				2.5151886975				6.4492017885		6.44				39

		225		1		8.997		9.996		5.201		1		2		11.107		6.387		3.823				-2.11		3.609		1.378				4.4018024717				85				0.7767886715				5.1785911432		5.16				15

		232		1		9.483		10.075		4.99		1		2		12.939		11.693		7.648				-3.456		-1.618		-2.658				4.650464923				78				1.3116695937				5.9621345167		5.96				22

		247		1		10.567		9.83		5.575		1		2		11.465		7.139		7.022				-0.898		2.691		-1.447				3.184602644				79				0.8465399433				4.0311425873		4.02				21

		249		1		8.792		9.698		5.964		1		2		12.102		9.713		5.519				-3.31		-0.015		0.445				3.339812869				57				2.5195079538				5.8593208228		5.84				43

		254		1		9.062		11.708		5.563		1		2		10.532		12.023		3.563				-1.47		-0.315		2				2.5020241805				45				3.058029554				5.5600537345		5.56				55

		270		1		9.374		7.673		5.888		1		2		8.662		10.022		4.222				0.712		-2.349		1.666				2.9665301279				54				2.5270441831				5.493574311		5.48				46

		275		1		8.203		11.368		6.007		1		2		9.612		7.745		3.599				-1.409		3.623		2.408				4.5727315688				94				0.2918764831				4.8646080519		4.86				6

		309		1		9.054		16.056		5.298		1		2		11.73		16.406		6.261				-2.676		-0.35		-0.963				2.8654572061				56				2.2514306619				5.116887868		5.1				44

		310		1		9.28		9.305		5.706		1		2		11.668		8.901		4.521				-2.388		0.404		1.185				2.6962909709				59				1.8736937256				4.5699846965		4.56				41

		313		1		8.825		11.946		4.98		1		2		7.035		10.059		4.147				1.79		1.887		0.833				2.731072683				59				1.8978640679				4.6289367509		4.62				41

		317		1		8.845		9.889		5.512		1		2		9.361		12.841		3.613				-0.516		-2.952		1.899				3.5477825469				59				2.4654082105				6.0131907574		6				41

		319		1		8.733		11.497		5.863		1		2		8.15		11.69		7.041				0.583		-0.193		-1.178				1.3284660327				29				3.2524513214				4.5809173541		4.58				71

		322		1		9.577		10.499		5.96		1		2		6.413		9.087		3.892				3.164		1.412		2.068				4.0350048327				83				0.826446773				4.8614516057		4.86				17

		334		1		8.588		11.024		5.318		1		2		7.629		13.42		2.018				0.959		-2.396		3.3				4.1893313309				78				1.1816062728				5.3709376037		5.36				22

		339		1		9.276		10.54		5.704		1		2		10.209		12.862		8.066				-0.933		-2.322		-2.362				3.441106944				71				1.4055225546				4.8466294986		4.84				29

		264		1		9.271		9.353		5.066		1		3		5.79		5.874		3.362				3.481		3.479		1.704				5.2081107899				82				1.1432438319				6.3513546218		6.34				18

						8.288		7.935		5.42						9.403		7.209		8.603				-1.115		0.726		-3.183				3.4498970999				64				1.9405671187				5.3904642186		5.38				36

						6.57		9.212		3.393						5.084		8.516		5.478				1.486		0.696		-2.085				2.6532691156				63				1.5582691632				4.2115382788		4.2				37

						9.717		8.899		3.069						11.543		8.262		3.97				-1.826		0.637		-0.901				2.133505566				43				2.8281352851				4.9616408511		4.96				57

						10.208		8.083		4.669						12.446		9.441		6.355				-2.238		-1.358		-1.686				3.1137443697				62				1.9084239685				5.0221683383		5.02				38

						9.127		8.046		4.956						5.06		7.419		6.498				4.067		0.627		-1.542				4.3944717544				72				1.7089612378				6.1034329922		6.1				28

						8.452		8.388		5.064						8.013		11.94		6.562				0.439		-3.552		-1.498				3.8798748691				87				0.5797514172				4.4596262863		4.44				13

						9.685		9.001		5.029						10.358		12.707		6.215				-0.673		-3.706		-1.186				3.948918966				77				1.1795472236				5.1284661896		5.12				23

						8.686		9.353		5.412						10.759		9.12		8.155				-2.073		0.233		-2.743				3.4461089652				69				1.5482518539				4.9943608191		4.98				31

						9.321		7.264		4.628						9.646		5.586		8.573				-0.325		1.678		-3.945				4.2993411123				79				1.1428628273				5.4422039396		5.44				21

						9.704		8.15		5.48						11.421		10.069		8.386				-1.717		-1.919		-2.906				3.8827163172				77				1.1597724064				5.0424887237		5.04				23

						9.58		8.627		5.418						9.787		6.394		7.804				-0.207		2.233		-2.386				3.2744669795				73				1.2111042253				4.4855712048		4.48				27

						8.618		7.896		5.295						9.717		7.276		8.052				-1.099		0.62		-2.757				3.0320372689				62				1.8583454229				4.8903826918		4.88				38

						10.345		8.456		4.774						9.904		9.088		8.891				0.441		-0.632		-4.117				4.1885073714				84				0.7978109279				4.9863182992		4.98				16

						11.052		6.707		5.017						11.674		4.469		7.884				-0.622		2.238		-2.867				3.6898803504				85				0.6511553559				4.3410357063		4.34				15

						8.71		9.298		5.686						11.904		10.604		7.654				-3.194		-1.306		-1.968				3.9724420701				76				1.2544553905				5.2268974606		5.22				24

						11.067		9.591		5.923						12.641		11.316		9.447				-1.574		-1.725		-3.524				4.2274906268				76				1.3349970401				5.5624876669		5.56				24

						9.178		8.486		5.813						11.818		8.952		8.351				-2.64		-0.466		-2.538				3.6916392023				77				1.1026974241				4.7943366264		4.78				23

						9.519		9.267		5.728						12.422		6.769		6.764				-2.903		2.498		-1.036				3.9674562379				82				0.8709050278				4.8383612658		4.82				18

						9.764		10.014		5.728						7.528		7.061		4.336				2.236		2.953		1.392				3.9569646195				69				1.7777667131				5.7347313326		5.72				31

						10.243		10.253		5.979						7.971		13.389		5.711				2.272		-3.136		0.268				3.8817913391				94				0.2477739153				4.1295652543		4.12				6

						9.084		10.168		5.752						8.873		7.997		8.352				0.211		2.171		-2.6				3.3937828451				62				2.0800604535				5.4738432986		5.46				38

						8.562		9.297		6.113						11.455		13.508		6.518				-2.893		-4.211		-0.405				5.1250360974				78				1.4455230018				6.5705590993		6.56				22

						8.997		9.996		5.201						5.511		5.705		3.941				3.486		4.291		1.26				5.6703154233				90				0.630035047				6.3003504704		6.3				10

						9.483		10.075		4.99						6.782		5.172		7.916				2.701		4.903		-2.926				6.3163506869				100				0				6.3163506869		6.3				0

						10.567		9.83		5.575						6.781		9.946		7.897				3.786		-0.116		-2.322				4.442852237				71				1.814686125				6.257538362		6.24				29

						8.792		9.698		5.964						8.525		7.299		6.55				0.267		2.399		-0.586				2.4839255222				48				2.6909193158				5.174844838		5.16				52

						9.062		11.708		5.563						7.786		7.072		5.329				1.276		4.636		0.234				4.8140864138				79				1.2796938568				6.0937802707		6.08				21

						9.374		7.673		5.888						11.725		9.573		8.266				-2.351		-1.9		-2.378				3.8460479716				72				1.4956853223				5.3417332939		5.34				28

						8.822		9.669		5.701						12.482		5.302		8.377				-3.66		4.367		-2.676				6.2950190627				100				0				6.2950190627		6.28				0

						8.203		11.368		6.007						12.53		11.377		8.419				-4.327		-0.009		-2.412				4.9538625334				89				0.6122751446				5.566137678		5.56				11

						9.054		16.056		5.298						11.81		15.071		7.988				-2.756		0.985		-2.69				3.9751554687				85				0.7014980239				4.6766534925		4.66				15

						9.28		9.305		5.706						4.514		11.311		6.083				4.766		-2.006		-0.377				5.1846813788				83				1.061922692				6.2466040709		6.24				17

						8.825		11.946		4.98						8.541		9.609		6.648				0.284		2.337		-1.668				2.8852121239				68				1.3577468818				4.2429590058		4.24				32

						8.845		9.889		5.512						4.716		5.808		5.102				4.129		4.081		0.41				5.8199056693				88				0.7936235004				6.6135291697		6.6				12

						8.733		11.497		5.863						10.754		12.118		8.42				-2.021		-0.621		-2.557				3.3178804981				67				1.6341799468				4.952060445		4.94				33

						9.577		10.499		5.96						13.021		12.174		4.888				-3.444		-1.675		1.072				3.9769265771				72				1.5465825578				5.5235091349		5.52				28

						8.588		11.024		5.318						10.798		12.578		8.832				-2.21		-1.554		-3.514				4.4325175691				85				0.7822089828				5.2147265518		5.2				15

						9.276		10.54		5.704						11.117		6.562		8.035				-1.841		3.978		-2.331				4.9646073359				84				0.9456394926				5.9102468285		5.9				16

						8.367		9.92		5.837						11.131		11.658		6.611				-2.764		-1.738		-0.774				3.3555053271				64				1.8874717465				5.2429770735		5.24				36

						9.271		9.353		5.066						7.665		10.715		3.829				1.606		-1.362		1.237				2.4422221439				67				1.2028855335				3.6451076774		3.64				33

		5		1		9.195		8.793		3.638		1		2		11.301		6.388		2.334				-2.106		2.405		1.304				3.4524885228				81				0.8098429868				4.2623315096		4.26				19

		13		1		9.029		9.592		2.999		1		2		4.955		11.411		2.05				4.074		-1.819		0.949				4.5614513041				85				0.8049619948				5.366413299		5.36				15

		25		1		9.747		9.252		3.63		1		2		10.128		11.681		5.116				-0.381		-2.429		-1.486				2.8728727782				56				2.2572571829				5.1301299612		5.12				44

		38		1		8.585		9.488		3.629		1		2		9.742		6.959		5.824				-1.157		2.529		-2.195				3.5429528645				72				1.3778150029				4.9207678673		4.92				28

		42		1		10.278		9.497		3.61		1		2		8.659		10.441		2.685				1.619		-0.944		0.925				2.0899574158				46				2.4534282708				4.5433856866		4.54				54

		47		1		9.152		8.474		3.628		1		2		5.902		9.718		2.996				3.25		-1.244		0.632				3.5368714989				65				1.9044692687				5.4413407676		5.44				35

		50		1		9.765		9.379		3.579		1		2		6.568		9.909		4.283				3.197		-0.53		-0.704				3.3162214944				52				3.0611275333				6.3773490277		6.36				48

		58		1		11.154		8.54		3.62		1		2		11.744		7.287		0.856				-0.59		1.253		2.764				3.0915699895				81				0.725183084				3.8167530735		3.8				19

		59		1		9.609		8.688		3.665		1		2		6.244		5.628		4.035				3.365		3.06		-0.37				4.5633019843				90				0.5070335538				5.0703355381		5.06				10

		60		1		8.785		9.373		3.808		1		2		11.698		5.787		2.378				-2.913		3.586		1.43				4.8363069588				91				0.4783160729				5.3146230317		5.3				9

		62		1		7.547		3.802		3.428		1		2		9.67		6.119		4.508				-2.123		-2.317		-1.08				3.3229532046				78				0.9372432116				4.2601964162		4.26				22

		5		1		9.195		8.793		3.638						9.789		8.966		2.632				-0.594		-0.173		1.006				1.1810169347				37				2.0109207266				3.1919376613		3.18				63

		13		1		9.029		9.592		2.999						12.556		10.316		2.611				-3.527		-0.724		0.388				3.6213877174				83				0.7417300144				4.3631177319		4.36				17

		25		1		9.747		9.252		3.63						5.684		8.888		5.499				4.063		0.364		-1.869				4.4870509246				71				1.83273911				6.3197900347		6.3				29

		38		1		8.585		9.488		3.629						4.699		11.035		5.814				3.886		-1.547		-2.185				4.7189437377				76				1.4901927593				6.209136497		6.2				24

		42		1		10.278		9.497		3.61						8.971		7.052		5.574				1.307		2.445		-1.964				3.3975829644				67				1.6734363855				5.0710193499		5.06				33

		47		1		9.152		8.474		3.628						8.467		10.222		3.605				0.685		-1.748		0.023				1.8775670427				36				3.3378969649				5.2154640076		5.2				64

		50		1		9.765		9.379		3.579						10.924		7.56		5.715				-1.159		1.819		-2.136				3.0355457499				66				1.5637659924				4.5993117423		4.58				34

		58		1		11.154		8.54		3.62						8.131		11.219		3.12				3.023		-2.679		0.5				4.0700823088				84				0.7752537731				4.8453360818		4.84				16

		59		1		9.609		8.688		3.665						5.933		5.071		4.077				3.676		3.617		-0.412				5.1735296462				100				0				5.1735296462		5.16				0

		60		1		8.785		9.373		3.808						5.359		9.92		5.707				3.426		-0.547		-1.899				3.9551088481				90				0.4394565387				4.3945653867		4.38				10

		62		1		7.547		3.802		3.428						8.794		5.317		5.44				-1.247		-1.515		-2.012				2.8104053088				77				0.8394717156				3.6498770245		3.64				23





List3

		1		1		9.731		8.53		5.238		1		1		4.594		9.056		7.906		88		96		92		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		3		1		8		7.347		5.429		1		1		8.283		6.833		5.936		12		39		23		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		7		1		9.237		8.512		5.714		1		1		9.417		8.022		1.958		50		78		68		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		12		1		10.178		8.619		5.596		1		1		10.769		7.942		3.68		22		71		48		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		17		1		9.578		9.538		5.673		1		1		9.223		5.855		7.396		82		89		85		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		25		1		8.48		7.345		3.55		1		1		4.096		4.612		1.636		91		100		100		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		27		1		7.774		7.628		3.66		1		1		8.681		4.681		3.97		65		100		75		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		29		1		10.508		9.148		3.409		1		1		10.479		10.524		3.516		9		100		32		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		36		1		8.751		10.184		3.593		1		1		6.949		14.081		3.959		78		94		84		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		42		1		8.522		8.279		4.359		1		1		3.499		13.731		6.346		93		100		97		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		44		1		10.209		7.997		4.681		1		1		5.978		9.519		5.421		84		94		89		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		63		1		8.011		8.428		5.566		1		1		4.822		7.71		4.437		58		73		65		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		70		1		7.967		9.49		5.033		1		1		8.753		6.188		8.251		80		90		84		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		82		1		9.956		8.339		5.802		1		1		14.73		9.538		7.101		93		100		94		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		83		1		8.835		8.571		6.037		1		1		11.755		4.599		5.346		83		96		91		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		86		1		9.725		11.251		6.236		1		1		12.294		10.209		5.937		54		61		55		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		102		1		8.761		10.209		5.493		1		1		7.488		5.965		9		96		100		100		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		117		1		9.947		8.903		5.446		1		1		10.851		9.932		8.936		73		92		80		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		118		1		9.822		8.056		5.785		1		1		6.794		8.803		8.795		77		100		85		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		119		1		9.004		8.796		5.375		1		1		6.412		8.97		7.642		66		100		77		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		133		1		7.915		7.922		5.022		1		1		8.506		10.682		4.074		62		82		69		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		140		1		7.46		9.443		5.307		1		1		5.873		9.934		1.668		64		82		73		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		141		1		7.844		11.154		5.63		1		1		5.909		14.521		4.984		77		100		90		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		142		1		9.097		10.098		6.1		1		1		9.842		12.32		9.098		59		81		70		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		159		1		9.936		9.998		5.715		1		1		12.027		11.812		2.799		68		83		77		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		162		1		8.694		9.894		5.76		1		1		5.586		9.548		8.895		79		92		85		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		179		1		9.686		9.96		6.917		1		1		13.657		13.189		7.481		83		91		86		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		182		1		9.436		8.485		6.227		1		1		6.751		6.637		8.846		64		86		75		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		191		1		8.89		10.301		5.617		1		1		6.912		8.862		2.447		64		74		69		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		292		1		8.076		11.056		5.819		1		1		4.913		10.598		6.154		70		84		79		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		352		1		12.471		9.354		5.117		1		1		14.152		6.628		8.314		80		90		84		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0		0

		1		1		10.387		9.558		5.989		1		1		10.332		5.687		5.055		30		100		82		0		0		0		0		0		0

		3		1		9.297		11.028		6.276		1		1		9.409		10.948		6.134		0		100		5		0		0		0		0		0		0

		4		1		11.596		10.269		5.941		1		1		13.377		9.969		4.016		6		100		39		0		0		0		0		0		0

		5		1		11.209		11.73		6.083		1		1		12.046		14.604		4.546		28		100		74		0		0		0		0		0		0

		8		1		9.668		11.252		5.919		1		1		6.362		12.474		5.797		47		80		68		0		0		0		0		0		0

		9		1		9.488		10.121		5.924		1		1		10.395		9.743		4.718		0		96		31		0		0		0		0		0		0

		11		1		10.882		11.337		5.932		1		1		10.945		11.299		4.012		0		100		31		0		0		0		0		0		0

		12		1		10.046		10.485		5.92		1		1		9.805		10.743		4.729		0		100		22		0		0		0		0		0		0

		17		1		13.71		9.521		5.736		1		1		14.319		9.444		4.538		0		100		25		0		0		0		0		0		0

		18		1		10.751		15.751		5.829		1		1		10.907		16.577		4.349		0		100		37		0		0		0		0		0		0

		19		1		10.638		9.995		5.902		1		1		10.588		12.28		3.086		53		73		62		0		0		0		0		0		0

		20		1		9.792		11.899		5.85		1		1		11.551		11.312		3.045		28		91		53		0		0		0		0		0		0

		21		1		9.191		9.974		5.786		1		1		5.38		13.396		6.587		84		100		96		0		0		0		0		0		0

		24		1		11.483		9.641		6.064		1		1		10.064		10.741		6.237		6		78		33		0		0		0		0		0		0

		25		1		10.148		9.315		6.051		1		1		10.859		5.003		5.892		65		100		97		0		0		0		0		0		0

		31		1		13.247		11.898		5.943		1		1		15.787		11.312		5.407		2		95		55		0		0		0		0		0		0

		32		1		12.467		11.012		5.853		1		1		11.947		10.88		5.111		0		97		19		0		0		0		0		0		0

		33		1		6.906		10.969		6		1		1		6.86		10.815		5.923		0		100		9		0		0		0		0		0		0

		34		1		9.427		10.405		5.994		1		1		9.087		11.031		4.725		0		95		28		0		0		0		0		0		0

		35		1		10.017		10.78		5.969		1		1		9.668		10.873		5.27		0		98		15		0		0		0		0		0		0

		37		1		10.04		11.291		5.978		1		1		11.394		9.69		4.668		2		100		55		0		0		0		0		0		0

		38		1		11.221		8.673		6.089		1		1		10.668		9.53		5.027		2		86		28		0		0		0		0		0		0

		39		1		10.762		9.259		6.078		1		1		9.933		9.867		5.279		0		100		34		0		0		0		0		0		0

		40		1		11.569		9.677		5.975		1		1		12.569		9.384		5.076		0		100		28		0		0		0		0		0		0

		41		1		10.298		10.401		5.954		1		1		13.015		9.05		1.815		60		100		74		0		0		0		0		0		0

		46		1		11.554		9.952		5.9		1		1		12.436		8.671		4.491		0		100		40		0		0		0		0		0		0

		47		1		10.497		9.549		5.894		1		1		11.868		12.988		4.251		38		100		71		0		0		0		0		0		0

		48		1		10.863		9.875		5.969		1		1		10.779		7.278		4.775		32		100		67		0		0		0		0		0		0

		49		1		10.224		11.711		5.869		1		1		10.63		10.484		4.687		6		100		43		0		0		0		0		0		0

		50		1		10.202		10.3		5.628		1		1		10.763		10.953		4.171		0		100		35		0		0		0		0		0		0

		51		1		12.093		10.132		5.799		1		1		10.996		10.681		4.071		12		85		36		0		0		0		0		0		0

		52		1		9.873		9.132		5.747		1		1		9.671		8.885		4.274		0		100		30		0		0		0		0		0		0

		53		1		14.054		10.051		5.588		1		1		16.779		12.409		4.681		47		100		68		0		0		0		0		0		0

		54		1		16.148		10.218		5.938		1		1		15.968		9.028		4.816		0		100		35		0		0		0		0		0		0

		55		1		11.616		10.362		5.639		1		1		12.886		10.55		4.23		0		100		35		0		0		0		0		0		0

		59		1		9.317		12.64		5.712		1		1		9.344		11.915		4.312		0		100		28		0		0		0		0		0		0

		62		1		12.06		9.821		5.843		1		1		9.456		10.403		4.712		20		100		59		0		0		0		0		0		0

		65		1		11.671		11.197		5.716		1		1		13.738		11.734		4.58		26		65		43		0		0		0		0		0		0

		68		1		9.992		9.528		5.533		1		1		9.01		10.305		3.169		0		100		48		0		0		0		0		0		0

		70		1		12.783		11.86		5.607		1		1		13.06		11.552		4.419		0		100		27		0		0		0		0		0		0

		71		1		9.326		14.622		5.8		1		1		8.906		14.99		4.759		0		100		26		0		0		0		0		0		0

		72		1		10.329		15.018		5.911		1		1		8.52		15.232		4.342		0		100		55		0		0		0		0		0		0

		74		1		9.86		9.499		5.556		1		1		10.381		9.337		4.646		0		90		20		0		0		0		0		0		0

		76		1		13.9		10.681		6.058		1		1		13.309		11.133		4.594		0		100		30		0		0		0		0		0		0

		77		1		11.65		11.145		5.889		1		1		11.221		11.102		4.234		0		100		28		0		0		0		0		0		0

		80		1		10.787		11.77		5.631		1		1		10.417		11.476		3.765		0		100		36		0		0		0		0		0		0

		81		1		12.027		10.784		5.708		1		1		12.122		10.807		4.425		0		100		21		0		0		0		0		0		0

		82		1		10.594		12.105		5.742		1		1		10.365		12.594		4.194		0		100		30		0		0		0		0		0		0

		83		1		11.115		11.173		5.736		1		1		10.263		13.444		1.905		54		87		72		0		0		0		0		0		0

		84		1		11.356		9.555		5.792		1		1		11.077		10.204		4.218		0		100		30		0		0		0		0		0		0

		85		1		12.652		8.898		5.686		1		1		13.005		9.141		4.213		0		100		26		0		0		0		0		0		0

		86		1		8.897		11.671		5.674		1		1		9.027		10.512		3.005		2		100		49		0		0		0		0		0		0

		87		1		11		12.827		6.01		1		1		12.021		13.93		4.853		0		100		37		0		0		0		0		0		0

		88		1		9.961		10.929		5.761		1		1		11.94		10.898		5.897		36		100		41		0		0		0		0		0		0

		90		1		10.73		6.803		5.628		1		1		10.791		6.468		3.499		0		100		40		0		0		0		0		0		0

		91		1		13.655		12.168		5.842		1		1		13.246		11.52		3.011		2		100		49		0		0		0		0		0		0

		92		1		11.504		10.272		5.483		1		1		7.516		9.938		4.043		65		79		71		0		0		0		0		0		0

		93		1		13.797		11.432		5.64		1		1		14.256		11.008		4.073		0		100		30		0		0		0		0		0		0

		98		1		10.721		9.828		5.697		1		1		10.929		9.144		4.337		0		100		30		0		0		0		0		0		0

		100		1		9.558		6.042		5.882		1		1		9.299		6.084		5.021		0		100		17		0		0		0		0		0		0

		101		1		10.026		10.037		5.731		1		1		9.862		9.46		4.142		0		100		35		0		0		0		0		0		0

		102		1		9.586		11.362		5.694		1		1		10.937		10.656		3.751		0		100		47		0		0		0		0		0		0

		103		1		9.652		11.363		5.603		1		1		9.109		10.528		3.996		0		100		38		0		0		0		0		0		0

		106		1		10.858		10.539		5.686		1		1		9.131		10.121		3.672		16		100		53		0		0		0		0		0		0

		107		1		10.052		11.099		5.562		1		1		10.763		10.702		3.139		4		100		46		0		0		0		0		0		0

		111		1		10.326		10.681		5.603		1		1		9.771		11.189		3.29		0		100		44		0		0		0		0		0		0

		112		1		10.881		10.979		5.613		1		1		10.833		11.251		3.879		0		100		32		0		0		0		0		0		0

		113		1		11.135		9.963		5.468		1		1		8.129		9.234		4.181		28		100		90		0		0		0		0		0		0

		114		1		9.878		10.68		5.262		1		1		9.369		9.59		2.546		27		100		56		0		0		0		0		0		0

		115		1		11.249		10.625		5.461		1		1		11.781		10.527		3.685		0		100		35		0		0		0		0		0		0

		116		1		12.432		11.003		5.443		1		1		11.385		10.562		3.22		0		100		45		0		0		0		0		0		0

		118		1		8.773		11.675		5.168		1		1		9.726		12.189		1.869		25		100		66		0		0		0		0		0		0

		122		1		9.93		14.982		5.451		1		1		9.22		15.585		3.667		0		100		37		0		0		0		0		0		0

		123		1		12.041		9.998		5.559		1		1		11.626		10.107		3.386		0		100		41		0		0		0		0		0		0

		124		1		11.51		10.567		5.188		1		1		14.996		12.544		0.574		82		97		94		0		0		0		0		0		0

		125		1		8.609		9.548		5.489		1		1		9.514		9.627		3.572		0		100		40		0		0		0		0		0		0

		126		1		9.364		10.499		5.481		1		1		11.572		12.447		4.127		27		100		65		0		0		0		0		0		0

		127		1		10.873		11.392		5.59		1		1		13.835		9.923		0.659		85		94		90		0		0		0		0		0		0

		128		1		8.291		12.739		5.832		1		1		8.496		12.831		5.137		0		100		15		0		0		0		0		0		0

		129		1		10.578		11.87		5.163		1		1		11.346		11.538		3.37		0		100		40		0		0		0		0		0		0

		135		1		10.601		10.606		5.969		1		1		12.246		7.137		1.478		66		100		81		0		0		0		0		0		0

		136		1		12.408		11.656		5.109		1		1		11.817		11.39		2.407		0		100		53		0		0		0		0		0		0

		137		1		10.74		13.311		5.472		1		1		10.821		12.874		2.97		0		100		48		0		0		0		0		0		0

		139		1		11.318		10.815		4.967		1		1		13.249		10.32		3.033		2		100		49		0		0		0		0		0		0

		140		1		10.833		11.507		5.45		1		1		12.089		10.822		3.212		3		100		46		0		0		0		0		0		0

		141		1		10.865		11.877		5.38		1		1		10.955		11.078		2.299		2		100		58		0		0		0		0		0		0

		142		1		11.294		11.167		4.985		1		1		12.252		10.193		2.77		0		100		51		0		0		0		0		0		0

		143		1		12.792		10.073		5.596		1		1		15.276		9.24		2.926		38		100		61		0		0		0		0		0		0

		146		1		10.931		10.88		5.355		1		1		9.795		5.936		1.103		96		100		100		0		0		0		0		0		0

		147		1		11.444		11.202		4.834		1		1		9.553		9.479		2.033		20		100		66		0		0		0		0		0		0

		148		1		11.201		4.935		5.352		1		1		11.321		4.929		1.73		16		100		69		0		0		0		0		0		0

		149		1		11.274		10.52		5.046		1		1		8.977		7.217		2.86		69		100		100		0		0		0		0		0		0

		152		1		10.344		9.541		5.235		1		1		10.949		8.853		2.366		5		100		59		0		0		0		0		0		0

		153		1		8.291		9.51		5.376		1		1		10.874		11.17		2.516		37		100		75		0		0		0		0		0		0

		155		1		9.129		11.137		5.031		1		1		8.023		13.678		2.501		27		100		62		0		0		0		0		0		0

		156		1		10.988		10.462		5.384		1		1		13.057		9.607		2.307		22		100		64		0		0		0		0		0		0

		198		1		9.663		9.721		5.524		1		1		11.994		6.346		2.016		57		100		85		0		0		0		0		0		0

		261		1		8.928		11.489		6.359		1		1		6.837		16.256		7.52		87		100		100		0		0		0		0		0		0

		262		1		10.106		10.658		6.056		1		1		10.347		12.434		5.706		0		88		29		0		0		0		0		0		0

		263		1		11.332		10.815		6.186		1		1		12.769		11.494		6.312		0		98		30		0		0		0		0		0		0

		264		1		9.715		8.45		6.172		1		1		9.854		9.082		6.647		0		100		19		0		0		0		0		0		0

		265		1		10.438		5.442		6.115		1		1		10.361		5.165		6.224		0		100		9		0		0		0		0		0		0

		266		1		10.515		10.242		5.856		1		1		11.507		10.708		4.892		0		100		36		0		0		0		0		0		0

		268		1		15.029		12.745		5.655		1		1		16.059		13.071		4.875		0		100		37		0		0		0		0		0		0

