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、千粒重、株高、抽穗期、有效分蘖 等重要农艺性状的基因座,其中个别基因座优势等位变异差异可能与东亚、欧洲品种的分化密切相关。中国 20 世 纪 50~80 年代育成品种在大的聚类上明显靠近欧洲材料、而远离中国 50 年代以前的育成品种和地方品种,这与 中国的育种实际相吻合。基于 Genomic-SSR 和基于 EST-SSR 的聚类图整体趋势是一致的,但由前者估算的遗传距 离远高于后者,因此,一般的 SSR 较功能基因 SSR 更易发生变异,由育种选择所引起的分化更快。 【结论】在中国 今后的小麦育种中,需要通过杂交、回交,对欧洲品种的一些重要基因座等位变异(基因)进行置换,方有可能 实现"洋为中用"的目的。 关键词:小麦;遗传多样性;gSSR;eSSR;地理分化;关联分析; Comparison of Genetic Diversity Level Between European and East-Asian Wheat Collections Using SSR Markers
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摘要: 【目的】在分子水平上回答欧洲和东亚小麦品种的遗传关系和多样性差异;同时对 Genomic-SSR(gSSR) 和 EST-SSR(eSSR)多态性水平进行比较分析。 【方法】利用 38 个 Genomic-SSR 引物对和 44 对 EST-SSR 引物对分 析 371 份欧洲小麦品种和 363 份东亚品种。 【结果】共检测到 865 个等位变异,每个引物对的等位变异数为 1~50, 平均为 10.42;多态性信息含量(PIC)为 0~0.91, 平均为 0.53;欧洲和东亚品种分别检测到 730、716 个等位 变异, 特有等位变异分别为 150、 135, 平均遗传丰富度分别为 8.80 和 8.61, 遗传多样性指数分别为 0.46 和 0.52。 欧洲和东亚小麦品种在聚类图上明显地划分为两大类群;每个国家或大区聚类结果与其地理分布基本一致,即相 邻国家或地区的品种亲缘关系更近一些。 近一半基因座的等位变频率及其分布在欧洲与东亚材料间存在明显差异。 通过标记/性状关联分析,在 4B、5A、6A、7B 染色体上发现 6 个影响穗粒数

都曾在中国大面积推广;在明确的 16 个骨干亲本中, 就有 4 个来自欧洲 [START_REF] 庄巧生主编 | 中国小麦品种改良及系谱分析[END_REF] 。对中国 1 680 份育成品种(系) 进行遗传多样性分析发现,半个多世纪的育种已导致 小麦品种遗传基础日趋狭窄,大大降低了对逆境和病 虫害流行的抵御和缓冲能力 [START_REF] 郝晨阳 | 我国五十年来育成小麦品种的遗传多样性演 变[END_REF] 。因此,进一步引进和 利用国外材料,拓宽品种的遗传基础势在必行。 【前人 研究进展】2004 年,中法两国通过政府间合作,对等 交换了 384 份小麦种质资源,其中绝大部分为育成品 种。董玉琛等 [START_REF] 董玉琛 | 358 个欧洲小 麦品种的农艺性状鉴定与评价[END_REF] Ferrand [START_REF] Guyomarc'h H | Characterization of polymorphic microsatellite markers from Aegilops tauschii and transferability to the D-genome of bread wheat[END_REF] 外,该引物对同时在两个基因座扩增,其余 37 对均来自 Röder 等发表的小麦 SSR 连锁图 [START_REF] Röder | A microsatellite map of wheat[END_REF] 

;44 对 EST-SSR ( Xgpw 和 Xcfe )是 INRA-Clermont- Ferrand 从小麦 EST 中开发的。所用引物及其在欧洲 及东亚的等位变异丰富度和多态性信息含量见表 2。 1.2.3 扩增体系 试验采用两种不同的体系, 一种是 直接将荧光染料标记在引物的 5′端,扩增体系参考
Röder 等 [START_REF] Röder | A microsatellite map of wheat[END_REF] ;另一种是将荧光物质标记 M13 引物,引 物 合 成 时 , 在 前 链 5′ 端 增 加 M13 序 列 (5′-CACGACGTTGTAAAACGAC-3′) ,扩增体系参 考 Nicot 等的方法 [START_REF] Nicot | Study of simple sequence repeat (SSR) markers from wheat expressed sequence tags (ESTs)[END_REF] 。 1.2.4 扩增产物的检测 扩增产物的电泳采用 DNA 自动分析仪 ABI Prism 3100,数据处理应用 Genescan [START_REF] Belkhir | GENETIX 4.05, logiciel sous Windows TM pour la génétique des populations[END_REF] 、 ARLEQUIN [START_REF] Schneider | Arlequin (2.000[END_REF] 、NTSYS2.10 [START_REF] Rohlf | NTSYS-pc: Numerical Taxonomy and Multivariate Analysis System, Version 2.1[END_REF] 、PHYLIP [START_REF] Felsenstein | PHYLIP: Phylogeny Inference Package[END_REF] [START_REF] Belkhir | GENETIX 4.05, logiciel sous Windows TM pour la génétique des populations[END_REF] 软件中 的 Nei 氏 公 式 [START_REF] Nei | Estimation of average heterozygosity and genetic distance from a small number of individuals[END_REF] [START_REF] Flint-Garcia | Structure of linkage disequilibrium in plants[END_REF][START_REF] Flint-Garcia | Maize association population: a high-resolution platform for quantitative trait locus dissection[END_REF] 和张学勇等 [START_REF] 张学勇 | 选择牵连效应分析: 发掘重要基因的新思路[END_REF] 介绍的方法进

(Version 3.1)和 Genotyper(Version 2.5)等软件。 当某基因座出现杂合时, 笔者依据峰的强弱加以取舍。 只有当引物扩增效果很好而扩增两次以上都没检测到 扩增产物的材料,在该基因座赋予"0"扩增。 1.2.5 遗 传 多 样 性 分 析 采 用 GENETIX
等软件,对 数据进行统计分析及聚类。统计每对 SSR 引物的等位 变异丰富度(A ij ) 、多态性信息含量,同时计算不同群 体的总等位变异数、平均遗传丰富度(∑Aij/loci)和 遗传多样性指数(Ht) 。每个基因座多态性信息含量用 PIC(polymorphism information content)表示,PIC =1-∑ p ij 2 ,其中"p ij "为第 i 基因座第 j 等位变异在全 表 1 材料的地理分布、数量、总等位变异、稀有等位变异、平均遗传丰富度及遗传多样性指数
部供试材料中的频率。出现频率低于 5%的等位变异 被 界 定 为 稀 有 等 位 变 异 。 多 样 性 指 数 为 H t = ∑ = k i i k / PIC 1 ,其中 k 表示所检测的基因座总数。 1.2.6 品种间遗传距离的估算 用 NTSYS2.10 [9] 软 件中的 DICE 系数表示品种间的遗传相似性,则两个 品种间的遗传距离 D=1-DICE。 1.2.7 组间遗传距离的估算 用 GENETIX
计 算 组 间 的 遗 传 距 离 , 即 : D=D 12(m) -[D 11(m) + D 22(m) ]/2 , 其 中 D 12(m) =1- m P P m i mi mi ∑∑ 2 1 , D 11(m) =1- m P m i mi ∑∑ 2 1 , D 22(m) 、 D 33(m) …D nn(m) 计算方法与 D 11(m) 算法完全相同,P 1mi 代 表第 1 组第基因座第 i 种等位变异的频率,m 表示所 检测的基因座总数。 1.2.8 标记/性状的关联分析 中国材料于 2001~ 2002 年、欧洲材料于 2004~2005 年种植于河南洛阳 市农业科学院,每份材料种植 2 行,行长 2 m,每行 播种 40 粒,在全生育期进行农艺性状的观察和记载。 根据 Flint-Garcia 等
行标记/性状关联分析。由于欧洲、东亚品种明显分成 两大群,因此,关联分析按欧洲、中国两组进行,结 果互相验证。为了排除标记/性状之间出现伪关联,用 r 2 (squared allele-frequency correlations)对连锁不平 衡程度进行检测。具体作法如下,假设考察的两个基 因座, 其中一个具有等位变异 A 和 a, 另一个具有 B 和 b, 它们在群体中的等位变异频率分别为 π A 、π a 、π B 和 π b ,4 种可能单倍型 AB、Ab、aB 和 ab 的频率分别 为 π AB 、π Ab 、π aB 、及 π ab ,那么 b B a Α ab π π π π D r 2 2 ) ( = ,r 2 的 取值范围介于 0~1,其中,D ab =(π AB -π A π B ) 。通常,
r 2 值越大,两基因座间的连锁不平衡性越强 [START_REF] Flint-Garcia | Structure of linkage disequilibrium in plants[END_REF] 。在实 际操作中常用 TASSEL [START_REF] Buckler | Maize Diversity Research[END_REF] 软件进行运算。 采用 GENETIX 软件 [START_REF] Belkhir | GENETIX 4.05, logiciel sous Windows TM pour la génétique des populations[END_REF] 的 Nei78 程序 [START_REF] Nei | Estimation of average heterozygosity and genetic distance from a small number of individuals[END_REF] 求得 35 组 的遗传距离,通过 PHLIP 软件 [START_REF] Felsenstein | PHYLIP: Phylogeny Inference Package[END_REF] 聚类,结果发现整个 州组的材料以 98 bp 等位变异为主。正如 Korzun 等 [START_REF] Korzun | Genetic analysis of the dwarfing gene (Rht8) in wheat. Part I. Molecular mapping of Rht8 on the short arm of chromosome 2D of bread wheat (Triticum aestivum L.)[END_REF] 所言, 自然和人工选择使材料为适应不同的地理环境,