		269		1		10.876		11.192		6.143		1		1		10.874		11.038		4.333		0		86		30		0		0		0		0		0		0

		270		1		10.041		10.777		6.072		1		1		11.975		10.753		6.278		0		90		35		0		0		0		0		0		0

		271		1		8.817		11.312		5.914		1		1		9.569		9.063		4.259		24		71		41		0		0		0		0		0		0

		272		1		8.917		10.402		6.054		1		1		9.778		8.821		5.264		0		100		54		0		0		0		0		0		0

		273		1		11.36		9.967		5.979		1		1		10.316		10.436		6.684		11		52		31		0		0		0		0		0		0

		274		1		10.987		15.269		5.787		1		1		11.591		15.171		5.474		0		98		16		0		0		0		0		0		0

		275		1		8.905		10.558		5.991		1		1		5.983		15.513		7.366		94		100		98		0		0		0		0		0		0

		277		1		11.248		9.845		5.88		1		1		12.348		11.241		3.744		35		84		61		0		0		0		0		0		0

		280		1		10.044		12.436		5.934		1		1		9.299		14.637		5.673		0		82		43		0		0		0		0		0		0

		281		1		10.137		10.77		6.004		1		1		10.002		11.517		5.076		0		90		25		0		0		0		0		0		0

		282		1		9.749		10.583		6.051		1		1		8.6		11.438		5.348		0		100		35		0		0		0		0		0		0

		286		1		9.527		9.982		6.123		1		1		13.067		8.795		5.825		50		100		73		0		0		0		0		0		0

		289		1		11.915		11.03		5.774		1		1		15.958		10.696		6.198		68		100		91		0		0		0		0		0		0

		290		1		11.247		10.756		5.881		1		1		10.612		10.808		4.48		0		78		32		0		0		0		0		0		0

		291		1		10.603		10.385		6.046		1		1		9.117		11.085		5.534		0		94		33		0		0		0		0		0		0

		292		1		11.524		10.536		5.861		1		1		12.526		10.119		3.501		0		100		44		0		0		0		0		0		0

		293		1		10.28		10.469		5.815		1		1		9.834		9.819		3.49		0		100		46		0		0		0		0		0		0

		294		1		9.369		10.773		5.805		1		1		9.751		10.4		4.338		0		100		29		0		0		0		0		0		0

		298		1		11.689		11.359		5.875		1		1		9.572		8.03		5.582		65		79		73		0		0		0		0		0		0

		299		1		9.888		11.025		6.068		1		1		8.461		6.658		5.696		62		97		81		0		0		0		0		0		0

		305		1		10.091		11.18		5.782		1		1		11.395		11.1		4.363		0		100		34		0		0		0		0		0		0

		307		1		10.782		11.163		5.875		1		1		10.883		12.162		4.156		0		100		36		0		0		0		0		0		0

		308		1		10.105		10.31		5.892		1		1		13.963		10.251		5.324		56		100		76		0		0		0		0		0		0

		310		1		7.181		10.638		5.837		1		1		6.721		10.556		4.735		0		100		26		0		0		0		0		0		0

		311		1		6.543		12.9		5.685		1		1		6.058		13.113		4.42		0		100		27		0		0		0		0		0		0

		312		1		12.609		13.305		5.751		1		1		11.906		14.4		4.257		0		100		37		0		0		0		0		0		0

		313		1		10.892		10.617		5.925		1		1		9.757		16.417		5.05		34		100		83		0		0		0		0		0		0

		316		1		9.537		11.409		5.949		1		1		10.324		12.965		4.196		15		100		40		0		0		0		0		0		0

		317		1		10.183		11.356		5.523		1		1		10.975		11.829		3.525		0		100		41		0		0		0		0		0		0

		318		1		7.315		11.256		5.745		1		1		5.503		10.437		3.406		15		100		65		0		0		0		0		0		0

		319		1		10.293		9.473		5.614		1		1		10.463		8.725		4.269		0		100		32		0		0		0		0		0		0

		321		1		10.493		12.192		5.55		1		1		12.715		15.036		5.011		62		100		92		0		0		0		0		0		0

		322		1		11.934		10.325		5.652		1		1		11.903		10.738		4.015		0		100		30		0		0		0		0		0		0

		323		1		11.172		10.285		5.714		1		1		11.626		7.844		4.41		25		100		51		0		0		0		0		0		0

		327		1		11.772		9.152		6.203		1		1		13.493		12.769		3.882		56		92		74		0		0		0		0		0		0

		328		1		10.63		11.27		5.987		1		1		10.234		11.977		4.859		0		100		26		0		0		0		0		0		0

		330		1		11.312		10.309		5.953		1		1		10.736		9.56		4.009		0		100		40		0		0		0		0		0		0

		331		1		10.229		11.895		5.65		1		1		11.883		12.931		4.144		2		100		42		0		0		0		0		0		0

		332		1		9.442		10.797		5.813		1		1		8.824		11.762		4.567		0		100		35		0		0		0		0		0		0

		333		1		8.747		10.144		5.443		1		1		8.811		10.257		4.357		0		100		22		0		0		0		0		0		0

		334		1		10.436		9.499		6.027		1		1		9.79		9.623		5.332		0		100		19		0		0		0		0		0		0

		335		1		7.354		11.629		5.72		1		1		7.098		11.594		4.376		0		100		27		0		0		0		0		0		0

		336		1		11.099		9.435		5.644		1		1		14.13		10.477		4.406		22		100		66		0		0		0		0		0		0

		339		1		8.391		11.173		6.196		1		1		8.304		11.26		5.916		0		100		6		0		0		0		0		0		0

		340		1		11.062		11.731		5.628		1		1		10.805		12.327		3.59		0		100		41		0		0		0		0		0		0

		344		1		14.187		11.068		5.521		1		1		15.319		11.861		3.599		0		100		45		0		0		0		0		0		0

		345		1		10.668		11.376		5.534		1		1		10.067		14.388		4.301		33		95		69		0		0		0		0		0		0

		348		1		10.182		10.662		5.686		1		1		9.097		10.642		4.244		0		100		35		0		0		0		0		0		0

		349		1		8.786		10.445		5.599		1		1		8.886		11.299		3.876		0		100		33		0		0		0		0		0		0

		350		1		13.031		11.597		5.867		1		1		12.931		11.797		4.682		0		100		21		0		0		0		0		0		0

		351		1		11.533		10.831		5.734		1		1		10.564		10.642		4.513		0		100		33		0		0		0		0		0		0

		352		1		10.325		11.009		5.91		1		1		9.484		13.638		5.498		33		38		34		0		0		0		0		0		0

		357		1		10.888		10.047		5.499		1		1		10.957		9.565		3.641		5		100		35		0		0		0		0		0		0

		358		1		9.773		10.568		5.234		1		1		7.831		11.245		3.386		18		100		60		0		0		0		0		0		0

		359		1		10.599		9.547		5.404		1		1		10.224		9.714		3.136		0		100		45		0		0		0		0		0		0

		360		1		10.752		5.792		5.831		1		1		12.132		6.09		3.558		0		100		46		0		0		0		0		0		0

		361		1		10.664		4.779		5.388		1		1		9.796		6.442		5.574		34		54		42		0		0		0		0		0		0

		362		1		11.611		12.05		5.437		1		1		11.77		11.282		2.462		0		100		56		0		0		0		0		0		0

		363		1		9.667		11.741		5.218		1		1		9.458		11.88		3.054		0		100		42		0		0		0		0		0		0

		364		1		11.665		11.187		5.311		1		1		13.538		15.95		4.122		92		100		100		0		0		0		0		0		0

		366		1		9.85		10.876		5.244		1		1		11.627		7.618		3.994		75		100		95		0		0		0		0		0		0

		370		1		11.299		9.708		5.831		1		1		13.269		13.027		4.232		55		100		82		0		0		0		0		0		0

		371		1		12.689		10.912		5.604		1		1		13.348		10.741		3.777		0		100		37		0		0		0		0		0		0

		372		1		12.751		10.007		5.563		1		1		13.169		12.371		3.472		10		100		56		0		0		0		0		0		0

		374		1		10.413		10.688		6.07		1		1		9.436		9.888		2.241		13		100		65		0		0		0		0		0		0

		375		1		10.281		10.378		5.84		1		1		11.735		11.325		2.743		0		100		59		0		0		0		0		0		0

		377		1		10.769		10.559		5.476		1		1		9.228		8.971		3.688		3		100		59		0		0		0		0		0		0

		378		1		10.845		12.46		5.34		1		1		9.127		12.447		3.179		0		100		50		0		0		0		0		0		0

		382		1		12.923		11.294		5.502		1		1		12.549		12.353		2.658		10		100		54		0		0		0		0		0		0

		383		1		10.476		14.012		5.424		1		1		12.262		11.806		3.681		37		100		81		0		0		0		0		0		0

		386		1		8.076		10.927		5.427		1		1		7.893		9.868		3.478		7		100		41		0		0		0		0		0		0

		389		1		10.706		10.425		5.357		1		1		7.6		10.929		4.424		28		100		65		0		0		0		0		0		0

		393		1		11.89		11.155		5.463		1		1		12.579		11.136		3.392		0		100		42		0		0		0		0		0		0

		395		1		11.69		11.585		5.386		1		1		11.423		11.95		3.523		0		100		36		0		0		0		0		0		0

		396		1		9.169		10.246		4.876		1		1		9.118		10.403		4.149		0		100		17		0		0		0		0		0		0

		397		1		12.926		6.573		5.27		1		1		13.445		6.154		3.965		0		100		30		0		0		0		0		0		0

		401		1		9.627		10.277		5.494		1		1		10.468		9.368		4.753		0		89		29		0		0		0		0		0		0

		402		1		12.051		10.318		5.342		1		1		12.321		11.045		3.007		0		100		45		0		0		0		0		0		0

		403		1		10.002		6.553		5.352		1		1		9.979		6.87		3.648		0		100		31		0		0		0		0		0		0

		409		1		11.319		11.161		5.134		1		1		12.174		11.363		3.143		2		100		42		0		0		0		0		0		0

		410		1		11.367		11.236		5.571		1		1		11.351		11.157		3.381		0		100		40		0		0		0		0		0		0

		416		1		10.133		10.521		5.063		1		1		9.652		8.139		2.41		27		100		73		0		0		0		0		0		0

		418		1		12.584		9.662		5.412		1		1		12.164		10.714		3.017		12		100		48		0		0		0		0		0		0

		419		1		10.694		9.961		5.255		1		1		10.572		11.15		2.991		0		100		50		0		0		0		0		0		0

		420		1		11.142		11.639		5.285		1		1		11.133		12.012		3.011		2		100		43		0		0		0		0		0		0

		421		1		13.184		9.352		4.899		1		1		11.723		12.198		2.715		38		100		91		0		0		0		0		0		0

		422		1		6.727		11.763		5.185		1		1		5.882		12.698		2.73		2		100		52		0		0		0		0		0		0

		425		1		10.918		13.415		4.898		1		1		11.21		13.886		2.992		0		100		43		0		0		0		0		0		0

		427		1		10.688		11.44		5.524		1		1		10.521		10.875		3.376		0		100		42		0		0		0		0		0		0

		428		1		8.866		11.489		5.461		1		1		8.649		11.239		3.884		0		100		30		0		0		0		0		0		0

		431		1		11.226		9.378		5.324		1		1		11.358		9.253		3.601		0		100		31		0		0		0		0		0		0

		432		1		10.905		10.694		4.963		1		1		11.328		9.46		2.468		0		100		54		0		0		0		0		0		0

		433		1		5.699		10.813		5.493		1		1		2.605		9.765		0.643		80		100		90		0		0		0		0		0		0

		435		1		12.265		11.742		5.139		1		1		12.293		12.704		2.91		0		100		47		0		0		0		0		0		0

		436		1		8.815		12.544		4.917		1		1		8.649		12.773		2.749		0		100		46		0		0		0		0		0		0

		437		1		10.729		10.104		4.843		1		1		11.141		10.373		2.403		0		100		50		0		0		0		0		0		0

		438		1		7.821		12.029		5.287		1		1		7.988		11.185		2.725		0		100		52		0		0		0		0		0		0

		439		1		9.322		9.444		4.983		1		1		9.159		9.298		2.469		0		100		50		0		0		0		0		0		0

		441		1		11.091		9.964		5.046		1		1		11.505		9.311		3.333		0		100		39		0		0		0		0		0		0

		442		1		9.918		10.355		5.112		1		1		9.341		10.549		3.025		0		100		42		0		0		0		0		0		0

		443		1		11.347		10.654		5.262		1		1		13.306		11.773		3.478		0		100		55		0		0		0		0		0		0

		444		1		11.083		11.963		5.134		1		1		11.226		11.517		3.516		0		100		34		0		0		0		0		0		0

		445		1		11.252		10.112		5.962		1		1		11.981		10.128		4.54		7		63		27		0		0		0		0		0		0

		447		1		9.53		11.53		4.732		1		1		9.572		11.923		3.764		0		100		23		0		0		0		0		0		0

		448		1		10.064		10.548		5.449		1		1		10.47		10.39		3.687		0		100		35		0		0		0		0		0		0

		449		1		10.297		6.93		5.581		1		1		11.247		3.429		3.127		33		100		81		0		0		0		0		0		0

		452		1		9.34		12.432		5.469		1		1		8.277		14.826		2.072		43		100		78		0		0		0		0		0		0

		453		1		9.595		10.464		5.187		1		1		14.222		11.851		3.578		40		100		94		0		0		0		0		0		0

		454		1		9.679		9.077		5.306		1		1		10.866		11.15		4.171		0		100		47		0		0		0		0		0		0

		455		1		11.97		9.417		5.364		1		1		10.554		9.593		3.198		5		100		48		0		0		0		0		0		0

		456		1		11.06		11.463		5.348		1		1		10.318		7.924		3.78		53		100		94		0		0		0		0		0		0

		458		1		11.261		10.855		5.16		1		1		11.999		10.39		3.14		0		100		43		0		0		0		0		0		0

		459		1		9.487		11.642		5.435		1		1		9.081		11.759		3.03		0		100		45		0		0		0		0		0		0

		460		1		11.624		9.82		5.186		1		1		10.574		13.186		3.564		30		100		78		0		0		0		0		0		0

		461		1		10.59		11.409		5.217		1		1		11.21		11.062		2.587		4		100		55		0		0		0		0		0		0

		462		1		12.657		12.126		5.37		1		1		12.241		12.179		3.473		0		100		35		0		0		0		0		0		0

		463		1		11.875		8.632		5.072		1		1		12.403		9.463		4.158		6		88		27		0		0		0		0		0		0

		464		1		11.837		7.495		5.201		1		1		11.362		2.719		4.864		92		100		100		0		0		0		0		0		0

		465		1		12.334		11.785		5.278		1		1		11.931		11.052		3.321		0		100		41		0		0		0		0		0		0

		470		1		10.76		9.451		5.357		1		1		11.981		10.2		3.109		0		100		48		0		0		0		0		0		0

		471		1		8.894		11.218		5.414		1		1		9.865		11.208		3.531		0		100		40		0		0		0		0		0		0

		1		1		10.387		9.558		5.989		1		1		10.332		5.687		5.055		30		100		82		0		0		0		0		0		0

		3		1		9.297		11.028		6.276		1		1		9.409		10.948		6.134		0		100		5		0		0		0		0		0		0

		4		1		11.596		10.269		5.941		1		1		13.377		9.969		4.016		6		100		39		0		0		0		0		0		0

		5		1		11.209		11.73		6.083		1		1		12.046		14.604		4.546		28		100		74		0		0		0		0		0		0

		8		1		9.668		11.252		5.919		1		1		6.362		12.474		5.797		47		80		68		0		0		0		0		0		0

		9		1		9.488		10.121		5.924		1		1		10.395		9.743		4.718		0		96		31		0		0		0		0		0		0

		11		1		10.882		11.337		5.932		1		1		10.945		11.299		4.012		0		100		31		0		0		0		0		0		0

		12		1		10.046		10.485		5.92		1		1		9.805		10.743		4.729		0		100		22		0		0		0		0		0		0

		17		1		13.71		9.521		5.736		1		1		14.319		9.444		4.538		0		100		25		0		0		0		0		0		0

		18		1		10.751		15.751		5.829		1		1		10.907		16.577		4.349		0		100		37		0		0		0		0		0		0

		19		1		10.638		9.995		5.902		1		1		10.588		12.28		3.086		53		73		62		0		0		0		0		0		0

		20		1		9.792		11.899		5.85		1		1		11.551		11.312		3.045		28		91		53		0		0		0		0		0		0

		21		1		9.191		9.974		5.786		1		1		5.38		13.396		6.587		84		100		96		0		0		0		0		0		0

		24		1		11.483		9.641		6.064		1		1		10.064		10.741		6.237		6		78		33		0		0		0		0		0		0

		25		1		10.148		9.315		6.051		1		1		10.859		5.003		5.892		65		100		97		0		0		0		0		0		0

		31		1		13.247		11.898		5.943		1		1		15.787		11.312		5.407		2		95		55		0		0		0		0		0		0

		32		1		12.467		11.012		5.853		1		1		11.947		10.88		5.111		0		97		19		0		0		0		0		0		0

		33		1		6.906		10.969		6		1		1		6.86		10.815		5.923		0		100		9		0		0		0		0		0		0

		34		1		9.427		10.405		5.994		1		1		9.087		11.031		4.725		0		95		28		0		0		0		0		0		0

		35		1		10.017		10.78		5.969		1		1		9.668		10.873		5.27		0		98		15		0		0		0		0		0		0

		37		1		10.04		11.291		5.978		1		1		11.394		9.69		4.668		2		100		55		0		0		0		0		0		0

		38		1		11.221		8.673		6.089		1		1		10.668		9.53		5.027		2		86		28		0		0		0		0		0		0

		39		1		10.762		9.259		6.078		1		1		9.933		9.867		5.279		0		100		34		0		0		0		0		0		0

		40		1		11.569		9.677		5.975		1		1		12.569		9.384		5.076		0		100		28		0		0		0		0		0		0

		41		1		10.298		10.401		5.954		1		1		13.015		9.05		1.815		60		100		74		0		0		0		0		0		0

		46		1		11.554		9.952		5.9		1		1		12.436		8.671		4.491		0		100		40		0		0		0		0		0		0

		47		1		10.497		9.549		5.894		1		1		11.868		12.988		4.251		38		100		71		0		0		0		0		0		0

		48		1		10.863		9.875		5.969		1		1		10.779		7.278		4.775		32		100		67		0		0		0		0		0		0

		49		1		10.224		11.711		5.869		1		1		10.63		10.484		4.687		6		100		43		0		0		0		0		0		0

		50		1		10.202		10.3		5.628		1		1		10.763		10.953		4.171		0		100		35		0		0		0		0		0		0

		51		1		12.093		10.132		5.799		1		1		10.996		10.681		4.071		12		85		36		0		0		0		0		0		0

		52		1		9.873		9.132		5.747		1		1		9.671		8.885		4.274		0		100		30		0		0		0		0		0		0

		53		1		14.054		10.051		5.588		1		1		16.779		12.409		4.681		47		100		68		0		0		0		0		0		0

		54		1		16.148		10.218		5.938		1		1		15.968		9.028		4.816		0		100		35		0		0		0		0		0		0

		55		1		11.616		10.362		5.639		1		1		12.886		10.55		4.23		0		100		35		0		0		0		0		0		0

		59		1		9.317		12.64		5.712		1		1		9.344		11.915		4.312		0		100		28		0		0		0		0		0		0

		62		1		12.06		9.821		5.843		1		1		9.456		10.403		4.712		20		100		59		0		0		0		0		0		0

		65		1		11.671		11.197		5.716		1		1		13.738		11.734		4.58		26		65		43		0		0		0		0		0		0

		68		1		9.992		9.528		5.533		1		1		9.01		10.305		3.169		0		100		48		0		0		0		0		0		0

		70		1		12.783		11.86		5.607		1		1		13.06		11.552		4.419		0		100		27		0		0		0		0		0		0

		71		1		9.326		14.622		5.8		1		1		8.906		14.99		4.759		0		100		26		0		0		0		0		0		0

		72		1		10.329		15.018		5.911		1		1		8.52		15.232		4.342		0		100		55		0		0		0		0		0		0

		74		1		9.86		9.499		5.556		1		1		10.381		9.337		4.646		0		90		20		0		0		0		0		0		0

		76		1		13.9		10.681		6.058		1		1		13.309		11.133		4.594		0		100		30		0		0		0		0		0		0

		77		1		11.65		11.145		5.889		1		1		11.221		11.102		4.234		0		100		28		0		0		0		0		0		0

		80		1		10.787		11.77		5.631		1		1		10.417		11.476		3.765		0		100		36		0		0		0		0		0		0

		81		1		12.027		10.784		5.708		1		1		12.122		10.807		4.425		0		100		21		0		0		0		0		0		0

		82		1		10.594		12.105		5.742		1		1		10.365		12.594		4.194		0		100		30		0		0		0		0		0		0

		83		1		11.115		11.173		5.736		1		1		10.263		13.444		1.905		54		87		72		0		0		0		0		0		0

		84		1		11.356		9.555		5.792		1		1		11.077		10.204		4.218		0		100		30		0		0		0		0		0		0

		85		1		12.652		8.898		5.686		1		1		13.005		9.141		4.213		0		100		26		0		0		0		0		0		0

		86		1		8.897		11.671		5.674		1		1		9.027		10.512		3.005		2		100		49		0		0		0		0		0		0

		87		1		11		12.827		6.01		1		1		12.021		13.93		4.853		0		100		37		0		0		0		0		0		0

		88		1		9.961		10.929		5.761		1		1		11.94		10.898		5.897		36		100		41		0		0		0		0		0		0

		90		1		10.73		6.803		5.628		1		1		10.791		6.468		3.499		0		100		40		0		0		0		0		0		0

		91		1		13.655		12.168		5.842		1		1		13.246		11.52		3.011		2		100		49		0		0		0		0		0		0

		92		1		11.504		10.272		5.483		1		1		7.516		9.938		4.043		65		79		71		0		0		0		0		0		0

		93		1		13.797		11.432		5.64		1		1		14.256		11.008		4.073		0		100		30		0		0		0		0		0		0

		98		1		10.721		9.828		5.697		1		1		10.929		9.144		4.337		0		100		30		0		0		0		0		0		0

		100		1		9.558		6.042		5.882		1		1		9.299		6.084		5.021		0		100		17		0		0		0		0		0		0

		101		1		10.026		10.037		5.731		1		1		9.862		9.46		4.142		0		100		35		0		0		0		0		0		0

		102		1		9.586		11.362		5.694		1		1		10.937		10.656		3.751		0		100		47		0		0		0		0		0		0

		103		1		9.652		11.363		5.603		1		1		9.109		10.528		3.996		0		100		38		0		0		0		0		0		0

		106		1		10.858		10.539		5.686		1		1		9.131		10.121		3.672		16		100		53		0		0		0		0		0		0

		107		1		10.052		11.099		5.562		1		1		10.763		10.702		3.139		4		100		46		0		0		0		0		0		0

		111		1		10.326		10.681		5.603		1		1		9.771		11.189		3.29		0		100		44		0		0		0		0		0		0

		112		1		10.881		10.979		5.613		1		1		10.833		11.251		3.879		0		100		32		0		0		0		0		0		0

		113		1		11.135		9.963		5.468		1		1		8.129		9.234		4.181		28		100		90		0		0		0		0		0		0

		114		1		9.878		10.68		5.262		1		1		9.369		9.59		2.546		27		100		56		0		0		0		0		0		0

		115		1		11.249		10.625		5.461		1		1		11.781		10.527		3.685		0		100		35		0		0		0		0		0		0

		116		1		12.432		11.003		5.443		1		1		11.385		10.562		3.22		0		100		45		0		0		0		0		0		0

		118		1		8.773		11.675		5.168		1		1		9.726		12.189		1.869		25		100		66		0		0		0		0		0		0

		122		1		9.93		14.982		5.451		1		1		9.22		15.585		3.667		0		100		37		0		0		0		0		0		0

		123		1		12.041		9.998		5.559		1		1		11.626		10.107		3.386		0		100		41		0		0		0		0		0		0

		124		1		11.51		10.567		5.188		1		1		14.996		12.544		0.574		82		97		94		0		0		0		0		0		0

		125		1		8.609		9.548		5.489		1		1		9.514		9.627		3.572		0		100		40		0		0		0		0		0		0

		126		1		9.364		10.499		5.481		1		1		11.572		12.447		4.127		27		100		65		0		0		0		0		0		0

		127		1		10.873		11.392		5.59		1		1		13.835		9.923		0.659		85		94		90		0		0		0		0		0		0

		128		1		8.291		12.739		5.832		1		1		8.496		12.831		5.137		0		100		15		0		0		0		0		0		0

		129		1		10.578		11.87		5.163		1		1		11.346		11.538		3.37		0		100		40		0		0		0		0		0		0

		135		1		10.601		10.606		5.969		1		1		12.246		7.137		1.478		66		100		81		0		0		0		0		0		0

		136		1		12.408		11.656		5.109		1		1		11.817		11.39		2.407		0		100		53		0		0		0		0		0		0

		137		1		10.74		13.311		5.472		1		1		10.821		12.874		2.97		0		100		48		0		0		0		0		0		0

		139		1		11.318		10.815		4.967		1		1		13.249		10.32		3.033		2		100		49		0		0		0		0		0		0

		140		1		10.833		11.507		5.45		1		1		12.089		10.822		3.212		3		100		46		0		0		0		0		0		0

		141		1		10.865		11.877		5.38		1		1		10.955		11.078		2.299		2		100		58		0		0		0		0		0		0

		142		1		11.294		11.167		4.985		1		1		12.252		10.193		2.77		0		100		51		0		0		0		0		0		0

		143		1		12.792		10.073		5.596		1		1		15.276		9.24		2.926		38		100		61		0		0		0		0		0		0

		146		1		10.931		10.88		5.355		1		1		9.795		5.936		1.103		96		100		100		0		0		0		0		0		0

		147		1		11.444		11.202		4.834		1		1		9.553		9.479		2.033		20		100		66		0		0		0		0		0		0

		148		1		11.201		4.935		5.352		1		1		11.321		4.929		1.73		16		100		69		0		0		0		0		0		0

		149		1		11.274		10.52		5.046		1		1		8.977		7.217		2.86		69		100		100		0		0		0		0		0		0

		152		1		10.344		9.541		5.235		1		1		10.949		8.853		2.366		5		100		59		0		0		0		0		0		0

		153		1		8.291		9.51		5.376		1		1		10.874		11.17		2.516		37		100		75		0		0		0		0		0		0

		155		1		9.129		11.137		5.031		1		1		8.023		13.678		2.501		27		100		62		0		0		0		0		0		0

		198		1		9.663		9.721		5.524		1		1		11.994		6.346		2.016		57		100		85		0		0		0		0		0		0

		261		1		8.928		11.489		6.359		1		1		6.837		16.256		7.52		87		100		100		0		0		0		0		0		0

		262		1		10.106		10.658		6.056		1		1		10.347		12.434		5.706		0		88		29		0		0		0		0		0		0

		263		1		11.332		10.815		6.186		1		1		12.769		11.494		6.312		0		98		30		0		0		0		0		0		0

		264		1		9.715		8.45		6.172		1		1		9.854		9.082		6.647		0		100		19		0		0		0		0		0		0

		265		1		10.438		5.442		6.115		1		1		10.361		5.165		6.224		0		100		9		0		0		0		0		0		0

		266		1		10.515		10.242		5.856		1		1		11.507		10.708		4.892		0		100		36		0		0		0		0		0		0

		268		1		15.029		12.745		5.655		1		1		16.059		13.071		4.875		0		100		37		0		0		0		0		0		0

		269		1		10.876		11.192		6.143		1		1		10.874		11.038		4.333		0		86		30		0		0		0		0		0		0

		270		1		10.041		10.777		6.072		1		1		11.975		10.753		6.278		0		90		35		0		0		0		0		0		0

		271		1		8.817		11.312		5.914		1		1		9.569		9.063		4.259		24		71		41		0		0		0		0		0		0

		272		1		8.917		10.402		6.054		1		1		9.778		8.821		5.264		0		100		54		0		0		0		0		0		0

		273		1		11.36		9.967		5.979		1		1		10.316		10.436		6.684		11		52		31		0		0		0		0		0		0

		274		1		10.987		15.269		5.787		1		1		11.591		15.171		5.474		0		98		16		0		0		0		0		0		0

		275		1		8.905		10.558		5.991		1		1		5.983		15.513		7.366		94		100		98		0		0		0		0		0		0

		277		1		11.248		9.845		5.88		1		1		12.348		11.241		3.744		35		84		61		0		0		0		0		0		0

		280		1		10.044		12.436		5.934		1		1		9.299		14.637		5.673		0		82		43		0		0		0		0		0		0

		281		1		10.137		10.77		6.004		1		1		10.002		11.517		5.076		0		90		25		0		0		0		0		0		0

		282		1		9.749		10.583		6.051		1		1		8.6		11.438		5.348		0		100		35		0		0		0		0		0		0

		286		1		9.527		9.982		6.123		1		1		13.067		8.795		5.825		50		100		73		0		0		0		0		0		0