Xgwm135、Xgwm149、Xgpw7795、Xcfe301 等)的等 位变异类型及其频率分布在欧洲和东亚材料间基本一 致(图 3) ,而 41 对(49.4%)SSR 引物(如 Xgpw7596、 Xgpw7433、Xgpw7443、Xgwm186、Xgwm257 等)的 等位变异组成或其频率在欧洲和东亚材料间表现出较 大差异(图 4) 。例如,在 Xgpw7596(EST-SSR)基 因 座 , 检 测 到 两 种 等 位 变 异 即 Xgpw7596-98 和 Xgpw7596-130。91%的欧洲材料携带 Xgpw7596-130 等位变异,而在东亚材料中携带 Xgpw7596-
在某些基因座的等位变异发生了改变。推测正是这类 基因座在不同地区的等位变异组成及其频率的差异, 致使欧洲和东亚材料聚为明显不同的两大类(图 2) 。 2.2.4 不同时期育成品种的遗传多样性比较 根据 品种(系)的育成年限,将 338 份欧洲材料及 291 份 中国材料分成 14 组。 依据 82 对 SSR 引物的分子数据,
采用 GENETIX 软件 [START_REF] Belkhir | GENETIX 4.05, logiciel sous Windows TM pour la génétique des populations[END_REF] 、 NTSYS2.10 软件 [START_REF] Rohlf | NTSYS-pc: Numerical Taxonomy and Multivariate Analysis System, Version 2.1[END_REF] 