		289		1		11.915		11.03		5.774		1		1		15.958		10.696		6.198		68		100		91		0		0		0		0		0		0

		290		1		11.247		10.756		5.881		1		1		10.612		10.808		4.48		0		78		32		0		0		0		0		0		0

		291		1		10.603		10.385		6.046		1		1		9.117		11.085		5.534		0		94		33		0		0		0		0		0		0

		292		1		11.524		10.536		5.861		1		1		12.526		10.119		3.501		0		100		44		0		0		0		0		0		0

		293		1		10.28		10.469		5.815		1		1		9.834		9.819		3.49		0		100		46		0		0		0		0		0		0

		294		1		9.369		10.773		5.805		1		1		9.751		10.4		4.338		0		100		29		0		0		0		0		0		0

		298		1		11.689		11.359		5.875		1		1		9.572		8.03		5.582		65		79		73		0		0		0		0		0		0

		299		1		9.888		11.025		6.068		1		1		8.461		6.658		5.696		62		97		81		0		0		0		0		0		0

		305		1		10.091		11.18		5.782		1		1		11.395		11.1		4.363		0		100		34		0		0		0		0		0		0

		307		1		10.782		11.163		5.875		1		1		10.883		12.162		4.156		0		100		36		0		0		0		0		0		0

		308		1		10.105		10.31		5.892		1		1		13.963		10.251		5.324		56		100		76		0		0		0		0		0		0

		310		1		7.181		10.638		5.837		1		1		6.721		10.556		4.735		0		100		26		0		0		0		0		0		0

		311		1		6.543		12.9		5.685		1		1		6.058		13.113		4.42		0		100		27		0		0		0		0		0		0

		312		1		12.609		13.305		5.751		1		1		11.906		14.4		4.257		0		100		37		0		0		0		0		0		0

		313		1		10.892		10.617		5.925		1		1		9.757		16.417		5.05		34		100		83		0		0		0		0		0		0

		316		1		9.537		11.409		5.949		1		1		10.324		12.965		4.196		15		100		40		0		0		0		0		0		0

		317		1		10.183		11.356		5.523		1		1		10.975		11.829		3.525		0		100		41		0		0		0		0		0		0

		318		1		7.315		11.256		5.745		1		1		5.503		10.437		3.406		15		100		65		0		0		0		0		0		0

		319		1		10.293		9.473		5.614		1		1		10.463		8.725		4.269		0		100		32		0		0		0		0		0		0

		321		1		10.493		12.192		5.55		1		1		12.715		15.036		5.011		62		100		92		0		0		0		0		0		0

		322		1		11.934		10.325		5.652		1		1		11.903		10.738		4.015		0		100		30		0		0		0		0		0		0

		323		1		11.172		10.285		5.714		1		1		11.626		7.844		4.41		25		100		51		0		0		0		0		0		0

		327		1		11.772		9.152		6.203		1		1		13.493		12.769		3.882		56		92		74		0		0		0		0		0		0

		328		1		10.63		11.27		5.987		1		1		10.234		11.977		4.859		0		100		26		0		0		0		0		0		0

		330		1		11.312		10.309		5.953		1		1		10.736		9.56		4.009		0		100		40		0		0		0		0		0		0

		331		1		10.229		11.895		5.65		1		1		11.883		12.931		4.144		2		100		42		0		0		0		0		0		0

		332		1		9.442		10.797		5.813		1		1		8.824		11.762		4.567		0		100		35		0		0		0		0		0		0

		333		1		8.747		10.144		5.443		1		1		8.811		10.257		4.357		0		100		22		0		0		0		0		0		0

		334		1		10.436		9.499		6.027		1		1		9.79		9.623		5.332		0		100		19		0		0		0		0		0		0

		335		1		7.354		11.629		5.72		1		1		7.098		11.594		4.376		0		100		27		0		0		0		0		0		0

		336		1		11.099		9.435		5.644		1		1		14.13		10.477		4.406		22		100		66		0		0		0		0		0		0

		339		1		8.391		11.173		6.196		1		1		8.304		11.26		5.916		0		100		6		0		0		0		0		0		0

		340		1		11.062		11.731		5.628		1		1		10.805		12.327		3.59		0		100		41		0		0		0		0		0		0

		344		1		14.187		11.068		5.521		1		1		15.319		11.861		3.599		0		100		45		0		0		0		0		0		0

		345		1		10.668		11.376		5.534		1		1		10.067		14.388		4.301		33		95		69		0		0		0		0		0		0

		348		1		10.182		10.662		5.686		1		1		9.097		10.642		4.244		0		100		35		0		0		0		0		0		0

		349		1		8.786		10.445		5.599		1		1		8.886		11.299		3.876		0		100		33		0		0		0		0		0		0

		350		1		13.031		11.597		5.867		1		1		12.931		11.797		4.682		0		100		21		0		0		0		0		0		0

		351		1		11.533		10.831		5.734		1		1		10.564		10.642		4.513		0		100		33		0		0		0		0		0		0

		352		1		10.325		11.009		5.91		1		1		9.484		13.638		5.498		33		38		34		0		0		0		0		0		0

		357		1		10.888		10.047		5.499		1		1		10.957		9.565		3.641		5		100		35		0		0		0		0		0		0

		358		1		9.773		10.568		5.234		1		1		7.831		11.245		3.386		18		100		60		0		0		0		0		0		0

		359		1		10.599		9.547		5.404		1		1		10.224		9.714		3.136		0		100		45		0		0		0		0		0		0

		360		1		10.752		5.792		5.831		1		1		12.132		6.09		3.558		0		100		46		0		0		0		0		0		0

		361		1		10.664		4.779		5.388		1		1		9.796		6.442		5.574		34		54		42		0		0		0		0		0		0

		362		1		11.611		12.05		5.437		1		1		11.77		11.282		2.462		0		100		56		0		0		0		0		0		0

		363		1		9.667		11.741		5.218		1		1		9.458		11.88		3.054		0		100		42		0		0		0		0		0		0

		364		1		11.665		11.187		5.311		1		1		13.538		15.95		4.122		92		100		100		0		0		0		0		0		0

		366		1		9.85		10.876		5.244		1		1		11.627		7.618		3.994		75		100		95		0		0		0		0		0		0

		370		1		11.299		9.708		5.831		1		1		13.269		13.027		4.232		55		100		82		0		0		0		0		0		0

		371		1		12.689		10.912		5.604		1		1		13.348		10.741		3.777		0		100		37		0		0		0		0		0		0

		372		1		12.751		10.007		5.563		1		1		13.169		12.371		3.472		10		100		56		0		0		0		0		0		0

		374		1		10.413		10.688		6.07		1		1		9.436		9.888		2.241		13		100		65		0		0		0		0		0		0

		375		1		10.281		10.378		5.84		1		1		11.735		11.325		2.743		0		100		59		0		0		0		0		0		0

		377		1		10.769		10.559		5.476		1		1		9.228		8.971		3.688		3		100		59		0		0		0		0		0		0

		378		1		10.845		12.46		5.34		1		1		9.127		12.447		3.179		0		100		50		0		0		0		0		0		0

		382		1		12.923		11.294		5.502		1		1		12.549		12.353		2.658		10		100		54		0		0		0		0		0		0

		383		1		10.476		14.012		5.424		1		1		12.262		11.806		3.681		37		100		81		0		0		0		0		0		0

		386		1		8.076		10.927		5.427		1		1		7.893		9.868		3.478		7		100		41		0		0		0		0		0		0

		389		1		10.706		10.425		5.357		1		1		7.6		10.929		4.424		28		100		65		0		0		0		0		0		0

		393		1		11.89		11.155		5.463		1		1		12.579		11.136		3.392		0		100		42		0		0		0		0		0		0

		395		1		11.69		11.585		5.386		1		1		11.423		11.95		3.523		0		100		36		0		0		0		0		0		0

		396		1		9.169		10.246		4.876		1		1		9.118		10.403		4.149		0		100		17		0		0		0		0		0		0

		397		1		12.926		6.573		5.27		1		1		13.445		6.154		3.965		0		100		30		0		0		0		0		0		0

		401		1		9.627		10.277		5.494		1		1		10.468		9.368		4.753		0		89		29		0		0		0		0		0		0

		402		1		12.051		10.318		5.342		1		1		12.321		11.045		3.007		0		100		45		0		0		0		0		0		0

		403		1		10.002		6.553		5.352		1		1		9.979		6.87		3.648		0		100		31		0		0		0		0		0		0

		409		1		11.319		11.161		5.134		1		1		12.174		11.363		3.143		2		100		42		0		0		0		0		0		0

		410		1		11.367		11.236		5.571		1		1		11.351		11.157		3.381		0		100		40		0		0		0		0		0		0

		416		1		10.133		10.521		5.063		1		1		9.652		8.139		2.41		27		100		73		0		0		0		0		0		0

		418		1		12.584		9.662		5.412		1		1		12.164		10.714		3.017		12		100		48		0		0		0		0		0		0

		419		1		10.694		9.961		5.255		1		1		10.572		11.15		2.991		0		100		50		0		0		0		0		0		0

		420		1		11.142		11.639		5.285		1		1		11.133		12.012		3.011		2		100		43		0		0		0		0		0		0

		421		1		13.184		9.352		4.899		1		1		11.723		12.198		2.715		38		100		91		0		0		0		0		0		0

		422		1		6.727		11.763		5.185		1		1		5.882		12.698		2.73		2		100		52		0		0		0		0		0		0

		425		1		10.918		13.415		4.898		1		1		11.21		13.886		2.992		0		100		43		0		0		0		0		0		0

		427		1		10.688		11.44		5.524		1		1		10.521		10.875		3.376		0		100		42		0		0		0		0		0		0

		428		1		8.866		11.489		5.461		1		1		8.649		11.239		3.884		0		100		30		0		0		0		0		0		0

		431		1		11.226		9.378		5.324		1		1		11.358		9.253		3.601		0		100		31		0		0		0		0		0		0

		432		1		10.905		10.694		4.963		1		1		11.328		9.46		2.468		0		100		54		0		0		0		0		0		0

		433		1		5.699		10.813		5.493		1		1		2.605		9.765		0.643		80		100		90		0		0		0		0		0		0

		435		1		12.265		11.742		5.139		1		1		12.293		12.704		2.91		0		100		47		0		0		0		0		0		0

		436		1		8.815		12.544		4.917		1		1		8.649		12.773		2.749		0		100		46		0		0		0		0		0		0

		437		1		10.729		10.104		4.843		1		1		11.141		10.373		2.403		0		100		50		0		0		0		0		0		0

		438		1		7.821		12.029		5.287		1		1		7.988		11.185		2.725		0		100		52		0		0		0		0		0		0

		439		1		9.322		9.444		4.983		1		1		9.159		9.298		2.469		0		100		50		0		0		0		0		0		0

		441		1		11.091		9.964		5.046		1		1		11.505		9.311		3.333		0		100		39		0		0		0		0		0		0

		442		1		9.918		10.355		5.112		1		1		9.341		10.549		3.025		0		100		42		0		0		0		0		0		0

		443		1		11.347		10.654		5.262		1		1		13.306		11.773		3.478		0		100		55		0		0		0		0		0		0

		444		1		11.083		11.963		5.134		1		1		11.226		11.517		3.516		0		100		34		0		0		0		0		0		0

		445		1		11.252		10.112		5.962		1		1		11.981		10.128		4.54		7		63		27		0		0		0		0		0		0

		447		1		9.53		11.53		4.732		1		1		9.572		11.923		3.764		0		100		23		0		0		0		0		0		0

		448		1		10.064		10.548		5.449		1		1		10.47		10.39		3.687		0		100		35		0		0		0		0		0		0

		449		1		10.297		6.93		5.581		1		1		11.247		3.429		3.127		33		100		81		0		0		0		0		0		0

		452		1		9.34		12.432		5.469		1		1		8.277		14.826		2.072		43		100		78		0		0		0		0		0		0

		453		1		9.595		10.464		5.187		1		1		14.222		11.851		3.578		40		100		94		0		0		0		0		0		0

		454		1		9.679		9.077		5.306		1		1		10.866		11.15		4.171		0		100		47		0		0		0		0		0		0

		455		1		11.97		9.417		5.364		1		1		10.554		9.593		3.198		5		100		48		0		0		0		0		0		0

		456		1		11.06		11.463		5.348		1		1		10.318		7.924		3.78		53		100		94		0		0		0		0		0		0

		458		1		11.261		10.855		5.16		1		1		11.999		10.39		3.14		0		100		43		0		0		0		0		0		0

		459		1		9.487		11.642		5.435		1		1		9.081		11.759		3.03		0		100		45		0		0		0		0		0		0

		460		1		11.624		9.82		5.186		1		1		10.574		13.186		3.564		30		100		78		0		0		0		0		0		0

		461		1		10.59		11.409		5.217		1		1		11.21		11.062		2.587		4		100		55		0		0		0		0		0		0

		462		1		12.657		12.126		5.37		1		1		12.241		12.179		3.473		0		100		35		0		0		0		0		0		0

		463		1		11.875		8.632		5.072		1		1		12.403		9.463		4.158		6		88		27		0		0		0		0		0		0

		464		1		11.837		7.495		5.201		1		1		11.362		2.719		4.864		92		100		100		0		0		0		0		0		0

		465		1		12.334		11.785		5.278		1		1		11.931		11.052		3.321		0		100		41		0		0		0		0		0		0

		470		1		10.76		9.451		5.357		1		1		11.981		10.2		3.109		0		100		48		0		0		0		0		0		0

		471		1		8.894		11.218		5.414		1		1		9.865		11.208		3.531		0		100		40		0		0		0		0		0		0

		2		1		9.031		7.557		5.325		1		2		6.58		4.857		6.758		67		74		72		7.012		9.908		10.214		90		100		100		0		0		0		0		0		0

		4		1		8.288		7.935		5.42		1		2		9.096		9.185		6.918		41		56		46		9.403		7.209		8.603		54		73		64		0		0		0		0		0		0

		20		1		8.557		8.804		5.545		1		2		8.186		4.742		2.619		82		97		89		8.124		5.964		3.439		59		73		66		0		0		0		0		0		0

		21		1		6.164		7.865		5.42		1		2		9.223		5.901		6.219		73		100		75		3.059		11.515		6.416		75		100		100		0		0		0		0		0		0

		23		1		7.617		8.061		3.688		1		2		9.174		8.417		4.106		36		51		41		7.357		4.153		4.925		68		77		73		0		0		0		0		0		0

		33		1		9.717		8.899		3.069		1		2		6.509		7.1		3.948		63		73		69		11.543		8.262		3.97		41		52		43		0		0		0		0		0		0

		41		1		7.729		8.898		4.526		1		2		10.237		8.022		6.899		52		96		73		4.756		4.551		6.789		84		100		92		0		0		0		0		0		0

		46		1		10.245		9.423		4.527		1		2		11.527		9.333		2.565		11		79		50		10.856		12.523		7.466		78		98		86		0		0		0		0		0		0

		47		1		8.044		10.447		4.753		1		2		5.106		14.214		7.052		92		100		98		8.272		14.993		7.001		85		100		92		0		0		0		0		0		0

		48		1		10.208		8.083		4.669		1		2		8.134		12.351		4.15		88		96		92		12.446		9.441		6.355		49		82		62		0		0		0		0		0		0

		56		1		8.377		8.043		4.504		1		2		5.369		9.78		1.725		80		100		100		8.191		3.159		5.825		80		92		86		0		0		0		0		0		0

		60		1		9.127		8.046		4.956		1		2		5.978		10.426		4.592		55		67		60		5.06		7.419		6.498		70		77		72		0		0		0		0		0		0

		62		1		8.452		8.388		5.064		1		2		11.563		10.221		1.766		81		95		90		8.013		11.94		6.562		80		100		87		0		0		0		0		0		0

		65		1		9.685		9.001		5.029		1		2		9.369		9.548		5.832		19		30		22		10.358		12.707		6.215		75		80		77		0		0		0		0		0		0

		74		1		9.321		7.264		4.628		1		2		5.684		5.152		6.649		74		90		82		9.646		5.586		8.573		79		86		79		0		0		0		0		0		0

		97		1		9.58		8.627		5.418		1		2		10.212		2.204		7.254		98		100		100		9.787		6.394		7.804		65		80		73		0		0		0		0		0		0

		99		1		9.907		8.872		5.516		1		2		9.079		6.701		3.439		49		72		60		4.839		8.915		6.957		91		100		96		0		0		0		0		0		0

		100		1		7.26		9.499		5.937		1		2		10.376		14.438		5.077		91		100		96		12.066		10.791		8.136		92		100		96		0		0		0		0		0		0

		101		1		8.702		7.99		6.569		1		2		12.937		7.781		6.14		75		83		80		13.517		5.345		9.182		97		100		97		0		0		0		0		0		0

		106		1		8.602		9.464		5.259		1		2		12.064		9.091		7.812		91		100		100		7.807		4.956		8.073		98		100		100		0		0		0		0		0		0

		111		1		8.732		8.34		4.06		1		2		11.143		11.313		5.469		81		88		85		4.728		10.569		6.091		88		100		94		0		0		0		0		0		0

		130		1		10.345		8.456		4.774		1		2		8.98		5.083		7.555		90		100		97		9.904		9.088		8.891		77		94		84		0		0		0		0		0		0

		146		1		8.71		9.298		5.686		1		2		13.035		10.916		7.066		95		100		97		11.904		10.604		7.654		72		87		76		0		0		0		0		0		0

		148		1		11.067		9.591		5.923		1		2		11.686		11.032		3.857		49		67		57		12.641		11.316		9.447		73		83		76		0		0		0		0		0		0

		171		1		9.178		8.486		5.813		1		2		8.483		8.863		3.493		41		72		59		11.818		8.952		8.351		59		96		77		0		0		0		0		0		0

		192		1		9.025		10.141		5.471		1		2		5.858		9.213		8.394		71		83		74		6.226		8.467		9.19		79		97		85		0		0		0		0		0		0

		195		1		9.764		10.014		5.728		1		2		11.681		13.378		3.037		86		100		94		7.528		7.061		4.336		61		77		69		0		0		0		0		0		0

		217		1		9.084		10.168		5.752		1		2		6.481		6.281		3.182		95		100		100		8.873		7.997		8.352		56		73		62		0		0		0		0		0		0

		223		1		10.01		9.049		5.137		1		2		7.411		5.916		8.677		81		100		95		7.128		10.653		7.816		74		84		80		0		0		0		0		0		0

		229		1		7.921		10.983		5.153		1		2		3.527		12.448		6.479		94		100		100		3.761		6.759		5.563		95		100		100		0		0		0		0		0		0

		231		1		8.402		9.514		5.648		1		2		2.341		7.246		6.146		91		100		98		9.937		14.514		7.266		82		88		85		0		0		0		0		0		0

		232		1		9.483		10.075		4.99		1		2		12.939		11.693		7.648		69		87		78		6.782		5.172		7.916		95		100		100		0		0		0		0		0		0

		249		1		8.792		9.698		5.964		1		2		12.102		9.713		5.519		51		68		57		8.525		7.299		6.55		39		60		48		0		0		0		0		0		0

		273		1		8.822		9.669		5.701		1		2		7.35		3.307		4.541		96		100		100		12.482		5.302		8.377		94		100		100		0		0		0		0		0		0

		275		1		8.203		11.368		6.007		1		2		9.612		7.745		3.599		78		100		94		12.53		11.377		8.419		80		100		89		0		0		0		0		0		0

		276		1		6.856		11.084		5.808		1		2		5.61		14.666		3.767		78		89		85		9.469		7.148		8.535		85		96		87		0		0		0		0		0		0

		309		1		9.054		16.056		5.298		1		2		11.73		16.406		6.261		52		65		56		11.81		15.071		7.988		83		93		85		0		0		0		0		0		0

		319		1		8.733		11.497		5.863		1		2		8.15		11.69		7.041		22		40		29		10.754		12.118		8.42		64		72		67		0		0		0		0		0		0

		340		1		10.824		7.708		5.84		1		2		6.914		8.534		4.834		71		78		75		14.503		8.158		5.322		60		100		77		0		0		0		0		0		0

		343		1		8.544		9.049		4.941		1		2		8.296		8.657		2.37		40		83		70		13.521		8.079		7.896		88		100		95		0		0		0		0		0		0

		2		1		10.181		10.163		6.071		1		2		12.714		7.106		4.044		48		82		66		9.902		11.399		7.357		22		45		29

		10		1		12.49		12.016		5.871		1		2		14.38		7.765		4.408		80		92		86		14.106		13.981		7.17		49		59		52

		69		1		10.747		10.955		5.575		1		2		13.991		9.587		5.014		30		100		74		10.512		7.191		5.186		57		69		63

		73		1		9.347		8.647		5.705		1		2		8.636		9.676		4.072		0		100		38		11.18		3.276		7.091		96		100		100

		145		1		11.205		9.031		5.206		1		2		8.325		4.292		0.711		93		100		100		11.013		9.765		2.381		8		100		59

		301		1		10.927		10.959		5.993		1		2		11.956		12.737		2.898		33		87		57		10.64		10.593		5.426		2		43		12

		302		1		9.545		10.514		5.917		1		2		4.927		9.092		5.502		75		100		89		4.135		14.99		6.496		92		100		100

		309		1		11.692		9.616		5.948		1		2		12.568		10.11		6.274		10		41		22		10.246		6.326		6.362		49		92		69

		320		1		11.631		11.002		5.787		1		2		11.143		10.479		3.589		0		100		41		10.869		5.447		2.275		100		100		100

		446		1		10.855		10.711		5.652		1		2		10.419		9.691		3.579		19		100		50		14.439		13.099		3.717		41		100		71

		457		1		11.209		11.388		6.197		1		2		10.424		7.213		3.096		42		100		73		14.094		11.405		5.077		31		72		45

		469		1		9.917		10.699		5.391		1		2		10.077		11.067		3.299		0		100		39		7.382		7.725		6.337		85		100		97

		2		1		10.181		10.163		6.071		1		2		12.714		7.106		4.044		48		82		66		9.902		11.399		7.357		22		45		29

		10		1		12.49		12.016		5.871		1		2		14.38		7.765		4.408		80		92		86		14.106		13.981		7.17		49		59		52

		69		1		10.747		10.955		5.575		1		2		13.991		9.587		5.014		30		100		74		10.512		7.191		5.186		57		69		63

		73		1		9.347		8.647		5.705		1		2		8.636		9.676		4.072		0		100		38		11.18		3.276		7.091		96		100		100

		145		1		11.205		9.031		5.206		1		2		8.325		4.292		0.711		93		100		100		11.013		9.765		2.381		8		100		59

		301		1		10.927		10.959		5.993		1		2		11.956		12.737		2.898		33		87		57		10.64		10.593		5.426		2		43		12

		302		1		9.545		10.514		5.917		1		2		4.927		9.092		5.502		75		100		89		4.135		14.99		6.496		92		100		100

		309		1		11.692		9.616		5.948		1		2		12.568		10.11		6.274		10		41		22		10.246		6.326		6.362		49		92		69

		320		1		11.631		11.002		5.787		1		2		11.143		10.479		3.589		0		100		41		10.869		5.447		2.275		100		100		100

		446		1		10.855		10.711		5.652		1		2		10.419		9.691		3.579		19		100		50		14.439		13.099		3.717		41		100		71

		457		1		11.209		11.388		6.197		1		2		10.424		7.213		3.096		42		100		73		14.094		11.405		5.077		31		72		45

		469		1		9.917		10.699		5.391		1		2		10.077		11.067		3.299		0		100		39		7.382		7.725		6.337		85		100		97

		24		1		6.57		9.212		3.393		1		3		3.988		9.412		1.649		58		74		66		7.754		10.597		2.593		45		54		51

		28		1		9.389		8.02		3.315		1		3		6.64		8.733		1.878		60		87		76		9.662		7.359		1.565		42		65		59

		45		1		8.271		8.343		4.321		1		3		11		7.184		1.373		75		94		88		4.773		8.517		3.07		83		100		96

		69		1		8.686		9.353		5.412		1		3		10.759		9.12		8.156		65		81		69		11.404		9.484		5.537		48		52		48

		84		1		9.704		8.15		5.48		1		3		8.906		10.76		4.342		48		67		59		11.422		10.07		8.388		74		88		77

		112		1		8.618		7.896		5.295		1		3		9.717		7.276		8.053		56		68		62		10.102		9.354		7.774		55		65		58

		138		1		11.052		6.707		5.017		1		3		8.88		9.178		3.619		69		93		79		11.675		4.469		7.885		78		95		85

		181		1		9.519		9.267		5.728		1		3		7.515		6.461		2.934		69		85		78		11.328		9.453		9.317		69		93		79

		196		1		8.586		9.725		5.811		1		3		5.096		13.111		8.385		81		100		86		6.73		6.034		4.304		80		90		86

		204		1		8.367		9.92		5.837		1		3		9.043		10.925		7.077		28		49		37		11.131		11.658		6.611		57		75		64

		205		1		10.243		10.253		5.979		1		3		7.015		9.748		3.711		74		91		84		8.389		11.401		3.702		64		83		75

		221		1		8.562		9.297		6.113		1		3		6.929		12.845		5.65		58		64		61		13.052		10.091		7.067		68		85		75

		225		1		8.997		9.996		5.201		1		3		11.108		6.387		3.823		78		88		85		5.51		5.705		3.942		84		93		90

		247		1		10.567		9.83		5.575		1		3		11.465		7.139		7.022		71		86		79		6.781		9.947		7.898		66		82		71

		254		1		9.062		11.708		5.563		1		3		10.533		12.024		3.563		33		54		45		7.786		7.072		5.33		75		82		79

		264		1		9.271		9.353		5.066		1		3		5.79		5.874		3.362		75		84		82		7.665		10.715		3.829		57		75		67

		270		1		9.374		7.673		5.888		1		3		8.662		10.023		4.222		46		64		54		11.726		9.573		8.268		61		85		72

		310		1		9.28		9.305		5.706		1		3		11.669		8.901		4.521		49		68		59		4.514		11.312		6.083		81		85		83

		313		1		8.825		11.946		4.98		1		3		7.035		10.06		4.147		53		61		59		8.541		9.609		6.649		63		74		68

		317		1		8.845		9.889		5.512		1		3		9.362		12.842		3.613		53		65		59		4.716		5.808		5.103		84		91		88

		322		1		9.577		10.499		5.96		1		3		6.413		9.087		3.892		74		86		83		13.022		12.175		4.889		66		81		72

		334		1		8.588		11.024		5.318		1		3		7.629		13.421		2.018		65		90		78		10.799		12.578		8.834		79		94		85

		339		1		9.276		10.54		5.704		1		3		11.118		6.562		8.035		79		91		84		10.208		12.863		8.067		63		81		71
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E8

lokální poloměr jádra (0%- těžiště jádra, 100%- okraj jádra)

četnost výskytu v %

0

0.8403361345

1.2605042017

3.3613445378

16.3865546218

19.3277310924

21.0084033613

21.8487394958

13.4453781513

2.1008403361

0.4201680672



totalnormalE8

		1		1		9.699		6.5		4.999				1		1		9.433		6.457		5.03		45		53		47		0		0		0		0		0		0												68		53		76						68						0		0		0		0

		2		1		7.5		5.5		4.599				1		1		6.841		5.718		4.528		0		77		42		0		0		0		0		0		0												68		67		78						68						10		2		2		0.8403361345

		3		1		7.543		6.618		4.4				1		1		7.099		7.134		4.4		0		0		0		0		0		0		0		0		0												62		83		76						62						20		5		3		1.2605042017

		4		1		8.3		8.6		5.199				1		1		7.874		8.678		4.92		23		58		39		0		0		0		0		0		0												71		73		91						71						30		13		8		3.3613445378

		7		1		7.59		8.898		5.399				1		1		7.409		8.14		4.181		15		54		32		0		0		0		0		0		0												72		46		59						72						40		52		39		16.3865546218

		8		1		9.29		9.298		5.399				1		1		8.602		9.851		3.97		12		62		38		0		0		0		0		0		0												52		77		62						52						50		98		46		19.3277310924

		11		1		9.588		6.998		5.399				1		1		8.695		7.362		5.762		0		81		41		0		0		0		0		0		0												68		49		62						68						60		148		50		21.0084033613

		14		1		9.024		11.647		5.399				1		1		9.102		12.119		5.41		62		83		69		0		0		0		0		0		0												62		46		88						62						70		200		52		21.8487394958

		16		1		7.699		7.599		5.399				1		1		7.755		6.299		4.849		43		82		67		0		0		0		0		0		0												52		83		77						52						80		232		32		13.4453781513

		19		1		9.05		8.642		5.399				1		1		9.483		8.616		4.964		0		69		26		0		0		0		0		0		0												66		55		63						66						90		237		5		2.1008403361

		20		1		11.949		8.243		5.399				1		1		12.492		8.028		4.775		37		76		50		0		0		0		0		0		0												70		66		58						70						100		238		1		0.4201680672

		24		1		7.949		10.343		5.399				1		1		7.482		10.165		4.513		12		79		40		0		0		0		0		0		0												75		73		72						75										238

		25		1		10.707		7.039		5.399				1		1		10.624		6.883		4.982		22		92		55		0		0		0		0		0		0												52		70		49						52

		27		1		9.548		8.644		5.399				1		1		9.679		9.088		5.126		0		83		35		0		0		0		0		0		0												59		72		66						59

		29		1		10.949		8.442		5.399				1		1		10.227		7.664		4.744		0		83		38		0		0		0		0		0		0												72		69		62						72

		31		1		8.531		5.439		5.399				1		1		8.994		5.801		5.657		0		100		66		0		0		0		0		0		0												34		73		74						34

		32		1		10.649		8.642		5.399				1		1		10.992		8.358		5.178		18		82		49		0		0		0		0		0		0												68		69		84						68

		33		1		10.048		9.142		5.399				1		1		9.858		10.042		5.413		24		77		48		0		0		0		0		0		0												74		70		78						74

		36		1		7.65		5.644		5.399				1		1		7.837		5.246		5.172		53		83		68		0		0		0		0		0		0												68		51		51						68

		38		1		8.55		6.943		5.399				1		1		7.87		7.956		4.451		6		76		38		0		0		0		0		0		0												51		47		62						51

		39		1		5.971		6.271		5.399				1		1		6.416		7.167		4.817		45		54		50		0		0		0		0		0		0												38		68		73						38

		41		1		6.55		8.442		5.399				1		1		7.353		7.91		5.265		4		78		43		0		0		0		0		0		0												79		79		79						79

		43		1		7.849		7.942		5.399				1		1		7.505		8.698		5.578		0		81		25		0		0		0		0		0		0												50		80		68						50

		44		1		5.75		8.142		5.399				1		1		6.443		8.518		5.581		0		92		36		0		0		0		0		0		0												83		57		77						83

		45		1		9.649		9.343		5.399				1		1		9.57		9.554		4.636		24		88		48		0		0		0		0		0		0												72		35		66						72

		47		1		10.949		8.142		5.399				1		1		9.635		7.37		5.49		0		75		38		0		0		0		0		0		0												54		64		46						54

		48		1		10.195		7.615		5.399				1		1		9.477		7.137		5.324		5		77		33		0		0		0		0		0		0												33		53		65						33

		53		1		9.35		8.243		5.399				1		1		10.6		8.443		5.631		0		91		22		0		0		0		0		0		0												49		61		43						49

		54		1		6.349		6.243		5.399				1		1		7.559		7.994		5.337		0		90		31		0		0		0		0		0		0												76		75		58						76

		55		1		9.248		11.741		5.399				1		1		8.464		10.842		5.031		19		66		46		0		0		0		0		0		0												61		63		70						61

		56		1		8.649		5.342		5.399				1		1		8.856		5.448		5.817		48		86		66		0		0		0		0		0		0												72		62		65						72

		57		1		8.65		11.443		5.399				1		1		9.099		10.209		4.975		5		61		33		0		0		0		0		0		0												44		61		52						44

		58		1		10.348		11.342		5.399				1		1		9.329		9.394		5.753		25		89		31		0		0		0		0		0		0												55		78		56						55

		60		1		14.199		12.581		5.399				1		1		14.711		12.159		5.353		51		81		59		0		0		0		0		0		0												57		49		62						57

		65		1		12.755		9.281		5.399				1		1		12.662		9.344		4.998		16		77		42		0		0		0		0		0		0												63		65		52						63

		66		1		9.255		11.38		5.399				1		1		9.835		10.551		4.993		35		78		49		0		0		0		0		0		0												51		38		40						51

		67		1		10.956		10.682		5.399				1		1		11.572		9.213		5.888		14		86		42		0		0		0		0		0		0												38		61		62						38

		68		1		9.357		10.282		5.399				1		1		11.802		8.877		5.387		37		93		37		0		0		0		0		0		0												49		68		58						49

		68		2		13.056		10.183		5.399				1		1		11.802		8.877		5.387		37		93		37		0		0		0		0		0		0												51		39		58						51

		69		1		13.654		10.281		5.399				1		1		11.738		9.522		5.018		16		90		18		0		0		0		0		0		0												39		65		46						39

		72		1		10.199		8.8		5.399				1		1		11.096		8.907		5.72		0		90		10		0		0		0		0		0		0												45		59		44						45

		73		1		7.256		8.281		5.399				1		1		7.719		8.613		4.998		29		82		53		0		0		0		0		0		0												52		22		56						52

		74		1		13.654		8.682		5.399				1		1		13.31		9.659		5.463		0		90		35		0		0		0		0		0		0												56		52		49						56

		75		1		9.454		6.782		5.399				1		1		9.142		6.894		5.118		19		90		51		0		0		0		0		0		0												64		71		44						64

		76		1		14.055		12.881		5.399				1		1		14.27		12.705		4.824		22		79		47		0		0		0		0		0		0												44		56		63						44

		77		1		12.255		6.482		5.399				1		1		10.621		4.877		5.884		52		91		75		0		0		0		0		0		0												48		38		57						48

		81		1		7.156		6.581		5.399				1		1		7.492		6.817		6.213		17		85		45		0		0		0		0		0		0												55		19		33						55

		84		1		7.156		8.782		5.399				1		1		8.547		9.02		5.229		0		79		20		0		0		0		0		0		0												34		48		77						34

		85		1		12.5		11.199		5.599				1		1		12.885		10.761		5.012		15		73		35		0		0		0		0		0		0												43		33		59						43

		86		1		11.699		10.5		5.399				1		1		11.274		9.517		5.452		12		88		39		0		0		0		0		0		0												37		39		42						37

		88		1		12.255		9.781		5.399				1		1		11.242		9.65		6.023		0		81		35		0		0		0		0		0		0												63		57		56						63

		89		1		10.854		8.081		5.399				1		1		11.374		8.27		4.867		0		79		37		0		0		0		0		0		0												39		55		60						39

		95		1		7.8		8.199		5.399				1		1		7.263		7.575		4.302		0		78		26		0		0		0		0		0		0												59		50		72						59

		98		1		10.1		11.199		5.399				1		1		9.564		10.271		4.375		12		84		54		0		0		0		0		0		0												38		50		41						38

		99		1		12.5		6.699		5.399				1		1		13.502		6.186		3.714		50		73		61		0		0		0		0		0		0												65		65		56						65

		107		1		8.498		9.199		5.798				1		1		8.004		8.86		4.66		7		84		45		0		0		0		0		0		0												69		51		5						69

		108		1		12.598		8.598		5.598				1		1		12.114		6.232		4.725		10		89		48		0		0		0		0		0		0												34		45		54						34

		109		1		7.9		8.699		5.599				1		1		7.985		10.684		4.976		29		89		56		0		0		0		0		0		0												47		48		47						47

		112		1		6.9		7.099		5.598				1		1		7.371		6.879		5.019		27		76		56		0		0		0		0		0		0												39		56		32						39

		120		1		10.399		11.098		5				1		1		11.5		10.115		4.749		11		86		48		0		0		0		0		0		0												35		56		24						35

		122		1		10.1		10		4.4				1		1		10.89		8.599		5.024		0		81		30		0		0		0		0		0		0												37		48		46						37

		122		2		11.6		6.5		4.4				1		1		10.89		8.599		5.024		0		81		30		0		0		0		0		0		0												26		30		58						26

		123		1		10.899		7		5				1		1		10.935		7.022		4.603		23		89		56		0		0		0		0		0		0												54		30		51						54

		125		1		6.099		6.699		6.198				1		1		7.816		7.248		6.007		0		82		5		0		0		0		0		0		0												61		56		47						61

		128		1		6.9		8		6.198				1		1		7.012		8.161		6.019		32		85		54		0		0		0		0		0		0												66		42		75						66

		129		1		8.8		10.199		6.198				1		1		8.286		9.631		5.964		10		85		47		0		0		0		0		0		0												33		37		45						33

		130		1		8.3		9		5.999				1		1		9.958		9.372		5.572		0		75		32		0		0		0		0		0		0												31		37		20						31

		131		1		10.199		9.5		6.599				1		1		10.288		10.224		6.046		0		88		24		0		0		0		0		0		0												59		18		35						59

		132		1		9.399		12.399		5.598				1		1		9.99		12.218		5.461		20		80		46		0		0		0		0		0		0												42		10		25						42

		139		1		10.598		5.599		6.198				1		1		10.334		5.874		6.19		30		87		58		0		0		0		0		0		0												49		53		36						49

		141		1		8.598		6.4		5.999				1		1		9.225		7.764		5.719		21		74		39		0		0		0		0		0		0												38		35		48						38

		142		1		9.3		10.298		5.399				1		1		9.092		10.209		4.99		31		80		59		0		0		0		0		0		0												66		69		38						66

		143		1		11.498		9.798		5.999				1		1		10.952		9.016		5.547		3		71		38		0		0		0		0		0		0												49		67		33						49

		146		1		12.098		11.1		4.8				1		1		11.979		9.63		2.256		40		100		65		0		0		0		0		0		0												48		26		22						48

		149		1		10.498		10.798		3.799				1		1		10.481		10.831		2.044		41		100		69		0		0		0		0		0		0												68		50		31						68

		150		1		12.798		10.199		5.999				1		1		12.335		9.482		5.5		24		77		34		0		0		0		0		0		0												38		40		46						38

		151		1		9.8		5.699		5.999				1		1		9.908		5.565		5.502		27		90		47		0		0		0		0		0		0												50		55		39						50

		152		1		8.6		9.399		5.999				1		1		8.37		8.742		5.263		29		91		57		0		0		0		0		0		0												43		35		32						43

		153		1		10		9.899		6.599				1		1		10.256		10.142		5.608		25		95		55		0		0		0		0		0		0												42		47		38						42

		154		1		9.3		7.301		5.999				1		1		9.053		7.428		4.862		13		83		50		0		0		0		0		0		0																41						53

		154		2		0		0		0				1		1		9.053		7.428		4.862		13		83		50		0		0		0		0		0		0																						67

		156		1		5.699		12.098		5.198				1		1		5.451		12.033		4.797		51		90		65		0		0		0		0		0		0																						83

		157		1		7.3		7.5		4.8				1		1		6.838		6.713		4.324		14		84		51		0		0		0		0		0		0																						73

		159		1		16.1		8.8		5.599				1		1		15.77		8.109		4.87		100		100		100		0		0		0		0		0		0																						46

		160		1		10.8		7.3		5.599				1		1		10.246		6.865		4.239		0		75		37		0		0		0		0		0		0																						77

		161		1		10.3		12.3		4.8				1		1		10.356		12.215		4.489		49		75		63		0		0		0		0		0		0																						49

		164		1		4		11.798		5.598				1		1		4.349		11.105		5.03		58		81		64		0		0		0		0		0		0																						46

		165		1		10.6		7.699		5.999				1		1		11.364		8.358		5.33		14		79		44		0		0		0		0		0		0																						83

		169		1		7.301		6.3		5.399				1		1		8.456		6.56		4.845		32		86		48		0		0		0		0		0		0																						55

		170		1		11.1		7.699		5				1		1		11.35		6.743		3.832		31		92		55		0		0		0		0		0		0																						66

		173		1		6.8		9.399		5.798				1		1		6.806		8.55		5.416		4		81		34		0		0		0		0		0		0												53.7215189873		54.0253164557		54.5125		54.0864451477				73

		175		1		5.9		9.3		5.599				1		1		6.332		9.979		4.827		16		83		43		0		0		0		0		0		0												směrodatná odchylka						0.3257967448				70

		176		1		6.698		8.399		5.198				1		1		6.137		9.185		5.675		0		88		22		0		0		0		0		0		0																						72

		178		1		9		9.8		5.198				1		1		9.333		9.534		4.258		38		68		52		0		0		0		0		0		0																						69

		180		1		10.598		8.998		4.599				1		1		10.646		8.905		4.72		65		79		71		0		0		0		0		0		0																						73

		182		1		12.897		11.1		6.198				1		1		13.081		9.194		5.685		38		92		56		0		0		0		0		0		0																						69

		184		1		8.5		7.337		5.999				1		1		8.235		7.558		5.167		0		68		38		0		0		0		0		0		0																						70

		185		1		8.3		7.8		5.399				1		1		8.757		7.432		5.121		10		86		19		0		0		0		0		0		0																						51

		187		1		10.897		6.699		5.198				1		1		10.192		6.523		5.036		21		80		48		0		0		0		0		0		0																						47

		189		1		5.699		6.199		5.599				1		1		5.86		6.738		5.233		0		73		33		0		0		0		0		0		0																						68

		192		1		8.699		6.099		5.599				1		1		8.628		5.976		4.79		0		70		39		0		0		0		0		0		0																						79

		197		1		8.699		9.1		6.198				1		1		8.809		8.957		6.082		18		85		44		0		0		0		0		0		0																						80

		198		1		8.498		5.3		6.198				1		1		8.428		4.487		6.164		49		77		63		0		0		0		0		0		0																						57

		200		1		8.6		11.399		5.798				1		1		9.084		10.764		5.883		22		84		57		0		0		0		0		0		0																						35

		204		1		7.5		5.3		5.799				1		1		8.048		5.356		4.677		0		79		33		0		0		0		0		0		0																						64

		206		1		8.498		4.4		4.8				1		1		7.139		4.242		5.867		45		100		77		0		0		0		0		0		0																						53

		5		2		5.4		12.5		5.599				1		2		9.4		4.454		4.284		47		75		59		5.34		13.182		5.077		77		93		84																						61

		6		2		7.3		6		5.598				1		2		6.838		9.728		4.791		14		67		42		8.661		6.467		5.582		76		82		78																						75

		12		2		9.898		11.498		5.399				1		2		7.61		7.583		5.429		16		89		56		9.591		11.159		5.883		37		81		51																						63

		13		2		11.135		11.459		5.399				1		2		7.254		7.303		5.499		50		72		60		11.024		11.321		5.692		53		79		62																						62

		15		2		8.639		14.847		5.399				1		2		8.492		14.4		4.811		62		86		72		8.647		4.725		5.199		64		87		73																						61

		17		2		8.403		6.528		5.399				1		2		9.469		10.554		5.163		32		62		41		8.966		6.342		5.609		62		95		79																						78

		18		2		5.65		8.542		5.399				1		2		5.913		8.301		5.124		44		79		56		10.229		11.221		5.156		65		80		68																						49

		21		2		10.547		5.843		5.399				1		2		9.563		10.251		5.378		26		73		44		9.889		5.154		5.461		52		92		77																						65

		22		2		5.451		6.943		5.399				1		2		6.222		6.564		5.248		36		81		55		9.893		9.023		5.214		35		73		51																						38

		23		2		8.048		11.142		5.399				1		2		7.016		7.064		5.487		39		83		57		7.382		10.655		5.658		19		73		38																						61

		26		2		5.75		12.941		5.399				1		2		5.785		13.924		4.036		56		80		63		11.934		6.725		4.854		68		95		79																						68

		30		2		14.865		10.557		5.399				1		2		7.798		6.647		4.265		38		76		51		15.092		10.331		5.639		0		100		50																						39

		37		2		3.85		7.143		5.399				1		2		9.702		6.536		4.707		8		68		38		3.799		6.899		5.355		68		100		83																						65

		40		2		8.549		11.742		5.399				1		2		8.161		11.293		5.749		21		91		49		7.035		6.282		5.442		43		100		72																						59

		46		2		6.35		8.543		5.399				1		2		10.658		8.797		5.486		28		84		51		5.938		7.955		5.486		42		91		68																						22

		49		2		11.949		9.543		5.399				1		2		7.385		8.716		5.837		0		81		39		11.97		9.363		5.944		58		89		68																						52

		51		2		8.723		10.495		5.399				1		2		7.197		9.7		5.426		30		93		45		10.486		6.914		5.446		45		92		62																						71

		52		2		12.049		12.341		5.399				1		2		7.528		8.716		5.178		30		83		52		12.377		12.075		5.318		60		89		71																						56

		59		2		9.949		12.441		5.399				1		2		8.167		6.157		5.476		40		100		56		9.517		11.873		5.464		67		89		72																						38

		62		2		5.199		15.898		5.399				1		2		7.224		15.894		5.806		100		100		100		10.616		8.126		5.591		100		100		100																						19

		63		2		7.656		11.98		5.399				1		2		9.182		6.331		5.115		35		94		62		8.227		11.765		5.433		35		91		53																						48

		70		2		11.855		9.78		5.399				1		2		9.248		6.002		4.999		42		82		61		11.66		9.798		5.383		48		94		67																						33

		71		2		11.8		5.7		5.399				1		2		15.902		6.65		5.408		67		92		78		8.738		5.274		5.536		74		86		83																						39

		80		2		8.456		5.682		5.399				1		2		14.652		10.428		5.057		20		78		49		8.805		6.329		5.488		65		98		73																						57

		82		2		8.756		11.98		5.399				1		2		12.236		8.716		5.555		37		88		65		8.72		10.681		5.573		14		75		46																						55

		87		2		8.856		10.381		5.399				1		2		9.589		8.955		5.73		17		79		38		13.263		13.633		5.664		69		89		77																						50

		90		2		4.855		10.88		5.399				1		2		12.147		6.603		5.014		29		91		61		4.815		10.117		5.337		64		87		76																						50

		92		2		12.654		4.582		5.399				1		2		10.567		12.243		4.948		48		91		68		12.444		4.514		5.34		64		98		78																						65

		93		2		12.698		10.898		5.399				1		2		10.796		8.857		4.754		0		83		39		12.708		10.955		4.931		66		90		76																						51

		94		1		8.6		5.9		5.399				1		2		8.314		6.108		4.611		44		86		65		10.676		4.301		5.159		77		100		91																						45

		97		2		11.5		12.999		5.399				1		2		12.116		12.727		4.266		40		82		59		15.589		9.851		4.425		40		84		59																						48

		110		2		7.401		6		5.599				1		2		8.67		10.559		4.978		33		91		56		6.816		6.548		5.35		40		87		62																						56

		111		2		10.1		5.8		5.598				1		2		10.54		5.831		5.077		44		80		62		14.664		7.495		5.075		49		85		62																						56

		115		2		8.5		11.099		5.999				1		2		8.442		7.885		5.873		24		81		52		9.19		11.581		5.788		30		79		52																						48

		117		2		11.798		10.498		6.399				1		2		10.613		11.015		5.09		25		88		40		7.353		7.134		4.996		40		94		68																						30

		118		2		11.499		8.6		6				1		2		4.975		6.858		5.052		55		89		62		11.544		8.952		5.392		26		86		62																						30

		119		2		10.999		3.8		6.399				1		2		10.204		4.453		5.233		25		92		58		6.971		7.936		5.127		33		77		52																						56

		124		2		12		8.7		6.199				1		2		5.95		9.073		5.848		41		85		58		11.793		8.178		6.297		54		91		66																						42

		126		2		8.4		5.7		6.199				1		2		12.173		9.104		5.887		5		79		46		8.624		6.008		6.197		50		94		70																						37

		133		2		7		10.698		6.198				1		2		6.374		9.931		5.867		12		83		44		10.999		6.966		5.697		58		97		75																						37

		134		2		9.898		5.9		5.399				1		2		7.964		10.527		4.487		40		73		56		10.093		5.965		4.836		23		76		52																						18

		135		2		8.5		10.199		5.599				1		2		7.76		9.463		5.193		10		85		49		8.718		6.05		5.537		33		66		49																						10

		136		2		9.6		6.4		5.399				1		2		8.306		10.266		4.612		43		73		54		9.987		6.479		4.877		13		76		46																						53

		137		2		10.298		13.098		5.399				1		2		9.384		6.29		5.082		0		82		33		10.84		12.998		5.298		77		100		83																						35

		138		2		11.199		10.699		6.599				1		2		9.932		5.933		5.78		23		82		49		9.159		9.906		6.019		53		57		55																						69

		144		2		13.998		8.399		5.999				1		2		14.118		7.535		3.216		67		100		76		9.789		9.891		2.302		50		100		66																						67

		145		2		7.1		11.499		5.999				1		2		8.95		7.042		2.758		16		100		61		6.844		11.39		1.944		52		100		73																						26

		147		2		9.7		12.6		4.8				1		2		10.344		6.622		2.974		49		100		72		9.724		12.739		2.649		58		100		70																						50

		162		1		6.1		9.798		6.198				1		2		7.042		9.519		4.972		45		82		57		11.474		6.496		5.148		57		90		72																						40

		163		1		6.2		9.799		7.399				1		2		11.16		9.189		6.588		0		89		35		5.748		10.344		6.682		80		93		88																						55

		166		1		5.3		9.399		5.399				1		2		5.028		8.915		4.781		48		95		64		9.565		5.468		4.965		55		100		77																						35

		167		1		5.6		8.899		5.399				1		2		9.766		9.595		4.636		30		77		53		5.82		7.575		4.886		35		88		63																						47

		168		1		8.899		4.8		5.399				1		2		8.838		4.296		4.852		17		93		61		10.38		9.337		4.587		48		77		58																						76

		171		1		10.598		11.798		5.999				1		2		8.044		7		5.214		24		100		75		11.308		11.393		5.208		64		94		72																						78

		172		1		7.698		10.699		5.798				1		2		7.532		9.863		5.372		53		96		63		5.526		6.403		5.606		22		91		49																						76

		174		1		9.898		11.999		5.599				1		2		9.022		4.584		5.556		61		90		66		6.562		10.531		5.304		40		90		66																						91

		177		1		8.5		9.6		5.199				1		2		12.64		9.841		4.115		28		67		46		8.376		9.042		3.938		38		81		62																						59

		179		1		8.8		13.1		4.6				1		2		8.537		12.854		4.423		36		92		65		10.31		7.164		4.347		35		82		59																						62

		181		1		9.299		9.6		4.6				1		2		9.619		9.578		4.428		8		82		43		7.899		5.247		4.821		59		85		72																						62

		183		1		13.299		7.4		5.999				1		2		12.51		7.358		5.164		39		84		58		8.852		9.302		5.219		3		60		34																						88

		186		1		14.698		5.9		5.999				1		2		6.342		8.826		5.599		53		95		70		14.074		6.237		5.48		58		94		68																						77

		188		1		6.8		5		5.199				1		2		8.444		10.027		5.276		48		90		65		6.089		4.786		5.242		49		95		74																						63

		190		1		4.8		5.4		5.598				1		2		4.861		5.847		4.977		13		84		52		8.856		8.878		5.067		53		86		68																						58

		195		1		8.8		13		6.199				1		2		9.407		12.721		5.228		100		100		100		4.54		13.269		5.588		100		100		100																						72

		196		1		11.5		9.5		6.199				1		2		11.092		9.179		5.083		17		76		47		6.248		11.548		5.431		51		84		69																						49

		199		1		10.1		5.7		6.199				1		2		10.831		6.022		5.536		58		85		68		4.625		12.227		5.964		64		92		73																						66

		201		1		12.299		6		5.798				1		2		19.583		6.098		5.361		76		95		79		13.709		4.584		5.373		53		89		69																						62

		203		1		13.899		6		5.799				1		2		15.163		4.074		4.867		65		98		80		6.057		7.695		4.853		61		93		70																						74

		205		1		4.7		5.9		5.798				1		2		4.714		6.365		4.912		58		94		74		11.312		7.741		4.909		40		87		51																						84
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		2.9		2.1594684385

		3		3.9867109635

		3.1		2.4916943522

		3.2		2.8239202658

		3.3		2.3255813953

		3.4		2.1594684385

		3.5		1.8272425249

		3.6		1.6611295681

		3.7		1.3289036545

		3.8		1.4950166113

		3.9		1.6611295681

		4		0.4983388704

		4.1		0.6644518272

		4.2		0.8305647841

		4.3		0.6644518272

		4.4		0.8305647841

		4.5		0.4983388704



neutrofil

HL-60

četnost výskytu v %

1.7857142857

2.9761904762

5.9523809524

5.3571428571

7.1428571429

7.7380952381

5.9523809524

6.5476190476

4.7619047619

5.3571428571

2.380952381

5.3571428571

4.7619047619

4.7619047619

4.1666666667

5.3571428571

2.9761904762

3.5714285714

1.1904761905

2.380952381

1.1904761905

3.5714285714

2.9761904762

1.7857142857

1.7857142857



List1

		0.1		0		0		2		1		0		0		3		1.7857142857				1		0		3		4		0.6644518272

		0.2		0		0		2		2		1		0		5		2.9761904762				6		2		0		8		1.3289036545

		0.3		0		0		1		8		1		0		10		5.9523809524				7		3		1		11		1.8272425249

		0.4		0		0		3		4		2		0		9		5.3571428571				7		5		0		12		1.9933554817

		0.5		2		0		2		3		5		0		12		7.1428571429				4		4		0		8		1.3289036545

		0.6		2		0		4		6		1		0		13		7.7380952381				5		3		0		8		1.3289036545

		0.7		4		0		2		1		3		0		10		5.9523809524				4		5		2		11		1.8272425249

		0.8		3		0		1		7		0		0		11		6.5476190476				6		5		2		13		2.1594684385

		0.9		2		0		0		4		2		0		8		4.7619047619				8		4		4		16		2.657807309

		1		1		0		1		5		2		0		9		5.3571428571				4		6		4		14		2.3255813953

		1.1		2		0		1		1		0		0		4		2.380952381				8		8		1		17		2.8239202658

		1.2		1		0		1		3		4		0		9		5.3571428571				3		7		7		17		2.8239202658

		1.3		1		0		1		6		0		0		8		4.7619047619				6		7		6		19		3.1561461794

		1.4		2		0		2		2		2		0		8		4.7619047619				9		6		7		22		3.6544850498

		1.5		1		0		1		5		0		0		7		4.1666666667				3		3		10		16		2.657807309

		1.6		2		0		1		6		0		0		9		5.3571428571				3		5		8		16		2.657807309

		1.7		0		0		2		3		0		0		5		2.9761904762				9		2		4		15		2.4916943522

		1.8		1		0		1		4		0		0		6		3.5714285714				12		8		7		27		4.4850498339

		1.9		0		0		0		1		1		0		2		1.1904761905				2		3		8		13		2.1594684385

		2		0		1		0		1		1		1		4		2.380952381				6		5		11		22		3.6544850498

		2.1		1		0		0		0		1		0		2		1.1904761905				3		3		17		23		3.8205980066

		2.2		6		0		0		0		0		0		6		3.5714285714				3		3		8		14		2.3255813953

		2.3		2		0		1		2		0		0		5		2.9761904762				9		4		8		21		3.488372093

		2.4		2		0		0		1		0		0		3		1.7857142857				12		6		9		27		4.4850498339

		2.5		1		0		0		1		1		0		3		1.7857142857				8		5		10		23		3.8205980066

		2.6		0												168						9		4		2		15		2.4916943522

		2.7		0				G+														5		1		3		9		1.4950166113

		2.8		0																		7		3		3		13		2.1594684385

		2.9		0																		9		2		2		13		2.1594684385

		3		0																		16		3		5		24		3.9867109635

		3.1		0																		13		2		0		15		2.4916943522

		3.2		0																		12		3		2		17		2.8239202658

		3.3		0																		12		1		1		14		2.3255813953

		3.4		0																		12		1		0		13		2.1594684385

		3.5		0																		9		2		0		11		1.8272425249

		3.6		0																		10		0		0		10		1.6611295681

		3.7		0																		7		1		0		8		1.3289036545

		3.8		0																		9		0		0		9		1.4950166113

		3.9		0																		8		1		1		10		1.6611295681

		4		0																		3		0		0		3		0.4983388704

		4.1		0																		4		0		0		4		0.6644518272

		4.2		0																		4		0		1		5		0.8305647841

		4.3		0																		3		1		0		4		0.6644518272

		4.4		0																		5		0		0		5		0.8305647841

		4.5		0																		2		1		0		3		0.4983388704

				0																								602

				0

				0

				0
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		0.2928728393

		0.3538986581

		0.7136886084

		0.9871704638

		0.7170650432

		2.1032984971

		0

		1.1875995228

		0.465077432

		0.9158996232

		0.4183943367

		1.1260263333

		1.3285992624

		1.1655897528

		0.9210006903

		2.4436799966

		1.1851979728

		0.467303117

		0.4771350455

		1.8306023599

		0.5596118206

		0.2160660375

		0.4824606413

		0.8324468682

		0.7085305404

		0

		1.3879657137

		0.4885091224

		1.9399095744

		0.6212787217

		0.3516001957

		1.0302139971

		2.4463988462

		2.3845333876

		0.7797637736

		1.7920561844

		1.5396230859

		1.0679092121

		2.2204318023

		0.7933811445

		0.3058557032

		0.9635505557

		0.8057800403

		1.4827636371

		0.2149908186

		0.6957925944

		1.7484514027

		0.8546636765

		1.5258539412

		0.370550562

		0.9980756382

		0.3306522383

		0.517429147

		0.9966054329

		0.2328827021

		1.1573957836

		1.289150227

		1.4385166571

		0.8618670745

		2.4909572863

		1.7578637531

		1.4654088696

		0.246417492

		0.4621808165

		0.5750783817

		1.134669776

		2.301073622

		0.6178302812

		1.9272821564

		0.4175257345

		0.7201375661

		0.7803991856

		1.114294041

		1.5366530154

		1.6771111168

		2.2229200964

		1.3069227668

		1.2626548033

		1.2955831525

		1.5718751914

		1.6360184667

		0.6113856877

		1.621924395

		0.313685051

		0.226191932

		0.9032377213

		0.7432000738

		0.2761093396

		2.3885362066

		0.3248057984

		1.7220262689

		1.5833879731

		0.7886546233

		1.9191737436

		0.5930985538

		0.7642212807

		0.8607124956

		1.1704302628

		0.2562816729

		0.9889028614

		0

		0.1921849662

		0.5408998362

		1.5407560879

		1.4160376765

		1.2517540091

		1.8072352941

		1.4782752731

		0.9527142167

		0.0653444538

		1.5575903371

		1.4695898857

		0.8065160199

		1.3625708369

		1.284709135

		0.2729844242

		0.4796585943

		0.6057235457

		1.9780870834

		0.9520495102

		2.2449651242

		0.6020222045

		0.448521656

		0

		0.1181963261

		2.5800832727

		1.1147338497

		1.7107814661

		1.368525541

		0.4154408097

		0.5216249902

		0.6404118033

		0.7233271464

		0.6973722224

		0.5424337133

		1.1370475288

		0.4971615279

		0.1916772452

		0.4094326698

		1.3438561262

		1.5851699359

		1.7764937203

		0.4063128152

		0.6061389187

		1.4726889794

		1.2259660992

		1.6517080073

		0.2504584126

		0.1826911925

		2.2855902576

		0.4583114585

		0.7453937053

		0.6924674746

		1.2634757069

		0.5349188022

		1.7363620938

		2.3202393782

		2.2664971554

		2.1255718361

		0.7802202696

		1.0656330616

		1.1122713049

		0.6495449689

		0.513527073

		1.3823056825

		2.1649027122

		2.1415907639

		2.0404250442

		0.6322852133

		2.1929683574

		1.5561921475

		2.1537078511

		2.3749217481

		0.8037164456

		2.1351347379

		0.6302573414

		2.4797558852

		0.8571647774

		0.8732146684

		1.4763766669

		0.9431785103

		1.6040020578

		0.5744420268

		1.4024944621

		1.2164647026

		1.0852750941
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E22

lokální poloměr jádra (0%- těžiště jádra, 100%- okraj jádra)