依据 Genomic-SSR 和 EST-SSR 的分子数据分别 对 35 组进行聚类(图 6,图 7) ,可以清楚地看出基于 Genomic-SSR 及 EST-SSR 的聚类图除个别地区的位置 发生变化外,整体趋势是一致的。与图 2 相比,图 6 中西班牙与葡萄牙聚在东亚组,意大利聚在了东南欧 组。图 7 中罗马尼亚和甘肃的位置发生了大的改变, 罗马尼亚组从东南欧组中分出而与芬兰聚在一起,甘 肃+蒙古组从东亚组的南方类中分出聚到了北方类。 另外,从聚类图可以看出,图 6 的相似性系数较低, 在 0.60~0.95 之间;而图 7 的较高,在 0.92~1.00 之 间。因此,Genomic-SSR 较 EST-SSR 更易发生变异, 由育种和自然选择所引起的分化更快(图 6,图 7) 。 2.4 分子标记与农艺性状的关联分析 根据 Sourdille 等发表的小麦遗传图谱 [21] ,求出每 一条染色体不同引物对间的遗传距离,位于不同染色 体两引物间的遗传距离以 250 cM 表示。 用 TASSEL2.0
软件 [START_REF] Buckler | Maize Diversity Research[END_REF] 求出 70 的抵御或缓冲能力 [START_REF] 郝晨阳 | 我国五十年来育成小麦品种的遗传多样性演 变[END_REF][START_REF] Bertin | Genetic diversity among European cultivated spelt wheats revealed by microsatellites[END_REF][START_REF] Röder | Construction and analysis of a microsatellite-based database of European wheat varieties[END_REF] 。与老品种相比,现代品种在 许多影响重要农艺性状的基因座上拥有更优异的等位 变异 [START_REF] 董玉琛 | 358 个欧洲小 麦品种的农艺性状鉴定与评价[END_REF][START_REF] Tanksley | Seed bank and molecular maps: Unlocking genetic potential from the wild[END_REF] ,但就每一个品种而言,并非所有重要基因 

个 SSR 引物两两间的 r 2 ,除 6A 短臂 上的 Xcfe273 与 Xgpw7592 间的 r 2 在全体、中国及欧 洲材料中分别为 0.66、0.72 和 0.52 外,其他组合的变 异范围在 0.00002~0.23(图 8,由于 Xgpw7592 在染 色 体 上 的 确 切 位 置 未 知 , 无 法 求 出 Xcfe273 与 Xgpw7592 间的遗传距离, 所以其 r 2 未在图 8 中显示) 。 因为 r 2 较小,所以笔者认为在所研究的中国材料、 王兰芬等:欧洲与东亚小麦品种遗传多样性的比较分析 2675 图 6 基于基因组 SSR 数据 35 组的聚类结果
林 13 等是 50~70 年代中国小麦育种的骨干亲本 [1] 。 此外,欧洲品种中 Ardito(矮立多) 、Villa Glori(中 农 

  2419(Mentana) 、矮立多 (Ardito) 、中农 28(Villa Glori) 、阿夫(Funo) 、阿 勃(Abondanza) 、郑引 1 号(St1472/506)及原产于 罗马尼亚的洛夫林 10 和洛夫林 13 (Lovrin 10 and 13)

对

  371 份欧洲小麦品种和 363 份东亚品种共 82 对 SSR 引物的基因型分析,试图在分子水平上回答欧洲和东 亚 小 麦 品 种 的 遗 传 关 系 和 多 样 性 差 异 ; 同 时 对 Genomic-SSR(gSSR)和 EST-SSR(eSSR)多态性水 平进行比较分析。 供试小麦材料 734 份,其中 371 份来自欧洲 18 个国家;363 份来自东亚 7 个国家,中国的材料含盖 了 23 个省份。本研究根据材料的份数和地理位置(即 地理相邻、份数较少的地区或国家间互相合并构成一 个小组)将所有的材料划分为 35 小组(表 1) 。 1.2 方法 1.2.1 DNA 提取 每份材料取 1~2 株叶片,用 SIGMA 公司的试剂盒(G2N-350)提取基因组 DNA。 1.2.2 SSR 荧光标记引物的选择及检测 根据引物 的扩增效果及其在染色体上的位置,选取相对均匀分 布于 21 条染色体的 82 对 SSR 引物。其中 38 对为 genomic-SSR,除 cfd17h8 来自法国 INRA-Clermont-
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 1 Fig. 1 PCO analysis of 734 accessions based on 82 SSR loci