četnost výskytu v %

0

0

0

3.4482758621

10.3448275862

18.6206896552

25.5172413793

19.3103448276

18.6206896552

3.4482758621

0.6896551724



totalnormalizace

		3		1		12.199		6.599		7.199				1		1		12.156		6.309		5.638		31		64		41		0		0		0		0		0		0												66		78		41										66				0		0		0		0

		8		1		10.798		6.5		5.598				1		1		10.657		5.892		4.964		49		80		66		0		0		0		0		0		0												55		59		57										55				10		0		0		0

		17		1		10.897		8.8		5.399				1		1		10.385		8.165		4.566		44		77		61		0		0		0		0		0		0												57		70		62										57				20		0		0		0

		19		1		5.599		12.699		5.399				1		1		5.676		12.746		4.447		45		77		58		0		0		0		0		0		0												61		72		76										61				30		5		5		3.4482758621

		22		1		9.899		10.6		5.399				1		1		9.852		10.519		4.526		16		62		41		0		0		0		0		0		0												75		55		54										75				40		20		15		10.3448275862

		24		1		11.199		10.699		5.198				1		1		11.312		10.22		5.158		24		73		48		0		0		0		0		0		0												76		57		79										76				50		47		27		18.6206896552

		25		1		12.399		9.1		6.198				1		1		11.171		8.647		4.726		14		81		43		0		0		0		0		0		0												86		76		63										86				60		84		37		25.5172413793

		28		1		7.199		11.199		6.199				1		1		8.034		12.376		5.362		38		63		49		0		0		0		0		0		0												77		58		72										77				70		112		28		19.3103448276

		29		1		13.399		11.899		6.199				1		1		13.677		11.257		5.702		9		51		27		0		0		0		0		0		0												67		72		81										67				80		139		27		18.6206896552

		34		1		9.1		11.8		5.198				1		1		10.474		10.7		5.469		25		77		44		0		0		0		0		0		0												75		62		77										75				90		144		5		3.4482758621

		35		1		11.399		11.5		6.199				1		1		11.195		10.556		4.757		11		54		36		0		0		0		0		0		0												45		61		80										45				100		145		1		0.6896551724

		36		1		8.399		11.998		6.598				1		1		8.414		11.099		5.732		20		53		37		0		0		0		0		0		0												77		67		39										77								145

		38		1		10.899		10.3		6.399				1		1		9.94		9.96		5.634		36		85		62		0		0		0		0		0		0												84		42		79										84

		40		1		9.5		10.1		6.399				1		1		9.594		10.841		4.809		11		63		32		0		0		0		0		0		0												71		72		57										71

		41		1		12.199		9.399		6.399				1		1		11.98		9.643		5.665		27		58		43		0		0		0		0		0		0												63		54		71										63

		42		1		11.798		7.199		6.399				1		1		11.777		6.579		5.366		33		75		52		0		0		0		0		0		0												72		59		63										72

		45		1		10.798		7.9		6.399				1		1		11.879		7.769		4.783		74		79		75		0		0		0		0		0		0												80		47		62										80

		47		1		11.098		10.899		6.399				1		1		10.159		11.294		5.509		13		64		32		0		0		0		0		0		0												84		46		51										84

		48		1		10		7.9		6.399				1		1		10.15		7.477		5.604		35		91		64		0		0		0		0		0		0												57		68		70										57

		49		1		12.5		9.8		6.399				1		1		12.63		10.45		5.186		8		85		50		0		0		0		0		0		0												75		58		52										75

		55		1		10.8		12.3		6.199				1		1		11.703		12.523		5.413		24		53		36		0		0		0		0		0		0												52		55		76										52

		58		1		14.098		14.998		6.399				1		1		12.159		14.599		5.582		37		61		50		0		0		0		0		0		0												39		58		52										39

		60		1		7.901		9.8		6.399				1		1		8.557		10.788		4.838		7		96		49		0		0		0		0		0		0												35		24		55										35

		62		1		9.8		8		6.399				1		1		9.764		7.681		5.587		35		80		58		0		0		0		0		0		0												63		69		75										63

		63		1		16.298		10.1		6.399				1		1		15.579		9.772		5.096		27		60		41		0		0		0		0		0		0												47		49		43										47

		64		1		6.801		12.098		5.798				1		1		8.118		12.76		5.299		38		65		50		0		0		0		0		0		0												60		63		62										60

		68		1		10.3		9.5		6.198				1		1		10.909		9.122		5.548		6		80		31		0		0		0		0		0		0												42		41		85										42

		69		1		12.998		9		6.198				1		1		12.184		9.591		5.601		4		67		33		0		0		0		0		0		0												58		59		78										58

		70		1		7.8		9.8		6.198				1		1		6.783		9.45		5.924		39		85		58		0		0		0		0		0		0												51		38		98										51

		72		1		10.6		14		6.399				1		1		11.216		12.962		5.112		0		73		29		0		0		0		0		0		0												56		41		27										56

		73		1		10.399		12.5		5.399				1		1		11.435		13.122		4.334		6		82		43		0		0		0		0		0		0												63		65		55										63

		74		1		10.699		9.8		6.399				1		1		9.986		9.978		5.526		0		88		29		0		0		0		0		0		0												49		51		60										49

		78		1		11.998		11.5		6.598				1		1		12.392		12.258		5.873		55		81		64		0		0		0		0		0		0												61		62		53										61

		79		1		13.1		13.899		6.599				1		1		12.408		14.944		5.521		3		75		40		0		0		0		0		0		0												54		70		52										54

		83		1		6.9		13.199		5.198				1		1		7.638		12.957		4.689		36		71		52		0		0		0		0		0		0												72		42		35										72

		84		1		13		12.899		5.798				1		1		12.838		12.645		5.437		10		70		35		0		0		0		0		0		0												31		51		48										31

		85		1		12.498		12.798		5.798				1		1		11.59		12.17		4.999		32		65		48		0		0		0		0		0		0												33		29		36										33

		89		1		12.199		13.199		5.999				1		1		9.941		11.821		4.242		11		54		36		0		0		0		0		0		0												58		43		54										58

		95		1		10.699		7.199		6.198				1		1		11.151		7.346		5.198		38		75		54		0		0		0		0		0		0												49		29		31										49

		101		1		10.1		12		6.199				1		1		9.648		11.87		5.653		13		55		31		0		0		0		0		0		0												58		64		71										58

		103		1		16.599		10.798		7.399				1		1		17.579		10.576		6.415		64		79		71		0		0		0		0		0		0												41		40		50										41

		104		1		8		10.199		6.199				1		1		7.585		10.256		5.319		0		82		41		0		0		0		0		0		0												50		64		36										50

		106		1		9.3		10.899		6.198				1		1		9.077		12.349		4.48		62		65		65		0		0		0		0		0		0												75		32		50										75

		1		1		8.6		7.8		6.198				1		2		8.75		7.374		5.316		9		73		51		12.626		9.833		6.085		50		80		63												44		52		41										44

		2		1		13.298		11.3		6.198				1		2		9.709		10.606		5.966		49		76		62		13.221		10.801		5.586		49		74		62												36		41		66										36

		4		1		13.098		11.4		6.599				1		2		14.282		11.893		6.026		61		83		70		8.521		12.515		6.026		40		66		51												37		48		61										37

		5		1		7.3		11.998		6.598				1		2		9.19		9.682		5.938		18		74		42		7.245		12.474		6.427		54		86		70												62		43		58										62

		6		1		9.799		12.3		5.199				1		2		9.75		12.442		4.757		25		81		51		8.2		9.25		4.946		37		68		52												32		49		27										32

		7		1		10.099		12.6		5.598				1		2		17.121		11.533		5.398		100		100		100		9.831		12.247		5.044		100		100		100														43												78

		11		1		10.4		7.3		5.598				1		2		14.469		7.949		1.528		93		100		98		9.524		7.199		4.68		35		86		61																										59

		12		1		12.198		10.5		5.599				1		2		11.158		12.912		4.965		0		78		27		11.208		9.51		5.057		43		83		67																										70

		13		1		7.699		9.1		5.598				1		2		8.363		12.041		4.674		43		70		55		7.837		9.381		5.262		27		65		42																										72

		18		1		11.698		4.999		5.399				1		2		11.272		4.5		3.861		48		77		60		7.871		3.725		4.328		61		88		72																										55

		20		1		7.6		10.399		5.399				1		2		8.208		9.631		3.737		32		73		53		11.585		11.921		3.852		39		73		54												58.5625		54.0408163265		58.7708333333		57.1247165533								57

		23		1		10.998		13.498		5.198				1		2		10.202		13.796		4.055		38		68		51		11.359		11.886		4.528		30		59		45												směrodatná odchylka						2.182304768								76

		27		1		14.798		13.5		6.198				1		2		14.622		13.907		5.91		43		76		56		9.61		18.021		6.556		70		89		77																										58

		30		1		12.398		13.399		6.199				1		2		12.013		12.659		5.894		56		79		63		7.55		6.669		6.46		74		89		84																										72

		31		1		7.4		9.7		7.199				1		2		11.384		12.626		6.613		32		89		49		7.009		9.282		6.244		47		89		71																										62

		32		1		7.2		7.401		7.199				1		2		11.527		9.857		5.162		48		76		61		6.888		8.979		5.099		63		63		63																										61

		33		1		9.699		10.3		5.198				1		2		8.781		13.631		4.783		31		71		54		9.561		9.583		4.743		52		86		72																										67

		37		1		11.8		12.6		6.599				1		2		13.185		12.014		5.928		65		83		72		6.225		6.7		6.189		68		92		80																										42

		39		1		11		4.1		6.399				1		2		8.789		3.903		5.834		59		90		76		14.682		6.227		6.126		83		85		84																										72

		43		1		13.5		10.6		6.399				1		2		9.107		10.634		5.277		35		67		52		13.645		10.969		5.472		52		68		57																										54

		44		1		11.899		12.1		6.399				1		2		11.662		12.364		5.624		28		86		55		15.71		8.797		5.541		67		88		75																										59

		46		1		10		7.2		6.399				1		2		9.288		5.798		5.98		54		100		75		11.154		9.618		5.837		17		69		41																										47

		50		1		12.398		11.6		5.399				1		2		11.653		11.235		5.181		0		81		43		9.767		8.955		6.074		37		84		57																										46

		51		1		11.699		9.4		6.199				1		2		7.251		10.797		5.357		33		91		62		11.278		8.832		5.471		43		82		62																										68

		52		1		11.598		5.7		6.199				1		2		13.313		4.397		4.383		83		86		85		8.463		11.652		6.253		60		87		76																										58

		53		1		6.5		8.5		6.198				1		2		6.392		7.888		5.923		74		96		78		13.677		8.542		6.097		31		83		54																										55

		56		1		10.499		6.5		6.599				1		2		8.762		10.285		5.674		0		63		24		10.331		6.108		6.12		71		97		79																										58

		57		1		11.898		14.498		6.598				1		2		6.917		9.424		5.918		52		87		69		12.145		13.582		5.674		55		79		63																										24

		59		1		11		9.1		6.399				1		2		13.556		13.143		5.143		17		73		49		11.134		8.253		5.225		45		95		72																										69

		61		1		12.6		6.1		6.399				1		2		9.919		15.363		5.007		52		83		63		12.813		7.07		4.95		79		87		81																										49

		65		1		10		8.8		6.199				1		2		12.755		13.755		5.474		8		67		41		9.525		8.453		5.644		64		88		77																										63

		66		1		15.099		8.9		5.399				1		2		12.139		13.441		5.186		38		81		59		14.959		8.57		5.352		66		93		80																										41

		67		1		9.8		15.198		6.199				1		2		9.7		11.962		5.66		0		62		38		11.3		16.18		5.847		72		87		78																										59

		71		1		11.598		13.398		6.198				1		2		10.909		9.229		5.238		25		84		52		11.674		13.302		5.274		49		75		59																										38

		75		1		6.8		8.5		6.598				1		2		10.182		11.374		5.171		12		64		39		7.328		8.125		5.407		51		90		70																										41

		76		1		10.899		16.6		6.599				1		2		9.168		10.573		5.55		3		69		35		10.509		16.31		5.553		56		92		72																										65

		77		1		13.199		12.098		6.598				1		2		10.294		8.132		5.644		39		82		63		12.938		11.694		6.102		47		83		55																										51

		80		1		13.9		9.5		6.599				1		2		14.5		13.366		5.103		27		75		47		14.305		9.583		5.127		40		72		57																										62

		86		1		10.6		14.798		5.798				1		2		10.597		14.577		5.225		48		75		60		13.315		12.164		5.781		57		92		76																										70

		87		1		10.3		14.1		5.999				1		2		10.456		13.988		5.045		17		81		42		11.725		10.186		5.139		32		86		58																										42

		88		1		6.6		11.798		5.999				1		2		11.491		11.919		5.372		41		86		58		6.279		11.748		5.647		55		92		72																										51

		90		1		13.898		12.199		5.999				1		2		12.013		12.329		4.721		39		80		59		5.757		10.327		5.442		58		87		62																										29

		92		1		14.098		10.199		5.999				1		2		13.042		10.772		4.98		37		58		47		7.715		9.932		5.524		56		84		66																										43

		93		1		9.6		10		6.199				1		2		12.641		12.537		5.328		38		80		46		10.005		9.776		5.144		40		72		55																										29

		94		1		13.298		12.398		6.198				1		2		13.143		11.914		5.5		60		87		68		5.82		11.31		5.83		49		80		57																										64

		96		1		12.398		7.9		6.598				1		2		12.779		8.011		5.861		26		89		58		9.457		12.292		5.953		55		76		61																										40

		97		1		5.4		9.301		5.999				1		2		12.855		10.675		5.584		40		74		55		5.697		9.244		5.708		67		95		75																										64

		99		1		6.401		13.998		5.999				1		2		7.598		13.464		4.444		57		59		58		13.19		11.91		6.032		69		84		76																										32

		100		1		11.199		12.299		5.999				1		2		11.004		11.897		5.355		24		59		39		7.931		6.761		6.248		73		94		86																										52

		105		1		13.6		12.1		6.198				1		2		8.19		14.989		5.201		69		92		79		12.984		14.379		5.264		71		87		77																										41

		109		1		12.399		10.1		6.399				1		2		12.266		9.991		6.115		35		86		57		10.986		14.035		6.151		53		81		67																										48

		110		1		9.601		8.2		6.399				1		2		9.342		7.956		6.128		58		93		71		13.057		15.024		6.06		60		93		75																										43
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1.I

vzdálenost těžiště signálu DNA sondy od okraje jádra (v mm)

četnost výskytu

Prostorová distribuce těžiště signálu DNA sondy (BAC RP11-815E8) v jádře HL-60
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		24		1		6.521		9.649		4.441		1		2		8.076		11.942		5.384				-1.555		-2.293		-0.943				2.9266231394				60				1.9510820929		1.94						1.1		13		1		25						60		65		60				5.622		10.03		7.562				61.3007727847				70				26.2717597649		26.26						1.1		0		0		0										65		82		70

		25		1		8.367		9.251		4.141		1		2		9.004		5.333		5.322				-0.637		3.918		-1.181				4.1414072488				74				1.4550890333		1.44						1.2		18		5		125						73		79		74				7.11		8.159		5.947				73.6948851007				56				57.9031240077		57.9						1.2		0		0		0										52		60		56

		26		1		9.091		9.316		4.575		1		2		9.98		9.046		1.978				-0.889		0.27		2.597				2.7581932492				61				1.7634350282		1.76						1.3		23		5		125						44		66		61				8.554		6.86		2.655				44.6106335418				75				14.8702111806		14.86						1.3		0		0		0										68		76		75

		30		1		9.398		8.883		4.834		1		2		8.161		9.063		4.591				1.237		-0.18		0.243				1.2734276579				32				2.7060337731		2.7						1.4		30		7		175						21		45		32				8.059		10.778		5.788				24.30362582				54				20.7030886615		20.7						1.4		0		0		0										49		62		54

		31		1		7.787		9.458		5.603		1		2		4.598		6.406		5.402				3.189		3.052		0.201				4.41869053				98				0.0901773578		0.08						1.5		37		7		175						92		100		98				6.309		6.189		7.003				92.4734866327				81				21.6913116793		21.68						1.5		0		0		0										74		86		81

		33		1		8.054		8.91		5.387		1		2		5.214		9.421		3.486				2.84		-0.511		1.901				3.4555060411				72				1.3438079049		1.34						1.6		42		5		125						64		79		72				5.267		6.556		8.148				64.8488322177				85				11.4439115678		11.44						1.6		0		0		0										78		95		85

		34		1		6.779		11.816		5.118		1		2		8.029		11.464		3.874				-1.25		0.352		1.244				1.7983158788				43				2.3838140719		2.38						1.7		45		3		75						28		55		43				3.826		10.763		5.799				30.5527506127				68				14.3777649942		14.36						1.7		0		0		0										62		73		68

		35		1		9.049		9.05		5.89		1		2		8.439		5.661		6.015				0.61		3.389		-0.125				3.4457286602				63				2.0236819116		2.02						1.8		51		6		150						58		66		63				8.912		8.447		7.181				59.050136071				35				109.6645384175		109.66						1.8		0		0		0										28		49		35

		36		1		9.2		6.072		4.841		1		2		8.261		8.814		5.435				0.939		-2.742		-0.594				2.9585673898				60				1.9723782599		1.96						1.9		58		7		175						60		64		60				9.694		7.38		7.204				60.8798982916				63				35.7548609014		35.74						1.9		0		0		0										59		67		63

		37		1		11.475		9.052		5.017		1		2		12.54		6.432		5.958				-1.065		2.62		-0.941				2.9806217472				80				0.7451554368		0.74						2		66		8		200						77		85		80				14.001		7.799		6.302				77.6501101416				72				30.1972650551		30.18						2		0		0		0										68		79		72

		41		1		9.552		9.271		5.363		1		2		9.856		11.494		6.461				-0.304		-2.223		-1.098				2.4979489586				60				1.6652993058		1.66						2.1		79		13		325						49		72		60				11.273		9.852		7.871				50.5965862979				66				26.0649080929		26.06						2.1		0		0		0										53		80		66

		42		1		8.805		9.227		5.03		1		2		11.266		9.692		4.363				-2.461		-0.465		0.667				2.5918400799				56				2.0364457771		2.02						2.2		85		6		150						52		62		56				8.094		9.214		6.757				53.24053761				40				79.860806415		79.86						2.2		0		0		0										39		47		40

		43		1		9.071		7.283		4.682		1		2		11.317		6.04		3.309				-2.246		1.243		1.373				2.9111327692				55				2.3818359021		2.38						2.3		90		5		125						52		56		55				7.317		11.376		5.698				53.5339199013				80				13.3834799753		13.38						2.3		0		0		0										80		83		80

		44		1		7.705		7.569		5.423		1		2		5.396		8.616		4.414				2.309		-1.047		1.009				2.72869401				60				1.81912934		1.8						2.4		98		8		200						48		76		60				8.8		8.007		5.139				48.9338468751				31				108.9172720769		108.9						2.4		0		0		0										27		37		31

		45		1		8.405		8.855		5.586		1		2		6.723		9.863		6.705				1.682		-1.008		-1.119				2.2577309406				51				2.1691924723		2.16						2.5		105		7		175						47		57		51				8.421		10.299		7.14				48.6420497204				50				48.6420497204		48.64						2.5		0		0		0										47		62		50

		46		1		9.732		8.29		5.473		1		2		11.774		6.661		5.067				-2.042		1.629		0.406				2.6435281349				53				2.3442607989		2.34						2.6		107		2		50						50		58		53				8.533		8.212		7.617				51.2392001596				56				40.259371554		40.24						2.6		0		0		0										52		61		56

		47		1		10.097		10.279		5.955		1		2		12.82		10.535		6.545				-2.723		-0.256		-0.59				2.79792155				65				1.5065731423		1.5						2.7		109		2		50						58		78		65				9.084		12.385		6.038				59.6141398411				56				46.8396813038		46.82						2.7		0		0		0										53		61		56

		48		1		7.461		10.969		6.053		1		2		9.94		10.253		7.561				-2.479		0.716		-1.508				2.9886721132				68				1.4064339356		1.4						2.8		110		1		25						57		85		68				9.974		13.943		7.497				59.1575207222				85				10.4395624804		10.42						2.8		1		1		1.3333333333										77		95		85

		49		1		8.93		9.563		5.607		1		2		8.311		9.458		3.482				0.619		0.105		2.125				2.215809333				48				2.4004601107		2.4						2.9		111		1		25						34		57		48				9.44		8.249		3.903				35.203400546				50				35.203400546		35.2						2.9		1		0		0										44		54		50

		50		1		8.727		7.547		5.488		1		2		10.679		9.473		4.183				-1.952		-1.926		1.305				3.0369071438				62				1.8613301849		1.86						3		115		4		100						54		73		62				11.223		6.812		4.492				54.6130150056				68				25.7002423556		25.7						3		1		0		0										55		80		68

		54		1		6.047		9.285		5.893		1		2		5.832		7.542		6.012				0.215		1.743		-0.119				1.7602371999				36				3.1293105776		3.12						3.1		115		0		0						30		41		36				6.236		10.242		7.471				32.5686107318				41				46.8670251994		46.86						3.1		1		0		0										36		49		41

		57		1		9.444		7.871		6.431		1		2		6.906		7.989		6.319				2.538		-0.118		0.112				2.5432089965				65				1.3694202289		1.36						3.2		117		2		50						52		76		65				8.978		7.563		6.702				52.9727833231				18				241.320457361		241.32						3.2		1		0		0										8		24		18

		59		1		7.655		8.562		6.137		1		2		6.966		10.042		6.356				0.689		-1.48		-0.219				1.6471435882				41				2.3702797976		2.36						3.3		118		1		25						36		51		41				9.19		6.874		6.795				37.2749768746				58				26.9922246333		26.98						3.3		1		0		0										52		70		58

		62		1		8.491		9.634		6.475		1		2		6.611		7.685		6.744				1.88		1.949		-0.269				2.7212794785				54				2.3181269632		2.3						3.4		118		0		0						18		96		54				10.749		12.195		6.636				22.7322352838				67				11.196474095		11.18						3.4		1		0		0										64		72		67

		63		1		8.311		9.236		6.049		1		2		6.299		9.606		5.634				2.012		-0.37		0.415				2.0874072434				47				2.3538847639		2.34						3.5		118		0		0						40		53		47				4.182		9.042		6.158				41.4690092479				88				5.6548648974		5.64						3.5		1		0		0										84		91		88

		64		1		8.362		8.807		6.088		1		2		4.774		10.802		4.547				3.588		-1.995		1.541				4.3850256556				78				1.236802108		1.22						3.6		118		0		0						73		79		78				7.057		4.902		6.227				73.4289121055				77				21.9333114081		21.92						3.6		1		0		0										72		79		77

		65		1		9.83		9.648		6.326		1		2		9.957		6.981		4.656				-0.127		2.667		1.67				3.1492726144				64				1.7714658456		1.76						3.7		118		0		0						58		66		64				7.636		11.932		7.817				59.7283694152				66				30.7691600018		30.76						3.7		1		0		0										64		68		66

		67		1		8.195		8.863		5.656		1		2		7.645		9.159		5.151				0.55		-0.296		0.505				0.8032066982				28				2.0653886525		2.06						3.8		118		0		0						19		41		28				5.398		7.69		5.936				21.3394516331				54				18.1780513911		18.16						3.8		1		0		0										50		57		54

		68		1		7.422		9.178		6.156		1		2		6.671		8.046		5.216				0.751		1.132		0.94				1.6519760894				36				2.9368463812		2.92						3.9		118		0		0						30		44		36				8.779		11.782		6.722				32.9241675369				63				19.336415855		19.32						3.9		2		1		1.3333333333										59		74		63

		69		1		7.191		10.88		6.097		1		2		7.017		10.44		5.201				0.174		0.44		0.896				1.0132581112				33				2.0572210137		2.04						4		118		0		0						25		39		33				7.023		8.313		6.131				27.0498637705				63				15.8864279287		15.88						4		2		0		0										51		74		63

		73		1		8.994		7.029		6.35		1		2		7.704		7.094		4.645				1.29		-0.065		1.705				2.1390067789				51				2.0551241601		2.04																		19		86		51				9.828		4.691		7.765				21.0547074546				65				11.3371501679		11.32						4.1		2		0		0										62		70		65

		75		1		6.917		13.464		6.68		1		2		8.858		12.262		7.134				-1.941		1.202		-0.454				2.3277459054				51				2.2364617522		2.22																		44		60		51				9.265		15.234		6.998				47.0855260138				63				27.6534041669		27.64						4.2		3		1		1.3333333333										60		69		63

		76		1		8.023		8.051		5.978		1		2		12.076		9.367		4.406				-4.053		-1.316		1.572				4.5420093571				87				0.6786910534		0.66																		85		90		87				7.321		6.859		5.626				85.4616741996				37				145.5158236372		145.5						4.3		3		0		0										30		40		37

		77		1		6.945		8.433		6.898		1		2		2.405		9.639		8.309				4.54		-1.206		-1.411				4.9047891902				85				0.8655510336		0.86																		80		89		85				6.702		9.908		8.521				81.0603226307				57				61.1507697039		61.14						4.4		3		0		0										53		66		57

		78		1		8.81		8.158		5.778		1		2		6.653		8.738		6.482				2.157		-0.58		-0.704				2.3419361648				52				2.161787229		2.16																		49		55		52				10.597		7.241		7.292				50.066009877				62				30.6856189568		30.68						4.5		3		0		0										53		72		62

		79		1		8.834		6.866		5.93		1		2		10.04		6.36		4.123				-1.206		0.506		1.807				2.2306324215				50				2.2306324215		2.22																		42		56		50				9.099		6.775		8.014				43.2911633131				52				39.9610738275		39.96						4.6		4		1		1.3333333333										37		67		52

		80		1		9.325		8.821		6.452		1		2		9.254		4.157		6.189				0.071		4.664		0.263				4.6719488439				82				1.0255497462		1.02																		78		86		82				7.9		7.243		6.756				78.6263606242				46				92.3005102979		92.3						4.7		4		0		0										35		55		46

		83		1		9.05		8.367		5.853		1		2		12.03		8.118		5.715				-2.98		0.249		0.138				2.99356727				62				1.8347670365		1.82																		59		63		62				7.815		5.538		6.46				59.6104105337				61				38.1115739478		38.1						4.8		4		0		0										57		65		61

		86		1		9.403		9.783		4.993		1		2		8.412		12.015		3.671				0.991		-2.232		1.322				2.7769747928				59				1.9297621442		1.92																		55		66		59				9.256		12.413		4.835				56.5902800311				53				50.1838332351		50.18						4.9		4		0		0										53		59		53

		87		1		9.169		9.601		5.753		1		2		6.209		7.872		5.633				2.96		1.729		0.12				3.4300788621				75				1.1433596207		1.14																		71		77		75				8.032		5.91		6.659				71.5560645997				82				15.7074288146		15.7						5		4		0		0										78		85		82

		88		1		8.552		9.548		6.168		1		2		10.315		10.941		5.306				-1.763		-1.393		0.862				2.4065872101				65				1.2958546516		1.28																		60		69		65				5.104		7.995		6.194				60.84641042				69				27.3367930872		27.32						5.1		4		0		0										64		69		69

		89		1		9.388		8.62		5.277		1		2		6.996		10.893		4.668				2.392		-2.273		0.609				3.3554543657				62				2.0565688048		2.04																		57		64		62				7.347		8.693		7.068				58.0906608071				64				32.675996704		32.66						5.2		4		0		0										58		72		64

		90		1		8.092		7.565		5.83		1		2		8.282		7.045		5.961				-0.19		0.52		-0.131				0.5689121198				15				3.2238353453		3.22																		6		31		15				7.947		5.072		5.853				9.7970808407				58				7.0944378502		7.08						5.3		5		1		1.3333333333										54		61		58

		91		1		7.39		8.7		6.178		1		2		8.992		9.125		6.822				-1.602		-0.425		-0.644				1.7781352592				58				1.2876151877		1.28																		51		67		58				11.692		11.407		7.124				52.7434453274				88				7.1922879992		7.18						5.4		5		0		0										88		94		88

		94		1		8.484		9.183		5.029		1		2		4.895		10.792		5.755				3.589		-1.609		-0.726				3.999609731				78				1.1280950523		1.12																		73		82		78				5.84		8.131		6.407				73.7303384639				63				43.3019448121		43.3						5.7		6		1		1.3333333333										56		70		63

		95		1		7.065		8.003		4.431		1		2		6.97		6.288		5.514				0.095		1.715		-1.083				2.0305514029				50				2.0305514029		2.02																		31		70		50				8.579		8.364		5.014				32.4976413298				43				43.0782687395		43.06						5.8		6		0		0										40		49		43

		96		1		8.284		9.774		4.765		1		2		5.467		8.594		5.295				2.817		1.18		-0.53				3.0998046713				77				0.925915681		0.92																		60		89		77				6.802		9.877		7.067				61.2168082964				59				42.5404939009		42.54						5.9		6		0		0										51		70		59

		97		1		8.39		10.038		5.266		1		2		7.178		6.706		6.032				1.212		3.332		-0.766				3.6273852842				85				0.6401268149		0.64																		79		89		85				7.619		12.505		6.271				80.2290500131				58				58.0968982853		58.08						6		6		0		0										57		64		58

		100		1		9.607		9.008		5.8		1		2		8.141		9.316		5.565				1.466		-0.308		0.235				1.5163261523				38				2.4740058274		2.46																		33		42		38				7.818		10.343		6.504				35.1891981295				52				32.482336735		32.48						6.2		6		0		0										46		56		52

		101		1		7.825		8.171		5.759		1		2		7.693		6.561		5.452				0.132		1.61		0.307				1.644315359				39				2.5718778693		2.56																		26		53		39				9.605		8.647		7.148				28.3172123098				55				23.1686282535		23.16						6.3		6		0		0										49		67		55

		102		1		10.198		10.517		5.107		1		2		13.745		8.609		4.189				-3.547		1.908		0.918				4.1309075274				76				1.3044971139		1.3																		74		80		76				9.495		9.73		6.376				74.9087863738				40				112.3631795607		112.36						6.4		6		0		0										37		49		40

		105		1		8.25		9.006		5.192		1		2		10.187		6.567		4.572				-1.937		2.439		0.62				3.1757030718				63				1.8650954548		1.86																		60		65		63				6.093		8.411		5.942				60.8773544514				55				49.8087445511		49.8						6.5		6		0		0										51		60		55

		106		1		8.501		8.26		5.973		1		2		10.529		5.104		6.317				-2.028		3.156		-0.344				3.7671548946				65				2.0284680202		2.02																		61		70		65				7.949		10.613		6.689				62.2766287623				59				43.2769793094		43.26						6.6		6		0		0										57		61		59

		109		1		8.184		8.613		5.548		1		2		9.22		10.989		4.622				-1.036		-2.376		0.926				2.752480336				66				1.4179444155		1.4																		56		78		66				8.8		8.625		5.21				56.8993385287				21				214.0498925602		214.04						6.8		6		0		0										18		31		21

		113		1		10.622		11.302		6.507		1		2		8.21		9.903		5.262				2.412		1.399		1.245				3.0536813848				68				1.437026534		1.42																		58		77		68				6.513		14.618		6.437				60.159129756				83				12.3217494681		12.32						7.1		7		1		1.3333333333										79		85		83

		114		1		10.119		4.032		4.868		1		2		7.759		2.174		4.639				2.36		1.858		0.229				3.012342112				61				1.9259236454		1.92																		56		63		61				8.454		1.453		6.224				56.3635465971				74				19.8034082638		19.8						7.2		8		1		1.3333333333										69		74		74

		115		1		9.909		10.46		6.023		1		2		7.79		9.629		6.505				2.119		0.831		-0.482				2.3265953666				49				2.4215584428		2.42																		41		58		49				11.081		8.523		6.823				42.4287032326				54				36.1429694204		36.14						7.3		8		0		0										51		57		54

		117		1		9.264		8.802		6.113		1		2		11.117		8.279		5.649				-1.853		0.523		0.464				1.9805135698				43				2.6253319413		2.62																		34		57		43				7.703		7.92		5.449				35.3329591317				41				50.84498997		50.84						7.4		8		0		0										33		47		41

		118		1		10.697		10.486		6.088		1		2		7.953		11.522		7.297				2.744		-1.036		-1.209				3.1724616625				63				1.86319177		1.86																		59		71		63				8.283		12.521		7.367				60.7622261771				69				27.298971181		27.28						7.5		8		0		0										67		80		69

		119		1		8.658		8.81		6.027		1		2		8.004		9.058		5.535				0.654		-0.248		0.492				0.8551514486				29				2.09364665		2.08																		19		38		29				9.635		6.723		6.4				21.1461279907				51				20.3168680695		20.3						7.6		8		0		0										45		58		51

		123		1		9.237		11.987		5.841		1		2		11.383		11.184		5.547				-2.146		0.803		0.294				2.3100997814				48				2.5026080965		2.5																		43		48		48				8.207		15.406		7.025				46.2135852429				72				17.9719498167		17.96						7.9		8		0		0										68		76		72

		124		1		10.035		9.577		6.432		1		2		6.183		10.511		6.441				3.852		-0.934		-0.009				3.9636272529				80				0.9909068132		0.98																		75		85		80				11.261		11.008		7.735				76.1971540742				56				59.8691924868		59.86						8		8		0		0										45		69		56

		126		1		9.682		9.739		5.82		1		2		8.993		6.207		5.028				0.689		3.532		0.792				3.6846993093				73				1.3628339911		1.36																		67		77		73				8.763		12.663		5.745				68.4277472521				57				51.6209321376		51.62						8.1		8		0		0										54		63		57

		127		1		8.858		9.019		5.924		1		2		9.548		7.63		5.851				-0.69		1.389		0.073				1.5526590096				34				3.0139851362		3																		32		40		34				12.716		9.615		7.132				34.1659720921				76				10.7892543449		10.78						8.2		8		0		0										69		86		76

		129		1		9.012		9.295		6.434		1		2		6.05		9.211		5.454				2.962		0.084		0.98				3.1210414928				69				1.4022070475		1.4																		61		77		69				6.434		9.874		6.655				62.1513065108				56				48.8331694013		48.82						8.3		8		0		0										49		62		56

		130		1		10.912		10.756		5.331		1		2		10.021		10.72		4.428				0.891		0.036		0.903				1.2690886494				31				2.8247457035		2.82																		21		41		31				8.126		11.628		5.074				24.5347887702				55				20.0739180847		20.06						8.4		8		0		0										51		65		55

		132		1		8.312		9.495		5.203		1		2		8.805		11.675		4.189				-0.493		-2.18		1.014				2.4543115124				50				2.4543115124		2.44																		45		55		50				7.28		6.076		6.8				45.9146793085				73				16.982141662		16.98						8.6		8		0		0										70		75		73

		133		1		10.008		9.544		4.801		1		2		8.747		11.745		3.788				1.261		-2.201		1.013				2.7314265504				64				1.5364274346		1.52																		60		68		64				7.637		8.162		5.494				60.8013345248				75				20.2671115083		20.26						8.7		8		0		0										63		84		75

		134		1		11.567		9.22		5.262		1		2		11.357		10.029		5.63				0.21		-0.809		-0.368				0.9132387421				26				2.5992179582		2.58																		21		35		26				10.514		12.677		6.377				25.3450677253				72				9.8564152265		9.84						8.8		8		0		0										66		78		72

		135		1		10.757		10.868		5.521		1		2		9.009		10.043		4.573				1.748		0.825		0.948				2.152866229				47				2.4277002157		2.42																		39		51		47				11.903		8.819		6.006				40.4332387647				52				37.3229896289		37.32						8.9		8		0		0										47		54		52

		136		1		8.891		9.938		5.929		1		2		9.84		11.383		4.672				-0.949		-1.445		1.257				2.1374459057				52				1.9730269899		1.96																		40		62		52				9.283		10.043		5.163				41.5634264468				25				124.6902793405		124.68						9		8		0		0										6		39		25

		138		1		9.42		8.726		5.639		1		2		7.384		6.536		4.156				2.036		2.19		1.483				3.3377664688				61				2.1339818407		2.12																		54		65		61				6.827		8.087		4.598				54.7954484697				55				44.8326396571		44.82						9.1		8		0		0										47		59		55

		139		1		9.88		8.914		6.593		1		2		7.957		8.003		6.388				1.923		0.911		0.205				2.1377265962				53				1.8957198117		1.88																		36		70		53				10.092		13.484		7.085				39.0898385901				78				11.0253390895		11.02						9.2		8		0		0										75		87		78

		142		1		7.983		10.915		5.611		1		2		8.825		10.962		3.653				-0.842		-0.047		1.958				2.1318857849				58				1.5437793615		1.54																		45		69		58				5.899		10.201		7.416				46.7339005113				74				16.4200190986		16.42						9.3		8		0		0										67		80		74

		143		1		7.995		9.519		5.261		1		2		5.866		8.452		6.233				2.129		1.067		-0.972				2.572141909				51				2.4712735988		2.46																		45		57		51				7.556		7.853		6.58				46.1515547842				49				48.0352917142		48.02						9.4		8		0		0										45		57		49

		145		1		7.225		10.173		5.033		1		2		10.504		10.909		4.338				-3.279		-0.736		0.695				3.4316995789				65				1.8478382348		1.84																		61		70		65				7.816		8.804		5.325				61.8616685921				42				85.428018532		85.42						9.5		8		0		0										36		48		42

		147		1		7.648		9.453		6.027		1		2		4.56		9.556		7.128				3.088		-0.103		-1.101				3.2800234755				69				1.4736337354		1.46																		66		76		69				7.609		9.857		7.608				67.1642919489				49				69.9056916203		69.9						9.6		8		0		0										35		64		49

		148		1		9.406		9.73		6.03		1		2		11.932		10.245		5.936				-2.526		-0.515		0.094				2.579677693				57				1.9460726456		1.94																		50		68		57				8.241		11.993		6.597				51.8396803424				50				51.8396803424		51.82						9.7		8		0		0										50		56		50

		149		1		10.091		9.456		6.009		1		2		5.841		9.429		5.546				4.25		0.027		0.463				4.275230754				74				1.5021081028		1.5																		67		79		74				11.737		2.325		6.338				67.3392594925				96				2.8058024789		2.8						9.8		8		0		0										90		98		96

		150		1		8.138		9.473		5.956		1		2		7.218		8.504		5.703				0.92		0.969		0.253				1.3599154385				39				2.1270472244		2.12																		10		68		39				6.03		6.324		6.339				13.4229615585				72				5.2200406061		5.22						9.9		9		1		1.3333333333										67		75		72

		151		1		7.079		11.411		6.221		1		2		6.588		13.062		6.414				0.491		-1.651		-0.193				1.7332429143				45				2.1184080064		2.1																		41		50		45				4.842		11.304		6.839				43.0761225855				52				39.7625746943		39.76						10		9		0		0										43		60		52

		152		1		8.627		10.214		6.25		1		2		7.932		11.317		4.883				0.695		-1.103		1.367				1.8890005294				56				1.4842147017		1.48																		46		61		56				8.195		8.465		6.14				47.173677247				45				57.6567166352		57.64						10.1		9		0		0										35		52		45

		159		1		7.45		12.545		4.81		1		2		5.396		15.38		3.355				2.054		-2.835		1.455				3.7911958536				66				1.9530402882		1.94																		60		68		66				10.312		8.08		5.221				60.7663166647				83				12.4461130518		12.44						10.4		9		0		0										77		87		83

		160		1		9.172		8.292		5.011		1		2		10.286		7.517		6.189				-1.114		0.775		-1.178				1.797026711				39				2.8107340864		2.8																		29		57		39				10.693		8.763		6.731				31.0337965773				50				31.0337965773		31.02						10.5		10		1		1.3333333333										46		59		50

		161		1		8.818		8.022		5.206		1		2		11.169		11.376		4.216				-2.351		-3.354		0.99				4.2138601068				100				0		0																		83		100		100				9.088		10.126		4.81				83.7536385836				56				65.8064303157		65.8						10.6		11		1		1.3333333333										47		69		56

		163		1		10.576		9.838		5.688		1		2		11.206		9.998		6.109				-0.63		-0.16		-0.421				0.7744294674				24				2.4523599801		2.44																		14		39		24				11.386		11.06		6.291				18.9182525884				37				32.2121598127		32.2						10.7		11		0		0										35		48		37

		164		1		7.437		8.863		5.253		1		2		8.053		9.933		4.763				-0.616		-1.07		0.49				1.3283282727				31				2.9566016392		2.94																		22		44		31				5.178		6.421		4.881				23.4318885709				69				10.5273702275		10.52						10.8		13		2		2.6666666667										64		78		69

		169		1		7.385		10.577		6.173		1		2		5.667		7.046		6.585				1.718		3.531		-0.412				3.9483197692				77				1.1793682428		1.16																		70		84		77				3.122		10.323		7.137				71.1161099752				81				16.6815566608		16.68						11.1		14		1		1.3333333333										77		85		81

		170		1		6.557		10.588		6.22		1		2		6.081		10.828		5.884				0.476		-0.24		0.336				0.6301364932				23				2.1095873901		2.1																		14		30		23				5.304		11.831		6.378				19.4075100155				38				31.6648847621		31.66						11.2		15		1		1.3333333333										33		52		38

		171		1		6.28		8.764		6.32		1		2		5.268		9.704		5.487				1.012		-0.94		0.833				1.612957842				41				2.321085675		2.32																		32		50		41				3.102		10.444		6.522				34.2872224014				63				20.1369401405		20.12						11.3		15		0		0										60		66		63

		173		1		8.919		10.213		6.018		1		2		5.867		6.556		5.633				3.052		3.657		0.385				4.7787632291				75				1.5929210764		1.58																		71		76		75				7.803		8.824		6.072				71.8034272163				45				87.7597443754		87.74						11.5		17		2		2.6666666667										41		51		45

		174		1		7.464		9.058		6.284		1		2		5.354		6.958		5.251				2.11		2.1		1.033				3.1510615672				65				1.6967254592		1.68																		57		72		65				4.14		9.251		6.493				58.1097242293				63				34.1279332775		34.12						11.6		18		1		1.3333333333										58		66		63

		180		1		9.392		11.006		5.831		1		2		5.205		11.204		5.643				4.187		-0.198		0.188				4.1958928728				77				1.2533186503		1.24																		72		79		77				10.7		8.933		6.274				72.8228093732				52				67.221054806		67.22						12		18		0		0										50		54		52

		181		1		9.044		10.403		5.571		1		2		9.753		10.018		3.716				-0.709		0.385		1.855				2.0228521943				55				1.6550608862		1.64																		21		67		55				6.681		10.441		6.876				24.4395960891				64				13.7472728001		13.74						12.1		19		1		1.3333333333										58		73		64

		182		1		9.783		9.186		5.285		1		2		6.248		8.195		6.823				3.535		0.991		-1.538				3.980420832				78				1.1226827988		1.12																		71		82		78				9.185		8.625		7.525				71.9167313634				55				58.8409620246		58.84						12.2		19		0		0										47		67		55

		183		1		8.992		9.496		5.743		1		2		7.409		8.791		6.728				1.583		0.705		-0.985				1.9932734383				49				2.0746315379		2.06																		44		60		49				9.005		9.406		7.455				45.6075636381				49				47.4690968478		47.46						12.3		19		0		0										38		65		49

		187		1		11.592		10.318		5.043		1		2		11.07		11.066		3.199				0.522		-0.748		1.844				2.0572612863				53				1.8243637822		1.82																		44		58		53				9.509		10.17		5.639				45.5107374254				45				55.624234631		55.62						12.4		20		1		1.3333333333										36		50		45

		188		1		7.596		10.866		5.407		1		2		8.619		11.887		7.35				-1.023		-1.021		-1.943				2.421614957				53				2.1474698675		2.14																		47		64		53				5.737		9.07		8.12				48.5509969002				75				16.1836656334		16.18						12.5		21		1		1.3333333333										66		88		75

		199		1		10.574		9.543		5.88		1		2		12.729		12.345		5.497				-2.155		-2.802		0.383				3.5555474965				64				1.9999954668		1.98																		59		72		64				8.913		14.288		7.222				61.1334951397				94				3.9021379876		3.9						12.7		21		0		0										92		98		94

		200		1		8.707		10.664		5.818		1		2		6.294		11.955		4.721				2.413		-1.291		1.097				2.9483315621				57				2.2241799503		2.22																		45		72		57				10.555		12.238		5.149				46.9178094651				61				29.9966322809		29.98						12.8		21		0		0										50		71		61

		202		1		9.196		10.292		5.863		1		2		11.216		6.122		6.479				-2.02		4.17		-0.616				4.6742652899				76				1.4760837757		1.46																		71		85		76				10.659		9.73		5.966				71.9115154617				40				107.8672731926		107.86						12.9		21		0		0										38		48		40

		203		1		10.483		9.712		6.336		1		2		9.852		10.424		5.706				0.631		-0.712		0.63				1.141054337				35				2.1191009116		2.1																		23		48		35				15.412		13.766		7.066				27.720590037				87				4.142157132		4.14						13		21		0		0										83		94		87

		207		1		9.607		9.152		5.464		1		2		12.257		7.624		5.295				-2.65		1.528		0.169				3.0636326477				66				1.5782350003		1.56																		61		74		66				11.754		4.834		7.15				61.6075486933				80				15.4018871733		15.4						13.2		22		1		1.3333333333										76		89		80

		208		1		9.415		9.388		5.881		1		2		10.101		8.965		6.089				-0.686		0.423		-0.208				0.832339474				22				2.9510217715		2.94																		14		34		22				10.112		8.004		6.129				17.2519174876				37				29.374886533		29.36						13.3		22		0		0										34		44		37

		220		1		10.494		5.711		6.312		1		2		7.275		5.489		6.502				3.219		0.222		-0.19				3.2322352947				79				0.8592017872		0.84																		69		88		79				8.12		6.238		6.688				69.6034624713				56				54.6884347989		54.68						14		24		2		2.6666666667										49		66		56

		221		1		10.295		10.149		5.907		1		2		8.304		12.074		6.98				1.991		-1.925		-1.073				2.9700227272				63				1.744299062		1.74																		59		73		63				13.304		10.167		7.236				60.3052865427				69				27.0936794612		27.08						14.1		24		0		0										66		72		69

		227		1		9.086		10.979		5.772		1		2		4.656		12.819		4.817				4.43		-1.84		0.955				4.8910658348				86				0.7962200196		0.78																		82		89		86				9.405		5.635		6.215				82.4280258771				82				18.0939568999		18.08						14.5		25		1		1.3333333333										78		84		82

		229		1		8.887		8.298		6.088		1		2		7.864		6.905		6.212				1.023		1.393		-0.124				1.7327302156				43				2.2968749369		2.28																		35		52		43				12.082		10.595		6.791				37.1937051932				74				13.0680585814		13.06						14.6		25		0		0										67		81		74

																																																																																												14.7		25		0		0

																																																																																		průměr		39.736771416								14.8		25		0		0

																																						průměr		1.8455455071																																										median		30.7273894793								14.9		26		1		1.3333333333

																																						median		1.9278428948																																										max		241.320457361								15		26		0		0

																																						max		3.2238353453																																																				15.1		26		0		0

																																																																																												15.2		26		0		0

																																																																																												15.3		26		0		0

																																																																																												15.4		27		1		1.3333333333

																																																																																												15.5		27		0		0

																																																																																												15.6		27		0		0

																																																																																												15.7		28		1		1.3333333333

																																																																																												15.8		28		0		0

																																																																																												15.9		29		1		1.3333333333

																																																																																												16		29		0		0

																																																																																												16.1		29		0		0

																																																																																												16.2		30		1		1.3333333333

																																																																																												16.3		30		0		0

																																																																																												16.4		30		0		0

																																																																																												16.5		31		1		1.3333333333

																																																																																												16.6		31		0		0

																																																																																												16.7		32		1		1.3333333333

																																																																																												16.8		32		0		0

																																																																																												16.9		33		1		1.3333333333

																																																																																												17		34		1		1.3333333333

																																																																																												17.1		34		0		0

																																																																																												17.2		34		0		0

																																																																																												17.3		34		0		0

																																																																																												17.4		34		0		0

																																																																																												17.5		34		0		0

																																																																																												17.6		34		0		0

																																																																																												17.7		34		0		0

																																																																																												17.8		34		0		0

																																																																																												17.9		34		0		0

																																																																																												18		35		1		1.3333333333

																																																																																												18.1		36		1		1.3333333333

																																																																																												18.2		37		1		1.3333333333

																																																																																												18.3		37		0		0

																																																																																												18.4		37		0		0

																																																																																												18.5		37		0		0

																																																																																												18.6		37		0		0

																																																																																												18.7		37		0		0

																																																																																												18.8		37		0		0

																																																																																												18.9		37		0		0

																																																																																												19		37		0		0

																																																																																												19.1		37		0		0

																																																																																												19.2		37		0		0

																																																																																												19.3		37		0		0

																																																																																												19.4		38		1		1.3333333333

																																																																																												19.5		38		0		0

																																																																																												19.6		38		0		0

																																																																																												19.7		38		0		0

																																																																																												19.8		39		1		1.3333333333

																																																																																												19.9		39		0		0

																																																																																												20		39		0		0

																																																																																												20.1		40		1		1.3333333333

																																																																																												20.2		41		1		1.3333333333

																																																																																												20.3		43		2		2.6666666667

																																																																																												20.4		43		0		0

																																																																																												20.5		43		0		0

																																																																																												20.6		43		0		0

																																																																																												20.7		44		1		1.3333333333

																																																																																												20.8		44		0		0

																																																																																												20.9		44		0		0

																																																																																												21		44		0		0

																																																																																												21.1		44		0		0

																																																																																												21.2		44		0		0

																																																																																												21.3		44		0		0

																																																																																												21.4		44		0		0

																																																																																												21.5		44		0		0

																																																																																												21.6		44		0		0

																																																																																												21.7		45		1		1.3333333333

																																																																																												21.8		45		0		0

																																																																																												21.9		45		0		0

																																																																																												22		46		1		1.3333333333

																																																																																												22.1		46		0		0

																																																																																												22.2		46		0		0

																																																																																												22.3		46		0		0

																																																																																												22.4		46		0		0

																																																																																												22.5		46		0		0

																																																																																												22.6		46		0		0

																																																																																												22.7		46		0		0

																																																																																												22.8		46		0		0

																																																																																												22.9		46		0		0

																																																																																												23		46		0		0

																																																																																												23.1		46		0		0

																																																																																												23.2		47		1		1.3333333333

																																																																																												23.3		47		0		0

																																																																																												23.4		47		0		0

																																																																																												23.5		47		0		0

																																																																																												23.6		47		0		0

																																																																																												23.7		47		0		0

																																																																																												23.8		47		0		0

																																																																																												23.9		47		0		0

																																																																																												24		47		0		0

																																																																																												24.1		47		0		0

																																																																																												24.2		47		0		0

																																																																																												24.3		47		0		0

																																																																																												24.4		47		0		0

																																																																																												24.5		47		0		0

																																																																																												24.6		47		0		0

																																																																																												24.7		47		0		0

																																																																																												24.8		47		0		0

																																																																																												24.9		47		0		0

																																																																																												25		47		0		0

																																																																																												25.1		47		0		0

																																																																																												25.2		47		0		0

																																																																																												25.3		47		0		0

																																																																																												25.4		47		0		0

																																																																																												25.5		47		0		0

																																																																																												25.6		47		0		0

																																																																																												25.7		48		1		1.3333333333

																																																																																												25.8		48		0		0

																																																																																												25.9		48		0		0

																																																																																												26		48		0		0

																																																																																												26.1		49		1		1.3333333333

																																																																																												26.2		49		0		0

																																																																																												26.3		50		1		1.3333333333

																																																																																												26.4		50		0		0

																																																																																												26.5		50		0		0

																																																																																												26.6		50		0		0

																																																																																												26.7		50		0		0

																																																																																												26.8		50		0		0

																																																																																												26.9		50		0		0

																																																																																												27		51		1		1.3333333333

																																																																																												27.1		52		1		1.3333333333

																																																																																												27.2		52		0		0

																																																																																												27.3		53		1		1.3333333333

																																																																																												27.4		54		1		1.3333333333

																																																																																												27.5		54		0		0

																																																																																												27.6		54		0		0

																																																																																												27.7		55		1		1.3333333333

																																																																																												27.8		55		0		0

																																																																																												27.9		55		0		0

																																																																																												28		55		0		0

																																																																																												28.1		55		0		0

																																																																																												28.2		55		0		0

																																																																																												28.3		55		0		0

																																																																																												28.4		55		0		0

																																																																																												28.5		55		0		0

																																																																																												28.6		55		0		0

																																																																																												28.7		55		0		0

																																																																																												28.8		55		0		0

																																																																																												28.9		55		0		0

																																																																																												29		55		0		0

																																																																																												29.1		55		0		0

																																																																																												29.2		55		0		0

																																																																																												29.3		55		0		0

																																																																																												29.4		56		1		1.3333333333

																																																																																												29.5		56		0		0

																																																																																												29.6		56		0		0

																																																																																												29.7		56		0		0

																																																																																												29.8		56		0		0

																																																																																												29.9		56		0		0

																																																																																												30		57		1		1.3333333333

																																																																																												30.1		57		0		0

																																																																																												30.2		58		1		1.3333333333

																																																																																												30.3		58		0		0

																																																																																												30.4		58		0		0

																																																																																												30.5		58		0		0

																																																																																												30.6		58		0		0

																																																																																												30.7		59		1		1.3333333333

																																																																																												30.8		60		1		1.3333333333

																																																																																												30.9		60		0		0

																																																																																												31		60		0		0

																																																																																												31.1		61		1		1.3333333333

																																																																																												31.2		61		0		0

																																																																																												31.3		61		0		0

																																																																																												31.4		61		0		0

																																																																																												31.5		61		0		0

																																																																																												31.6		61		0		0

																																																																																												31.7		62		1		1.3333333333

																																																																																												31.8		62		0		0

																																																																																												31.9		62		0		0

																																																																																												32		62		0		0

																																																																																												32.1		62		0		0

																																																																																												32.2		63		1		1.3333333333

																																																																																												32.3		63		0		0

																																																																																												32.4		63		0		0

																																																																																												32.5		64		1		1.3333333333

																																																																																												32.6		64		0		0

																																																																																												32.7		65		1		1.3333333333

																																																																																												32.8		65		0		0

																																																																																												32.9		65		0		0

																																																																																												33		65		0		0

																																																																																												33.1		65		0		0

																																																																																												33.2		65		0		0

																																																																																												33.3		65		0		0

																																																																																												33.4		65		0		0

																																																																																												33.5		65		0		0

																																																																																												33.6		65		0		0

																																																																																												33.7		65		0		0

																																																																																												33.8		65		0		0

																																																																																												33.9		65		0		0

																																																																																												34		65		0		0

																																																																																												34.1		65		0		0

																																																																																												34.2		66		1		1.3333333333

																																																																																												34.3		66		0		0

																																																																																												34.4		66		0		0

																																																																																												34.5		66		0		0

																																																																																												34.6		66		0		0

																																																																																												34.7		66		0		0

																																																																																												34.8		67		1		1.3333333333

																																																																																												34.9		67		0		0

																																																																																												35		67		0		0

																																																																																												35.1		67		0		0

																																																																																												35.2		67		0		0

																																																																																												35.3		68		1		1.3333333333

																																																																																												35.4		68		0		0

																																																																																												35.5		68		0		0

																																																																																												35.6		68		0		0

																																																																																												35.7		68		0		0

																																																																																												35.8		69		1		1.3333333333

																																																																																												35.9		69		0		0

																																																																																												36		69		0		0

																																																																																												36.1		69		0		0

																																																																																												36.2		70		1		1.3333333333

																																																																																												36.3		70		0		0

																																																																																												36.4		70		0		0

																																																																																												36.5		70		0		0

																																																																																												36.6		70		0		0

																																																																																												36.7		70		0		0

																																																																																												36.8		71		1		1.3333333333

																																																																																												36.9		71		0		0

																																																																																												37		71		0		0

																																																																																												37.1		71		0		0

																																																																																												37.2		71		0		0

																																																																																												37.3		71		0		0

																																																																																												37.4		72		1		1.3333333333

																																																																																												37.5		72		0		0

																																																																																												37.6		72		0		0

																																																																																												37.7		72		0		0

																																																																																												37.8		72		0		0

																																																																																												37.9		72		0		0

																																																																																												38		72		0		0

																																																																																												38.1		72		0		0

																																																																																												38.2		73		1		1.3333333333

																																																																																												38.3		73		0		0

																																																																																												38.4		73		0		0

																																																																																												38.5		73		0		0

																																																																																												38.6		73		0		0

																																																																																												38.7		73		0		0

																																																																																												38.8		73		0		0

																																																																																												38.9		73		0		0

																																																																																												39		73		0		0

																																																																																												39.1		73		0		0

																																																																																												39.2		73		0		0

																																																																																												39.3		73		0		0

																																																																																												39.4		73		0		0

																																																																																												39.5		73		0		0

																																																																																												39.6		73		0		0

																																																																																												39.7		73		0		0

																																																																																												39.8		74		1		1.3333333333

																																																																																												39.9		74		0		0

																																																																																												40		75		1		1.3333333333
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E8

lokální poloměr jádra (0%- těžiště jádra, 100%- okraj jádra)

četnost výskytu v %
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E8 normlaizace 2 geny

		1		1		7.129		7.972		4.459		1		2		7.167		8.483		4.774				-0.038		-0.511		-0.315				0.601489817				16				3.1578215394				3.7593113565		3.74				84				0		1		1		1				16				0		0

		5		1		10.121		9.232		3.827		1		2		7.66		8.169		4.949				2.461		1.063		-1.122				2.9060925656				68				1.3675729721				4.2736655377		4.26				32				10		5		4		4				68				10		3

		7		1		6.216		8.973		3.941		1		2		3.443		5.809		4.045				2.773		3.164		-0.104				4.2084725258				82				0.9238110422				5.132283568		5.12				18				20		27		22		22				82				20		8

		8		1		7.87		6.584		3.927		1		2		5.909		6.378		4.504				1.961		0.206		-0.577				2.0544794961				46				2.4117802781				4.4662597742		4.46				54				30		60		33		33				46				30		20

		10		1		9.118		8.726		4.053		1		2		8.472		9.115		4.856				0.646		-0.389		-0.803				1.10156525				34				2.1383325441				3.2398977941		3.22				66				40		116		56		56				34				40		26

		13		1		8.287		9.714		4.891		1		2		7.565		7.382		4.397				0.722		2.332		0.494				2.4906914703				58				1.8036041681				4.2942956384		4.28				42				50		179		63		63				58				50		63

		15		1		9.149		7.369		3.957		1		2		10.583		9.957		4.2				-1.434		-2.588		-0.243				2.9686948311				72				1.1544924343				4.1231872654		4.12				28				60		205		26		26				72				60		56

		16		1		9.597		8.415		4.335		1		2		8.118		10.317		4.976				1.479		-1.902		-0.641				2.4931758863				62				1.5280755432				4.0212514295		4.02				38				70		225		20		20				62				70		33

		21		1		8.909		3.068		4.864		1		2		9.871		0.481		3.906				-0.962		2.587		0.958				2.9216052095				92				0.2540526269				3.1756578364		3.16				8				80		233		8		8				92				80		22

		23		1		8.971		7.474		4.811		1		2		7.019		10.936		5.207				1.952		-3.462		-0.396				3.9940660986				69				1.7944354936				5.7885015922		5.78				31				90		236		3		3				69				90		4

		24		1		6.521		9.649		4.441		1		2		8.076		11.942		5.384				-1.555		-2.293		-0.943				2.9266231394				60				1.9510820929				4.8777052323		4.86				40				100		236		0		0				60				100		1

		25		1		8.367		9.251		4.141		1		2		9.004		5.333		5.322				-0.637		3.918		-1.181				4.1414072488				74				1.4550890333				5.5964962821		5.58				26														74

		26		1		9.091		9.316		4.575		1		2		9.98		9.046		1.978				-0.889		0.27		2.597				2.7581932492				61				1.7634350282				4.5216282774		4.52				39														61

		30		1		9.398		8.883		4.834		1		2		8.161		9.063		4.591				1.237		-0.18		0.243				1.2734276579				32				2.7060337731				3.9794614311		3.96				68														32

		31		1		7.787		9.458		5.603		1		2		4.598		6.406		5.402				3.189		3.052		0.201				4.41869053				98				0.0901773578				4.5088678878		4.5				2														98

		33		1		8.054		8.91		5.387		1		2		5.214		9.421		3.486				2.84		-0.511		1.901				3.4555060411				72				1.3438079049				4.799313946		4.78				28														72

		34		1		6.779		11.816		5.118		1		2		8.029		11.464		3.874				-1.25		0.352		1.244				1.7983158788				43				2.3838140719				4.1821299507		4.18				57														43

		35		1		9.049		9.05		5.89		1		2		8.439		5.661		6.015				0.61		3.389		-0.125				3.4457286602				63				2.0236819116				5.4694105718		5.46				37														63

		36		1		9.2		6.072		4.841		1		2		8.261		8.814		5.435				0.939		-2.742		-0.594				2.9585673898				60				1.9723782599				4.9309456497		4.92				40														60

		37		1		11.475		9.052		5.017		1		2		12.54		6.432		5.958				-1.065		2.62		-0.941				2.9806217472				80				0.7451554368				3.725777184		3.72				20														80

		41		1		9.552		9.271		5.363		1		2		9.856		11.494		6.461				-0.304		-2.223		-1.098				2.4979489586				60				1.6652993058				4.1632482644		4.16				40														60

		42		1		8.805		9.227		5.03		1		2		11.266		9.692		4.363				-2.461		-0.465		0.667				2.5918400799				56				2.0364457771				4.628285857		4.62				44														56

		43		1		9.071		7.283		4.682		1		2		11.317		6.04		3.309				-2.246		1.243		1.373				2.9111327692				55				2.3818359021				5.2929686713		5.28				45														55

		44		1		7.705		7.569		5.423		1		2		5.396		8.616		4.414				2.309		-1.047		1.009				2.72869401				60				1.81912934				4.5478233499		4.54				40														60

		45		1		8.405		8.855		5.586		1		2		6.723		9.863		6.705				1.682		-1.008		-1.119				2.2577309406				51				2.1691924723				4.4269234129		4.42				49														51

		46		1		9.732		8.29		5.473		1		2		11.774		6.661		5.067				-2.042		1.629		0.406				2.6435281349				53				2.3442607989				4.9877889338		4.98				47														53

		47		1		10.097		10.279		5.955		1		2		12.82		10.535		6.545				-2.723		-0.256		-0.59				2.79792155				65				1.5065731423				4.3044946923		4.3				35														65

		48		1		7.461		10.969		6.053		1		2		9.94		10.253		7.561				-2.479		0.716		-1.508				2.9886721132				68				1.4064339356				4.3951060488		4.38				32														68

		49		1		8.93		9.563		5.607		1		2		8.311		9.458		3.482				0.619		0.105		2.125				2.215809333				48				2.4004601107				4.6162694437		4.6				52														48

		50		1		8.727		7.547		5.488		1		2		10.679		9.473		4.183				-1.952		-1.926		1.305				3.0369071438				62				1.8613301849				4.8982373287		4.88				38														62

		54		1		6.047		9.285		5.893		1		2		5.832		7.542		6.012				0.215		1.743		-0.119				1.7602371999				36				3.1293105776				4.8895477776		4.88				64														36

		57		1		9.444		7.871		6.431		1		2		6.906		7.989		6.319				2.538		-0.118		0.112				2.5432089965				65				1.3694202289				3.9126292254		3.9				35														65

		59		1		7.655		8.562		6.137		1		2		6.966		10.042		6.356				0.689		-1.48		-0.219				1.6471435882				41				2.3702797976				4.0174233857		4				59														41

		62		1		8.491		9.634		6.475		1		2		6.611		7.685		6.744				1.88		1.949		-0.269				2.7212794785				54				2.3181269632				5.0394064416		5.02				46														54

		63		1		8.311		9.236		6.049		1		2		6.299		9.606		5.634				2.012		-0.37		0.415				2.0874072434				47				2.3538847639				4.4412920073		4.44				53														47

		64		1		8.362		8.807		6.088		1		2		4.774		10.802		4.547				3.588		-1.995		1.541				4.3850256556				78				1.236802108				5.6218277636		5.62				22														78

		65		1		9.83		9.648		6.326		1		2		9.957		6.981		4.656				-0.127		2.667		1.67				3.1492726144				64				1.7714658456				4.92073846		4.92				36														64

		67		1		8.195		8.863		5.656		1		2		7.645		9.159		5.151				0.55		-0.296		0.505				0.8032066982				28				2.0653886525				2.8685953506		2.86				72														28

		68		1		7.422		9.178		6.156		1		2		6.671		8.046		5.216				0.751		1.132		0.94				1.6519760894				36				2.9368463812				4.5888224706		4.58				64														36

		69		1		7.191		10.88		6.097		1		2		7.017		10.44		5.201				0.174		0.44		0.896				1.0132581112				33				2.0572210137				3.070479125		3.06				67														33

		73		1		8.994		7.029		6.35		1		2		7.704		7.094		4.645				1.29		-0.065		1.705				2.1390067789				51				2.0551241601				4.1941309389		4.18				49														51

		75		1		6.917		13.464		6.68		1		2		8.858		12.262		7.134				-1.941		1.202		-0.454				2.3277459054				51				2.2364617522				4.5642076576		4.56				49														51

		76		1		8.023		8.051		5.978		1		2		12.076		9.367		4.406				-4.053		-1.316		1.572				4.5420093571				87				0.6786910534				5.2207004105		5.22				13														87

		77		1		6.945		8.433		6.898		1		2		2.405		9.639		8.309				4.54		-1.206		-1.411				4.9047891902				85				0.8655510336				5.7703402237		5.76				15														85

		78		1		8.81		8.158		5.778		1		2		6.653		8.738		6.482				2.157		-0.58		-0.704				2.3419361648				52				2.161787229				4.5037233938		4.5				48														52

		79		1		8.834		6.866		5.93		1		2		10.04		6.36		4.123				-1.206		0.506		1.807				2.2306324215				50				2.2306324215				4.4612648431		4.46				50														50

		80		1		9.325		8.821		6.452		1		2		9.254		4.157		6.189				0.071		4.664		0.263				4.6719488439				82				1.0255497462				5.6974985901		5.68				18														82

		83		1		9.05		8.367		5.853		1		2		12.03		8.118		5.715				-2.98		0.249		0.138				2.99356727				62				1.8347670365				4.8283343064		4.82				38														62

		86		1		9.403		9.783		4.993		1		2		8.412		12.015		3.671				0.991		-2.232		1.322				2.7769747928				59				1.9297621442				4.706736937		4.7				41														59

		87		1		9.169		9.601		5.753		1		2		6.209		7.872		5.633				2.96		1.729		0.12				3.4300788621				75				1.1433596207				4.5734384828		4.56				25														75

		88		1		8.552		9.548		6.168		1		2		10.315		10.941		5.306				-1.763		-1.393		0.862				2.4065872101				65				1.2958546516				3.7024418618		3.7				35														65

		89		1		9.388		8.62		5.277		1		2		6.996		10.893		4.668				2.392		-2.273		0.609				3.3554543657				62				2.0565688048				5.4120231704		5.4				38														62

		90		1		8.092		7.565		5.83		1		2		8.282		7.045		5.961				-0.19		0.52		-0.131				0.5689121198				15				3.2238353453				3.792747465		3.78				85														15

		91		1		7.39		8.7		6.178		1		2		8.992		9.125		6.822				-1.602		-0.425		-0.644				1.7781352592				58				1.2876151877				3.0657504469		3.06				42														58

		94		1		8.484		9.183		5.029		1		2		4.895		10.792		5.755				3.589		-1.609		-0.726				3.999609731				78				1.1280950523				5.1277047833		5.12				22														78

		95		1		7.065		8.003		4.431		1		2		6.97		6.288		5.514				0.095		1.715		-1.083				2.0305514029				50				2.0305514029				4.0611028059		4.06				50														50

		96		1		8.284		9.774		4.765		1		2		5.467		8.594		5.295				2.817		1.18		-0.53				3.0998046713				77				0.925915681				4.0257203523		4.02				23														77

		97		1		8.39		10.038		5.266		1		2		7.178		6.706		6.032				1.212		3.332		-0.766				3.6273852842				85				0.6401268149				4.2675120991		4.26				15														85

		100		1		9.607		9.008		5.8		1		2		8.141		9.316		5.565				1.466		-0.308		0.235				1.5163261523				38				2.4740058274				3.9903319796		3.98				62														38

		101		1		7.825		8.171		5.759		1		2		7.693		6.561		5.452				0.132		1.61		0.307				1.644315359				39				2.5718778693				4.2161932283		4.2				61														39

		102		1		10.198		10.517		5.107		1		2		13.745		8.609		4.189				-3.547		1.908		0.918				4.1309075274				76				1.3044971139				5.4354046413		5.42				24														76

		105		1		8.25		9.006		5.192		1		2		10.187		6.567		4.572				-1.937		2.439		0.62				3.1757030718				63				1.8650954548				5.0407985266		5.04				37														63

		106		1		8.501		8.26		5.973		1		2		10.529		5.104		6.317				-2.028		3.156		-0.344				3.7671548946				65				2.0284680202				5.7956229148		5.78				35														65

		109		1		8.184		8.613		5.548		1		2		9.22		10.989		4.622				-1.036		-2.376		0.926				2.752480336				66				1.4179444155				4.1704247515		4.16				34														66

		113		1		10.622		11.302		6.507		1		2		8.21		9.903		5.262				2.412		1.399		1.245				3.0536813848				68				1.437026534				4.4907079189		4.48				32														68

		114		1		10.119		4.032		4.868		1		2		7.759		2.174		4.639				2.36		1.858		0.229				3.012342112				61				1.9259236454				4.9382657575		4.92				39														61

		115		1		9.909		10.46		6.023		1		2		7.79		9.629		6.505				2.119		0.831		-0.482				2.3265953666				49				2.4215584428				4.7481538094		4.74				51														49

		117		1		9.264		8.802		6.113		1		2		11.117		8.279		5.649				-1.853		0.523		0.464				1.9805135698				43				2.6253319413				4.6058455111		4.6				57														43

		118		1		10.697		10.486		6.088		1		2		7.953		11.522		7.297				2.744		-1.036		-1.209				3.1724616625				63				1.86319177				5.0356534325		5.02				37														63

		119		1		8.658		8.81		6.027		1		2		8.004		9.058		5.535				0.654		-0.248		0.492				0.8551514486				29				2.09364665				2.9487980985		2.94				71														29

		123		1		9.237		11.987		5.841		1		2		11.383		11.184		5.547				-2.146		0.803		0.294				2.3100997814				48				2.5026080965				4.8127078779		4.8				52														48

		124		1		10.035		9.577		6.432		1		2		6.183		10.511		6.441				3.852		-0.934		-0.009				3.9636272529				80				0.9909068132				4.9545340661		4.94				20														80

		126		1		9.682		9.739		5.82		1		2		8.993		6.207		5.028				0.689		3.532		0.792				3.6846993093				73				1.3628339911				5.0475333004		5.04				27														73

		127		1		8.858		9.019		5.924		1		2		9.548		7.63		5.851				-0.69		1.389		0.073				1.5526590096				34				3.0139851362				4.5666441458		4.56				66														34

		129		1		9.012		9.295		6.434		1		2		6.05		9.211		5.454				2.962		0.084		0.98				3.1210414928				69				1.4022070475				4.5232485403		4.52				31														69

		130		1		10.912		10.756		5.331		1		2		10.021		10.72		4.428				0.891		0.036		0.903				1.2690886494				31				2.8247457035				4.0938343529		4.08				69														31

		132		1		8.312		9.495		5.203		1		2		8.805		11.675		4.189				-0.493		-2.18		1.014				2.4543115124				50				2.4543115124				4.9086230248		4.9				50														50

		133		1		10.008		9.544		4.801		1		2		8.747		11.745		3.788				1.261		-2.201		1.013				2.7314265504				64				1.5364274346				4.2678539849		4.26				36														64

		134		1		11.567		9.22		5.262		1		2		11.357		10.029		5.63				0.21		-0.809		-0.368				0.9132387421				26				2.5992179582				3.5124567002		3.5				74														26

		135		1		10.757		10.868		5.521		1		2		9.009		10.043		4.573				1.748		0.825		0.948				2.152866229				47				2.4277002157				4.5805664447		4.58				53														47

		136		1		8.891		9.938		5.929		1		2		9.84		11.383		4.672				-0.949		-1.445		1.257				2.1374459057				52				1.9730269899				4.1104728957		4.1				48														52

		138		1		9.42		8.726		5.639		1		2		7.384		6.536		4.156				2.036		2.19		1.483				3.3377664688				61				2.1339818407				5.4717483094		5.46				39														61

		139		1		9.88		8.914		6.593		1		2		7.957		8.003		6.388				1.923		0.911		0.205				2.1377265962				53				1.8957198117				4.0334464079		4.02				47														53

		142		1		7.983		10.915		5.611		1		2		8.825		10.962		3.653				-0.842		-0.047		1.958				2.1318857849				58				1.5437793615				3.6756651464		3.66				42														58

		143		1		7.995		9.519		5.261		1		2		5.866		8.452		6.233				2.129		1.067		-0.972				2.572141909				51				2.4712735988				5.0434155078		5.04				49														51

		145		1		7.225		10.173		5.033		1		2		10.504		10.909		4.338				-3.279		-0.736		0.695				3.4316995789				65				1.8478382348				5.2795378137		5.26				35														65

		147		1		7.648		9.453		6.027		1		2		4.56		9.556		7.128				3.088		-0.103		-1.101				3.2800234755				69				1.4736337354				4.7536572109		4.74				31														69

		148		1		9.406		9.73		6.03		1		2		11.932		10.245		5.936				-2.526		-0.515		0.094				2.579677693				57				1.9460726456				4.5257503387		4.52				43														57

		149		1		10.091		9.456		6.009		1		2		5.841		9.429		5.546				4.25		0.027		0.463				4.275230754				74				1.5021081028				5.7773388568		5.76				26														74

		150		1		8.138		9.473		5.956		1		2		7.218		8.504		5.703				0.92		0.969		0.253				1.3599154385				39				2.1270472244				3.4869626629		3.48				61														39

		151		1		7.079		11.411		6.221		1		2		6.588		13.062		6.414				0.491		-1.651		-0.193				1.7332429143				45				2.1184080064				3.8516509207		3.84				55														45

		152		1		8.627		10.214		6.25		1		2		7.932		11.317		4.883				0.695		-1.103		1.367				1.8890005294				56				1.4842147017				3.373215231		3.36				44														56

		159		1		7.45		12.545		4.81		1		2		5.396		15.38		3.355				2.054		-2.835		1.455				3.7911958536				66				1.9530402882				5.7442361417		5.74				34														66

		160		1		9.172		8.292		5.011		1		2		10.286		7.517		6.189				-1.114		0.775		-1.178				1.797026711				39				2.8107340864				4.6077607974		4.6				61														39

		161		1		8.818		8.022		5.206		1		2		11.169		11.376		4.216				-2.351		-3.354		0.99				4.2138601068				100				0				4.2138601068		4.2				0														100

		163		1		10.576		9.838		5.688		1		2		11.206		9.998		6.109				-0.63		-0.16		-0.421				0.7744294674				24				2.4523599801				3.2267894476		3.22				76														24

		164		1		7.437		8.863		5.253		1		2		8.053		9.933		4.763				-0.616		-1.07		0.49				1.3283282727				31				2.9566016392				4.2849299119		4.28				69														31

		169		1		7.385		10.577		6.173		1		2		5.667		7.046		6.585				1.718		3.531		-0.412				3.9483197692				77				1.1793682428				5.127688012		5.12				23														77

		170		1		6.557		10.588		6.22		1		2		6.081		10.828		5.884				0.476		-0.24		0.336				0.6301364932				23				2.1095873901				2.7397238833		2.72				77														23

		171		1		6.28		8.764		6.32		1		2		5.268		9.704		5.487				1.012		-0.94		0.833				1.612957842				41				2.321085675				3.934043517		3.92				59														41

		173		1		8.919		10.213		6.018		1		2		5.867		6.556		5.633				3.052		3.657		0.385				4.7787632291				75				1.5929210764				6.3716843055		6.36				25														75

		174		1		7.464		9.058		6.284		1		2		5.354		6.958		5.251				2.11		2.1		1.033				3.1510615672				65				1.6967254592				4.8477870264		4.84				35														65

		180		1		9.392		11.006		5.831		1		2		5.205		11.204		5.643				4.187		-0.198		0.188				4.1958928728				77				1.2533186503				5.4492115231		5.44				23														77

		181		1		9.044		10.403		5.571		1		2		9.753		10.018		3.716				-0.709		0.385		1.855				2.0228521943				55				1.6550608862				3.6779130806		3.66				45														55

		182		1		9.783		9.186		5.285		1		2		6.248		8.195		6.823				3.535		0.991		-1.538				3.980420832				78				1.1226827988				5.1031036308		5.1				22														78

		183		1		8.992		9.496		5.743		1		2		7.409		8.791		6.728				1.583		0.705		-0.985				1.9932734383				49				2.0746315379				4.0679049762		4.06				51														49

		187		1		11.592		10.318		5.043		1		2		11.07		11.066		3.199				0.522		-0.748		1.844				2.0572612863				53				1.8243637822				3.8816250684		3.88				47														53

		188		1		7.596		10.866		5.407		1		2		8.619		11.887		7.35				-1.023		-1.021		-1.943				2.421614957				53				2.1474698675				4.5690848245		4.56				47														53

		199		1		10.574		9.543		5.88		1		2		12.729		12.345		5.497				-2.155		-2.802		0.383				3.5555474965				64				1.9999954668				5.5555429633		5.54				36														64

		200		1		8.707		10.664		5.818		1		2		6.294		11.955		4.721				2.413		-1.291		1.097				2.9483315621				57				2.2241799503				5.1725115124		5.16				43														57

		202		1		9.196		10.292		5.863		1		2		11.216		6.122		6.479				-2.02		4.17		-0.616				4.6742652899				76				1.4760837757				6.1503490656		6.14				24														76

		203		1		10.483		9.712		6.336		1		2		9.852		10.424		5.706				0.631		-0.712		0.63				1.141054337				35				2.1191009116				3.2601552486		3.26				65														35

		207		1		9.607		9.152		5.464		1		2		12.257		7.624		5.295				-2.65		1.528		0.169				3.0636326477				66				1.5782350003				4.641867648		4.64				34														66

		208		1		9.415		9.388		5.881		1		2		10.101		8.965		6.089				-0.686		0.423		-0.208				0.832339474				22				2.9510217715				3.7833612455		3.78				78														22

		220		1		10.494		5.711		6.312		1		2		7.275		5.489		6.502				3.219		0.222		-0.19				3.2322352947				79				0.8592017872				4.0914370818		4.08				21														79

		221		1		10.295		10.149		5.907		1		2		8.304		12.074		6.98				1.991		-1.925		-1.073				2.9700227272				63				1.744299062				4.7143217892		4.7				37														63

		227		1		9.086		10.979		5.772		1		2		4.656		12.819		4.817				4.43		-1.84		0.955				4.8910658348				86				0.7962200196				5.6872858544		5.68				14														86

		229		1		8.887		8.298		6.088		1		2		7.864		6.905		6.212				1.023		1.393		-0.124				1.7327302156				43				2.2968749369				4.0296051525		4.02				57														43

		1		1		7.129		7.972		4.459						7		44		16				0.129		-36.028		-11.541				37.8315755157				68				17.8030943603				55.634669876		55.62				32														68

		5		1		10.121		9.232		3.827						52		91		68				-41.879		-81.768		-64.173				112.0626181829				82				24.5991113084				136.6617294913		136.66				18														82

		7		1		6.216		8.973		3.941						73		88		82				-66.784		-79.027		-78.059				129.6093239933				68				60.9926230557				190.601947049		190.6				32														68

		8		1		7.87		6.584		3.927						44		51		46				-36.13		-44.416		-42.073				71.0513566725				55				58.1329281866				129.1842848591		129.18				45														55

		10		1		9.118		8.726		4.053						8		64		34				1.118		-55.274		-29.947				62.8751764133				52				58.0386243815				120.9138007948		120.9				48														52

		13		1		8.287		9.714		4.891						50		64		58				-41.713		-54.286		-53.109				86.6458888003				55				70.8920908366				157.537979637		157.52				45														55

		15		1		9.149		7.369		3.957						71		78		72				-61.851		-70.631		-68.043				115.9488430775				81				27.1978767713				143.1467198487		143.14				19														81

		16		1		9.597		8.415		4.335						60		68		62				-50.403		-59.585		-57.665				97.036523325				85				17.1240923515				114.1606156765		114.16				15														85

		21		1		8.909		3.068		4.864						84		96		92				-75.091		-92.932		-87.136				147.8773052263				51				142.0781952175				289.9555004438		289.94				49														51

		23		1		8.971		7.474		4.811						68		73		69				-59.029		-65.526		-64.189				109.0793621085				58				78.9885035958				188.0678657043		188.06				42														58

		24		1		6.521		9.649		4.441						60		65		60				-53.479		-55.351		-55.559				94.9238596086				70				40.681654118				135.6055137266		135.6				30														70

		25		1		8.367		9.251		4.141						73		79		74				-64.633		-69.749		-69.859				117.9941844796				56				92.7097163768				210.7039008564		210.7				44														56

		26		1		9.091		9.316		4.575						44		66		61				-34.909		-56.684		-56.425				87.2668021759				75				29.0889340586				116.3557362345		116.34				25														75

		30		1		9.398		8.883		4.834						21		45		32				-11.602		-36.117		-27.166				46.6587146094				54				39.746312445				86.4050270544		86.4				46														54

		31		1		7.787		9.458		5.603						92		100		98				-84.213		-90.542		-92.397				154.3596085186				81				36.2078094056				190.5674179241		190.56				19														81

		33		1		8.054		8.91		5.387						64		79		72				-55.946		-70.09		-66.613				111.7132704069				85				19.7141065424				131.4273769493		131.42				15														85

		34		1		6.779		11.816		5.118						28		55		43				-21.221		-43.184		-37.882				61.2391592121				68				28.8184278645				90.0575870766		90.04				32														68

		35		1		9.049		9.05		5.89						58		66		63				-48.951		-56.95		-57.11				94.345402649				35				175.2128906338				269.5582932828		269.54				65														35

		36		1		9.2		6.072		4.841						60		64		60				-50.8		-57.928		-55.159				94.7565747851				63				55.6506867785				150.4072615636		150.4				37														63

		37		1		11.475		9.052		5.017						77		85		80				-65.525		-75.948		-74.983				125.2360755453				72				48.7029182676				173.938993813		173.92				28														72

		41		1		9.552		9.271		5.363						49		72		60				-39.448		-62.729		-54.637				92.0666818887				66				47.42829067				139.4949725587		139.48				34														66

		42		1		8.805		9.227		5.03						52		62		56				-43.195		-52.773		-50.97				85.1395234542				40				127.7092851812				212.8488086354		212.84				60														40

		43		1		9.071		7.283		4.682						52		56		55				-42.929		-48.717		-50.318				82.1471013122				80				20.5367753281				102.6838766403		102.68				20														80

		44		1		7.705		7.569		5.423						48		76		60				-40.295		-68.431		-54.577				96.359419441				31				214.4774174654				310.8368369063		310.82				69														31

		45		1		8.405		8.855		5.586						47		57		51				-38.595		-48.145		-45.414				76.6155757402				50				76.6155757402				153.2311514804		153.22				50														50

		46		1		9.732		8.29		5.473						50		58		53				-40.268		-49.71		-47.527				79.695744259				56				62.6180847749				142.313829034		142.3				44														56

		47		1		10.097		10.279		5.955						58		78		65				-47.903		-67.721		-59.045				101.8191694869				56				80.0007760254				181.8199455123		181.8				44														56

		48		1		7.461		10.969		6.053						57		85		68				-49.539		-74.031		-61.947				108.4994575609				85				19.146963099				127.6464206598		127.64				15														85

		49		1		8.93		9.563		5.607						34		57		48				-25.07		-47.437		-42.393				68.3808475964				50				68.3808475964				136.7616951928		136.76				50														50

		50		1		8.727		7.547		5.488						54		73		62				-45.273		-65.453		-56.512				97.6081240574				68				45.9332348505				143.5413589079		143.54				32														68

		54		1		6.047		9.285		5.893						30		41		36				-23.953		-31.715		-30.107				49.8599928099				41				71.7497457508				121.6097385607		121.6				59														41

		57		1		9.444		7.871		6.431						52		76		65				-42.556		-68.129		-58.569				99.4127835743				18				452.8804585054				552.2932420797		552.28				82														18

		59		1		7.655		8.562		6.137						36		51		41				-28.345		-42.438		-34.863				61.8049483294				58				44.7553074109				106.5602557403		106.56				42														58

		62		1		8.491		9.634		6.475						18		96		54				-9.509		-86.366		-47.525				99.0360169938				67				48.7789337432				147.814950737		147.8				33														67

		63		1		8.311		9.236		6.049						40		53		47				-31.689		-43.764		-40.951				67.7972331146				88				9.2450772429				77.0423103575		77.04				12														88

		64		1		8.362		8.807		6.088						73		79		78				-64.638		-70.193		-71.912				119.4841581006				77				35.6900731989				155.1742312994		155.16				23														77

		65		1		9.83		9.648		6.326						58		66		64				-48.17		-56.352		-57.674				93.9264982846				66				48.3863779042				142.3128761887		142.3				34														66

		67		1		8.195		8.863		5.656						19		41		28				-10.805		-32.137		-22.344				40.6052845083				54				34.5896868034				75.1949713117		75.18				46														54

		68		1		7.422		9.178		6.156						30		44		36				-22.578		-34.822		-29.844				51.1175322566				63				30.0214078332				81.1389400898		81.12				37														63

		69		1		7.191		10.88		6.097						25		39		33				-17.809		-28.12		-26.903				42.7979706295				63				25.135316084				67.9332867134		67.92				37														63

		73		1		8.994		7.029		6.35						19		86		51				-10.006		-78.971		-44.65				91.2697177436				65				49.1452326312				140.4149503748		140.4				35														65

		75		1		6.917		13.464		6.68						44		60		51				-37.083		-46.536		-44.32				74.1957585378				63				43.5752867603				117.7710452981		117.76				37														63

		76		1		8.023		8.051		5.978						85		90		87				-76.977		-81.949		-81.022				138.5844926895				37				235.9681902551				374.5526829445		374.54				63														37

		77		1		6.945		8.433		6.898						80		89		85				-73.055		-80.567		-78.102				133.8954701176				57				101.008863422				234.9043335396		234.9				43														57

		78		1		8.81		8.158		5.778						49		55		52				-40.19		-46.842		-46.222				77.1095477097				62				47.2606905318				124.3702382415		124.36				38														62

		79		1		8.834		6.866		5.93						42		56		50				-33.166		-49.134		-44.07				73.8667612123				52				68.1847026575				142.0514638699		142.04				48														52

		80		1		9.325		8.821		6.452						78		86		82				-68.675		-77.179		-75.548				127.9857569029				46				150.2441494077				278.2299063106		278.22				54														46

		83		1		9.05		8.367		5.853						59		63		62				-49.95		-54.633		-56.147				92.9099176515				61				59.4014227608				152.3113404122		152.3				39														61

		86		1		9.403		9.783		4.993						55		66		59				-45.597		-56.217		-54.007				90.311646796				53				80.0876867813				170.3993335773		170.38				47														53

		87		1		9.169		9.601		5.753						71		77		75				-61.831		-67.399		-69.247				114.7207251154				82				25.1825981961				139.9033233114		139.9				18														82

		88		1		8.552		9.548		6.168						60		69		65				-51.448		-59.452		-58.832				98.1969512358				69				44.1174708451				142.3144220808		142.3				31														69

		89		1		9.388		8.62		5.277						57		64		62				-47.612		-55.38		-56.723				92.4734863245				64				52.0163360575				144.489822382		144.48				36														64

		90		1		8.092		7.565		5.83						6		31		15				2.092		-23.435		-9.17				25.2520214834				58				18.2859465915				43.5379680749		43.52				42														58

		91		1		7.39		8.7		6.178						51		67		58				-43.61		-58.3		-51.822				89.3657752386				88				12.186242078				101.5520173166		101.54				12														88

		94		1		8.484		9.183		5.029						73		82		78				-64.516		-72.817		-72.971				121.6116630344				63				71.4227227345				193.0343857689		193.02				37														63

		95		1		7.065		8.003		4.431						31		70		50				-23.935		-61.997		-45.569				80.5794390338				43				106.8146052308				187.3940442646		187.38				57														43

		96		1		8.284		9.774		4.765						60		89		77				-51.716		-79.226		-72.235				119.0344444142				59				82.7188512031				201.7532956173		201.74				41														59

		97		1		8.39		10.038		5.266						79		89		85				-70.61		-78.962		-79.734				132.5831071442				58				96.0084568975				228.5915640417		228.58				42														58

		100		1		9.607		9.008		5.8						33		42		38				-23.393		-32.992		-32.2				51.6966586251				52				47.719992577				99.4166512021		99.4				48														52

		101		1		7.825		8.171		5.759						26		53		39				-18.175		-44.829		-33.241				58.6935596723				55				48.0220033682				106.7155630405		106.7				45														55

		102		1		10.198		10.517		5.107						74		80		76				-63.802		-69.483		-70.893				118.0016946573				40				177.002541986				295.0042366433		295				60														40

		105		1		8.25		9.006		5.192						60		65		63				-51.75		-55.994		-57.808				95.6825762613				55				78.2857442138				173.9683204751		173.96				45														55

		106		1		8.501		8.26		5.973						61		70		65				-52.499		-61.74		-59.027				100.2604574596				59				69.6725212855				169.932978745		169.92				41														59

		109		1		8.184		8.613		5.548						56		78		66				-47.816		-69.387		-60.452				103.7080996306				21				390.1399938486				493.8480934793		493.84				79														21

		113		1		10.622		11.302		6.507						58		77		68				-47.378		-65.698		-61.493				101.6970556948				83				20.8295174315				122.5265731263		122.52				17														83

		114		1		10.119		4.032		4.868						56		63		61				-45.881		-58.968		-56.132				93.4510171641				74				32.8341411658				126.2851583298		126.28				26														74

		115		1		9.909		10.46		6.023						41		58		49				-31.091		-47.54		-42.977				71.2300807946				54				60.6774762324				131.907557027		131.9				46														54

		117		1		9.264		8.802		6.113						34		57		43				-24.736		-48.198		-36.887				65.5405803224				41				94.3144936347				159.8550739571		159.84				59														41

		118		1		10.697		10.486		6.088						59		71		63				-48.303		-60.514		-56.912				96.0942232863				69				43.1727669837				139.26699027		139.26				31														69

		119		1		8.658		8.81		6.027						19		38		29				-10.342		-29.19		-22.973				38.5586798659				51				37.0465747731				75.605254639		75.6				49														51

		123		1		9.237		11.987		5.841						43		48		48				-33.763		-36.013		-42.159				64.9173137075				72				25.2456219974				90.1629357049		90.16				28														72

		124		1		10.035		9.577		6.432						75		85		80				-64.965		-75.423		-73.568				123.7793632961				56				97.2552140184				221.0345773146		221.02				44														56

		126		1		9.682		9.739		5.82						67		77		73				-57.318		-67.261		-67.18				111.006971155				57				83.7421010467				194.7490722017		194.74				43														57

		127		1		8.858		9.019		5.924						32		40		34				-23.142		-30.981		-28.076				47.7874073475				76				15.090760215				62.8781675626		62.86				24														76

		129		1		9.012		9.295		6.434						61		77		69				-51.988		-67.705		-62.566				105.835832897				56				83.1567258476				188.9925587446		188.98				44														56

		130		1		10.912		10.756		5.331						21		41		31				-10.088		-30.244		-25.669				40.9312208589				55				33.4891807027				74.4204015616		74.42				45														55

		132		1		8.312		9.495		5.203						45		55		50				-36.688		-45.505		-44.797				73.6443180293				73				27.2383094081				100.8826274374		100.88				27														73

		133		1		10.008		9.544		4.801						60		68		64				-49.992		-58.456		-59.199				97.060937565				75				32.353645855				129.41458342		129.4				25														75

		134		1		11.567		9.22		5.262						21		35		26				-9.433		-25.78		-20.738				34.4042807366				72				13.3794425087				47.7837232452		47.78				28														72

		135		1		10.757		10.868		5.521						39		51		47				-28.243		-40.132		-41.479				64.2553648655				52				59.3126444912				123.5680093568		123.56				48														52

		136		1		8.891		9.938		5.929						40		62		52				-31.109		-52.062		-46.071				76.1627124386				25				228.4881373157				304.6508497543		304.64				75														25

		138		1		9.42		8.726		5.639						54		65		61				-44.58		-56.274		-55.361				90.658589207				55				74.1752093512				164.8337985581		164.82				45														55

		139		1		9.88		8.914		6.593						36		70		53				-26.12		-61.086		-46.407				81.0392710049				78				22.8572302834				103.8965012883		103.88				22														78

		142		1		7.983		10.915		5.611						45		69		58				-37.017		-58.085		-52.389				86.5374649213				74				30.4050552426				116.9425201639		116.94				26														74

		143		1		7.995		9.519		5.261						45		57		51				-37.005		-47.481		-45.739				75.6033829071				49				78.6892352707				154.2926181778		154.28				51														49

		145		1		7.225		10.173		5.033						61		70		65				-53.775		-59.827		-59.967				100.3347479341				42				138.5575090519				238.892256986		238.88				58														42

		147		1		7.648		9.453		6.027						66		76		69				-58.352		-66.547		-62.973				108.6234681917				49				113.0570791383				221.6805473301		221.68				51														49

		148		1		9.406		9.73		6.03						50		68		57				-40.594		-58.27		-50.97				87.4139956529				50				87.4139956529				174.8279913057		174.82				50														50

		149		1		10.091		9.456		6.009						67		79		74				-56.909		-69.544		-67.991				112.6844190561				96				4.6951841273				117.3796031834		117.36				4														96

		150		1		8.138		9.473		5.956						10		68		39				-1.862		-58.527		-33.044				67.236766051				72				26.1476312421				93.3843972931		93.38				28														72

		151		1		7.079		11.411		6.221						41		50		45				-33.921		-38.589		-38.779				64.3704590864				52				59.4188853106				123.789344397		123.78				48														52

		152		1		8.627		10.214		6.25						46		61		56				-37.373		-50.786		-49.75				80.3182508836				45				98.1667510799				178.4850019635		178.48				55														45

		159		1		7.45		12.545		4.81						60		68		66				-52.55		-55.455		-61.19				97.8824582088				83				20.0482143319				117.9306725407		117.92				17														83

		160		1		9.172		8.292		5.011						29		57		39				-19.828		-48.708		-33.989				62.6168585047				50				62.6168585047				125.2337170094		125.22				50														50

		161		1		8.818		8.022		5.206						83		100		100				-74.182		-91.978		-94.794				151.4886927926				56				119.0268300513				270.5155228439		270.5				44														56

		163		1		10.576		9.838		5.688						14		39		24				-3.424		-29.162		-18.312				34.6045569831				37				58.921272701				93.5258296842		93.52				63														37

		164		1		7.437		8.863		5.253						22		44		31				-14.563		-35.137		-25.747				45.9303575754				69				20.6353780411				66.5657356165		66.56				31														69

		169		1		7.385		10.577		6.173						70		84		77				-62.615		-73.423		-70.827				119.6997873139				81				28.0777278885				147.7775152024		147.76				19														81

		170		1		6.557		10.588		6.22						14		30		23				-7.443		-19.412		-16.78				26.716893401				38				43.5907208121				70.3076142131		70.3				62														38

		171		1		6.28		8.764		6.32						32		50		41				-25.72		-41.236		-34.68				59.7045098464				63				35.0645534019				94.7690632483		94.76				37														63

		173		1		8.919		10.213		6.018						71		76		75				-62.081		-65.787		-68.982				113.7563020408				45				139.0354802721				252.7917823129		252.78				55														45

		174		1		7.464		9.058		6.284						57		72		65				-49.536		-62.942		-58.716				99.3130369891				63				58.3267042634				157.6397412526		157.62				37														63

		180		1		9.392		11.006		5.831						72		79		77				-62.608		-67.994		-71.169				116.6532136763				52				107.6798895473				224.3331032236		224.32				48														52

		181		1		9.044		10.403		5.571						21		67		55				-11.956		-56.597		-49.429				76.0880567895				64				42.7995319441				118.8875887336		118.88				36														64

		182		1		9.783		9.186		5.285						71		82		78				-61.217		-72.814		-72.715				119.7366732042				55				97.9663689852				217.7030421894		217.7				45														55

		183		1		8.992		9.496		5.743						44		60		49				-35.008		-50.504		-43.257				75.1490660554				49				78.216374874				153.3654409294		153.36				51														49

		187		1		11.592		10.318		5.043						44		58		53				-32.408		-47.682		-47.957				74.9915024319				45				91.6562807502				166.6477831821		166.64				55														45

		188		1		7.596		10.866		5.407						47		64		53				-39.404		-53.134		-47.593				81.4922746093				75				27.1640915364				108.6563661458		108.64				25														75

		199		1		10.574		9.543		5.88						59		72		64				-48.426		-62.457		-58.12				98.1014206064				94				6.2617928047				104.3632134111		104.36				6														94

		200		1		8.707		10.664		5.818						45		72		57				-36.293		-61.336		-51.182				87.7432838968				61				56.0981651144				143.8414490112		143.84				39														61

		202		1		9.196		10.292		5.863						71		85		76				-61.804		-74.708		-70.137				119.6671151528				40				179.5006727292				299.1677878821		299.16				60														40

		203		1		10.483		9.712		6.336						23		48		35				-12.517		-38.288		-28.664				49.4395704775				87				7.3875220254				56.8270925029		56.82				13														87

		207		1		9.607		9.152		5.464						61		74		66				-51.393		-64.848		-60.536				102.5237087166				80				25.6309271791				128.1546358957		128.14				20														80

		208		1		9.415		9.388		5.881						14		34		22				-4.585		-24.612		-16.119				29.7757439873				37				50.6992397622				80.4749837496		80.46				63														37

		220		1		10.494		5.711		6.312						69		88		79				-58.506		-82.289		-72.688				124.4105176462				56				97.7511210077				222.161638654		222.16				44														56

		221		1		10.295		10.149		5.907						59		73		63				-48.705		-62.851		-57.093				97.8878739937				69				43.9786100551				141.8664840488		141.86				31														69

		227		1		9.086		10.979		5.772						82		89		86				-72.914		-78.021		-80.228				133.5674354811				82				29.3196809593				162.8871164404		162.88				18														82

		229		1		8.887		8.298		6.088						35		52		43				-26.113		-43.702		-36.912				62.8828221138				74				22.0939645265				84.9767866403		84.96				26														74
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E8 normalizace 1 gen

		2		1		7.946		8.571		3.985		1		1		5.207		8.838		3.926				2.739		-0.267		0.059				2.7526153019				63				1.616615336				4.3692306379		4.36				37				0		0		0		0

		3		1		9.22		8.642		3.913		1		1		10.24		10.482		4.53				-1.02		-1.84		-0.617				2.192416247				51				2.1064391393				4.2988553862		4.28				49				10		0		0		0

		4		1		5.932		8.774		5.219		1		1		5.627		8.473		5.24				0.305		0.301		-0.021				0.429030302				16				2.2524090853				2.6814393873		2.68				84				20		3		3		3

		9		1		5.424		9.57		4.175		1		1		5.561		9.518		3.798				-0.137		0.052		0.377				0.4044774407				12				2.9661678981				3.3706453388		3.36				88				30		8		5		5

		14		1		7.198		8.488		3.989		1		1		10.069		9.187		5.156				-2.871		-0.699		-1.167				3.1769688384				69				1.4273338259				4.6043026643		4.6				31				40		15		7		7

		20		1		6.342		9.163		4.431		1		1		4.895		10.319		6.492				1.447		-1.156		-2.061				2.7708962449				60				1.8472641633				4.6181604082		4.6				40				50		25		10		10

		22		1		8.31		8.039		4.228		1		1		5.723		9.987		4.159				2.587		-1.948		0.069				3.2391409355				69				1.4552662174				4.6944071529		4.68				31				60		31		6		6

		29		1		8.451		8.956		4.51		1		1		9.609		9.059		5.792				-1.158		-0.103		-1.282				1.7306348546				41				2.4904257664				4.221060621		4.22				59				70		33		2		2

		32		1		7.908		8.737		5.606		1		1		4.847		9.663		5.035				3.061		-0.926		0.571				3.2485747644				74				1.1413911334				4.3899658979		4.38				26				80		33		0		0

		40		1		8.101		9.338		5.671		1		1		10.029		9.081		7.219				-1.928		0.257		-1.548				2.4858674542				50				2.4858674542				4.9717349085		4.96				50				90		35		2		2

		53		1		7.716		9.306		5.692		1		1		5.758		10.938		5.818				1.958		-1.632		-0.126				2.5520705319				57				1.9252461908				4.4773167227		4.46				43				100		35		0		0

		58		1		9.705		9.68		5.262		1		1		8.328		8.229		5.893				1.377		1.451		-0.631				2.0975440401				46				2.4623343079				4.559878348		4.54				54

		60		1		8.676		7.949		5.94		1		1		6.381		4.985		5.424				2.295		2.964		0.516				3.7839895613				82				0.8306318549				4.6146214162		4.6				18

		61		1		9.909		9.746		5.711		1		1		9.446		11.472		4.861				0.463		-1.726		0.85				1.9788746802				49				2.0596450753				4.0385197555		4.02				51

		70		1		8.97		9.454		5.957		1		1		8.233		10.388		6.982				0.737		-0.934		-1.025				1.5703980387				35				2.9164535005				4.4868515392		4.48				65

		103		1		8.779		7.646		5.493		1		1		7.159		8.359		4.626				1.62		-0.713		0.867				1.9709028388				48				2.135144742				4.1060475808		4.1				52								% normalizace						%

		104		1		6.94		9.729		5.374		1		1		6.772		7.196		5.374				0.168		2.533		0				2.5385651459				52				2.3432909039				4.8818560498		4.88				48				1				0		0		0		0

		110		1		7.409		9.255		5.576		1		1		10.193		12.112		7.233				-2.784		-2.857		-1.657				4.3195779886				82				0.9482000463				5.2677780349		5.26				18				4				0		3		3		1.1070110701

		121		1		9.623		9.915		6.332		1		1		9.473		8.794		6.873				0.15		1.121		-0.541				1.2537232549				32				2.6641619168				3.9178851717		3.9				68				22				3		8		11		4.0590405904

		125		1		8.715		8.26		6.073		1		1		9.421		9.56		7.489				-0.706		-1.3		-1.416				2.0478017482				54				1.7444237114				3.7922254597		3.78				46				33				5		20		25		9.2250922509

		128		1		9.367		10.45		5.234		1		1		6.584		7.457		4.805				2.783		2.993		0.429				4.1094012946				78				1.1590619036				5.2684631982		5.26				22				56				7		26		33		12.1771217712

		137		1		9.637		10.198		6.295		1		1		8.077		10.031		4.614				1.56		0.167		1.681				2.2994020962				53				2.0390924249				4.3384945211		4.32				47				63				10		63		73		26.9372693727

		153		1		9.376		8.508		6.348		1		1		8.292		5.521		6.557				1.084		2.987		-0.209				3.1844789213				58				2.3060019775				5.4904808987		5.48				42				26				6		56		62		22.8782287823

		157		1		10.933		9.48		5.844		1		1		10.984		6.001		5.101				-0.051		3.479		0.743				3.5578211029				80				0.8894552757				4.4472763786		4.44				20				20				2		33		35		12.9151291513

		158		1		9.985		11.465		5.983		1		1		7.403		12.13		5.72				2.582		-0.665		0.263				2.6792010003				49				2.7885561432				5.4677571435		5.46				51				8				0		22		22		8.1180811808

		162		1		8.154		9.204		5.836		1		1		9.963		7.819		4.829				-1.809		1.385		1.007				2.4909345636				53				2.2089419715				4.699876535		4.68				47				3				2		4		6		2.2140221402

		165		1		9.695		7.538		6.04		1		1		9.947		3.752		6.227				-0.252		3.786		-0.187				3.798982627				71				1.5516971293				5.3506797563		5.34				29				0				0		1		1		0.36900369

		167		1		9.512		10.925		5.894		1		1		11.146		10.02		5.207				-1.634		0.905		0.687				1.9902135564				47				2.2442833721				4.2344969285		4.22				53												271

		178		1		7.807		10.872		6.346		1		1		10.247		11.83		7.249				-2.44		-0.958		-0.903				2.7725030207				65				1.4928862419				4.2653892627		4.26				35

		189		1		8.998		12.142		5.848		1		1		8.033		10.945		4.34				0.965		1.197		1.508				2.1536243869				56				1.6921334469				3.8457578338		3.84				44

		194		1		9.489		8.76		6.174		1		1		7.499		11.288		6.175				1.99		-2.528		-0.001				3.2172791299				62				1.9718807571				5.189159887		5.18				38

		195		1		10.466		10.679		6.253		1		1		11.368		9.582		4.816				-0.902		1.097		1.437				2.0203915462				50				2.0203915462				4.0407830924		4.04				50

		206		1		9.576		9.075		6.378		1		1		8.865		12.96		7.366				0.711		-3.885		-0.988				4.0712270877				72				1.5832549786				5.6544820663		5.64				28

		222		1		9.103		11.399		6.105		1		1		5.841		11.119		6.847				3.262		0.28		-0.742				3.3570236818				72				1.3055092096				4.6625328914		4.66				28

		228		1		11.076		9.709		6.128		1		1		12.167		12.272		4.526				-1.091		-2.563		1.602				3.213355567				62				1.9694759927				5.1828315597		5.18				38





total

		2		1		7.946		8.571		3.985		1		1		5.207		8.838		3.926				2.739		-0.267		0.059				2.7526153019				63				1.616615336		1.6						0.1		1		1		27.7777777778						57		69		63		0		0		0		0		0		0

		3		1		9.22		8.642		3.913		1		1		10.24		10.482		4.53				-1.02		-1.84		-0.617				2.192416247				51				2.1064391393		2.1						0.2		1		0		0						47		57		51		0		0		0		0		0		0

		4		1		5.932		8.774		5.219		1		1		5.627		8.473		5.24				0.305		0.301		-0.021				0.429030302				16				2.2524090853		2.24						0.3		1		0		0						0		100		16		0		0		0		0		0		0

		9		1		5.424		9.57		4.175		1		1		5.561		9.518		3.798				-0.137		0.052		0.377				0.4044774407				12				2.9661678981		2.96						0.4		1		0		0						0		96		12		0		0		0		0		0		0

		14		1		7.198		8.488		3.989		1		1		10.069		9.187		5.156				-2.871		-0.699		-1.167				3.1769688384				69				1.4273338259		1.42						0.5		1		0		0						62		82		69		0		0		0		0		0		0

		20		1		6.342		9.163		4.431		1		1		4.895		10.319		6.492				1.447		-1.156		-2.061				2.7708962449				60				1.8472641633		1.84						0.6		1		0		0						55		71		60		0		0		0		0		0		0

		22		1		8.31		8.039		4.228		1		1		5.723		9.987		4.159				2.587		-1.948		0.069				3.2391409355				69				1.4552662174		1.44						0.7		1		0		0						65		72		69		0		0		0		0		0		0

		29		1		8.451		8.956		4.51		1		1		9.609		9.059		5.792				-1.158		-0.103		-1.282				1.7306348546				41				2.4904257664		2.48						0.8		1		0		0						32		54		41		0		0		0		0		0		0

		32		1		7.908		8.737		5.606		1		1		4.847		9.663		5.035				3.061		-0.926		0.571				3.2485747644				74				1.1413911334		1.14						0.9		3		2		55.5555555556						66		80		74		0		0		0		0		0		0

		40		1		8.101		9.338		5.671		1		1		10.029		9.081		7.219				-1.928		0.257		-1.548				2.4858674542				50				2.4858674542		2.48						1		4		1		27.7777777778						44		60		50		0		0		0		0		0		0

		53		1		7.716		9.306		5.692		1		1		5.758		10.938		5.818				1.958		-1.632		-0.126				2.5520705319				57				1.9252461908		1.92						1.1		4		0		0						52		64		57		0		0		0		0		0		0

		58		1		9.705		9.68		5.262		1		1		8.328		8.229		5.893				1.377		1.451		-0.631				2.0975440401				46				2.4623343079		2.46						1.2		6		2		55.5555555556						41		50		46		0		0		0		0		0		0

		60		1		8.676		7.949		5.94		1		1		6.381		4.985		5.424				2.295		2.964		0.516				3.7839895613				82				0.8306318549		0.82						1.3		7		1		27.7777777778						74		87		82		0		0		0		0		0		0

		61		1		9.909		9.746		5.711		1		1		9.446		11.472		4.861				0.463		-1.726		0.85				1.9788746802				49				2.0596450753		2.04						1.4		7		0		0						44		53		49		0		0		0		0		0		0

		70		1		8.97		9.454		5.957		1		1		8.233		10.388		6.982				0.737		-0.934		-1.025				1.5703980387				35				2.9164535005		2.9						1.5		10		3		83.3333333333						32		45		35		0		0		0		0		0		0

		103		1		8.779		7.646		5.493		1		1		7.159		8.359		4.626				1.62		-0.713		0.867				1.9709028388				48				2.135144742		2.12						1.6		13		3		83.3333333333						41		56		48		0		0		0		0		0		0

		104		1		6.94		9.729		5.374		1		1		6.772		7.196		5.374				0.168		2.533		0				2.5385651459				52				2.3432909039		2.34						1.7		14		1		27.7777777778						28		94		52		0		0		0		0		0		0

		110		1		7.409		9.255		5.576		1		1		10.193		12.112		7.233				-2.784		-2.857		-1.657				4.3195779886				82				0.9482000463		0.94						1.8		15		1		27.7777777778						77		90		82		0		0		0		0		0		0

		121		1		9.623		9.915		6.332		1		1		9.473		8.794		6.873				0.15		1.121		-0.541				1.2537232549				32				2.6641619168		2.66						1.9		16		1		27.7777777778						16		54		32		0		0		0		0		0		0

		125		1		8.715		8.26		6.073		1		1		9.421		9.56		7.489				-0.706		-1.3		-1.416				2.0478017482				54				1.7444237114		1.74						2		19		3		83.3333333333						48		65		54		0		0		0		0		0		0

		128		1		9.367		10.45		5.234		1		1		6.584		7.457		4.805				2.783		2.993		0.429				4.1094012946				78				1.1590619036		1.14						2.1		23		4		111.1111111111						71		84		78		0		0		0		0		0		0

		137		1		9.637		10.198		6.295		1		1		8.077		10.031		4.614				1.56		0.167		1.681				2.2994020962				53				2.0390924249		2.02						2.2		25		2		55.5555555556						43		61		53		0		0		0		0		0		0

		153		1		9.376		8.508		6.348		1		1		8.292		5.521		6.557				1.084		2.987		-0.209				3.1844789213				58				2.3060019775		2.3						2.3		28		3		83.3333333333						55		63		58		0		0		0		0		0		0

		157		1		10.933		9.48		5.844		1		1		10.984		6.001		5.101				-0.051		3.479		0.743				3.5578211029				80				0.8894552757		0.88						2.4		29		1		27.7777777778						74		80		80		0		0		0		0		0		0

		158		1		9.985		11.465		5.983		1		1		7.403		12.13		5.72				2.582		-0.665		0.263				2.6792010003				49				2.7885561432		2.78						2.5		32		3		83.3333333333						44		57		49		0		0		0		0		0		0

		162		1		8.154		9.204		5.836		1		1		9.963		7.819		4.829				-1.809		1.385		1.007				2.4909345636				53				2.2089419715		2.2						2.6		32		0		0						45		61		53		0		0		0		0		0		0

		165		1		9.695		7.538		6.04		1		1		9.947		3.752		6.227				-0.252		3.786		-0.187				3.798982627				71				1.5516971293		1.54						2.7		33		1		27.7777777778						66		74		71		0		0		0		0		0		0

		167		1		9.512		10.925		5.894		1		1		11.146		10.02		5.207				-1.634		0.905		0.687				1.9902135564				47				2.2442833721		2.24						2.8		34		1		27.7777777778						40		56		47		0		0		0		0		0		0

		178		1		7.807		10.872		6.346		1		1		10.247		11.83		7.249				-2.44		-0.958		-0.903				2.7725030207				65				1.4928862419		1.48						2.9		35		1		27.7777777778						60		73		65		0		0		0		0		0		0

		189		1		8.998		12.142		5.848		1		1		8.033		10.945		4.34				0.965		1.197		1.508				2.1536243869				56				1.6921334469		1.68						3		36		1		27.7777777778						34		70		56		0		0		0		0		0		0

		194		1		9.489		8.76		6.174		1		1		7.499		11.288		6.175				1.99		-2.528		-0.001				3.2172791299				62				1.9718807571		1.96						3.1		36		0		0						56		73		62		0		0		0		0		0		0

		195		1		10.466		10.679		6.253		1		1		11.368		9.582		4.816				-0.902		1.097		1.437				2.0203915462				50				2.0203915462		2.02						3.2		36		0		0						38		60		50		0		0		0		0		0		0

		206		1		9.576		9.075		6.378		1		1		8.865		12.96		7.366				0.711		-3.885		-0.988				4.0712270877				72				1.5832549786		1.58						3.3		36		0		0						72		78		72		0		0		0		0		0		0

		222		1		9.103		11.399		6.105		1		1		5.841		11.119		6.847				3.262		0.28		-0.742				3.3570236818				72				1.3055092096		1.3						3.4		36		0		0						67		77		72		0		0		0		0		0		0

		224		1		0		0		0		1		1		11.059		9.669		5.806				-11.059		-9.669		-5.806				15.7955904606				100				0		0						3.5		36		0		0						100		100		100		0		0		0		0		0		0

		228		1		11.076		9.709		6.128		1		1		12.167		12.272		4.526				-1.091		-2.563		1.602				3.213355567				62				1.9694759927		1.96						3.6		36		0		0						53		71		62		0		0		0		0		0		0

																																						průměr		1.8622592956

																																						median		1.9706783749

																																						max		2.9661678981
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