聚类图由两部分组成Fig. 2

 2 Fig. 2 Neighbor-Joining tree based on the SSR data after the 734 collections were divided into 35 groups based on their geographical origins
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 3 Fig. 3 Alleles and their frequency at Xgwm135 in European and East Asian wheat collections

Fig. 5

 5 Fig. 5 Dendrogram of European and Chinese collections based on 82 SSR after being grouped by their release time

Fig. 6 Fig. 8

 68 Fig. 6 UPGMA dendrogram of 35 geographical groups based on 38 Genomic-SSR loci

代欧洲小麦的矮化育种取得了突破性进展 [ 3 ]

 3 28) 、Tevere(吉利) 、Guiliari(矮秆红) 、Forlani (弗兰尼) 、Virgolio(维尔) 、Bulgarian10(保 10) 、 Bulgarian10 (保 301) 、 Jubileina Ⅰ (尤皮 1 号) 、 Jubileina Ⅱ(尤皮 2 号) 、Heine Hvede(亥恩•亥德) 、Etoile de choisy(舒瓦极星) 、San Pastore(阿桑) 、Mara(玛拉) 、 Neuzucht(牛朱特)等也在中国小麦育种中被成功利 用。由此可见,欧洲品种对中国小麦育成品种的影响 很大,这一时期的品种与欧洲的品种聚为一类不足为奇。 欧洲品种中,地方品种明显地单独聚为一类。在 育成品种中,1929 年以前育成的品种为一类,20 世纪 30~60 年代的品种聚为一类, 70~80 年代的品种聚为 一类,而 90 年代的品种又发生了重要的变化,这与Roussel 等[START_REF] Roussel | SSR allelic diversity changes in 480 European bread wheat varieties released from 1840 to 2000[END_REF] 的研究结果相吻合。 说明从 70 年代开始, 欧洲的育种发生了较大的变化。表型研究说明,70 年

  座上所携带的都是最优异的等位变异。如在 6A 染色 体上的 Xcfe273(EST-SSR)引物,303 bp 等位变异无 论对株高、穗粒数、早熟性(抽穗期)的影响都优于 优势等位变异 336 bp,但其比例在欧洲和东亚材料中 都是很低的,分别为 9.43%和 19.56%(表 3) ,因此, 众多品种还有改进的余地。类似的可供育种家参考的 重要引物还有 7BL 上的 Xgpw7596(EST-SSR) ,对株 高、穗粒数、早熟性(抽穗期) ,在 4B、5A、6A、7B 染色体 上发现 6 个影响穗粒数、千粒重、株高、抽穗期、有 效分蘖等重要农艺性状的基因座,其中个别基因座优 势等位变异差异可能与东亚、欧洲品种的分化密切相 关。中国 20 世纪 50~80 年代育成品种在大的聚类上 明显靠近欧洲材料、 而远离中国 50 年代以前的育成品 种和地方品种,与中国的育种实际相吻合。在未来的 小麦育种中,需要通过杂交、回交,对欧洲品种的一 些重要基因座等位变异(基因)进行置换,取其精华, 方能实现"洋为中用"的目的。 致谢:谨以此篇献给中国农业科学院 50 华诞,感谢对 中法小麦合作项目给予过支持和帮助的人们。

Table 1

 1 Geographic distribution, total alleles, rare alleles, mean genetic richness and genetic diversity of the 734 collections after being grouped based on their geographical origin

	地理分组	代号	材料数	总等位变异数	稀有等位变异	∑A i j /loci	H t
	Geographic groups	Code	No. of accessions	Total alleles	Rare alleles	
	欧洲 Europe					
	芬兰 Finland	FIN	10	245	0	2.95	0.42
	瑞典 Sweden	SWE	22	308	81	3.71	0.42
	荷兰 Netherlands	NLD	22	278	74	3.35	0.38
	英国 England	GBR	22	292	75	3.52	0.39
	法国 France	FRA	22	279	88	3.36	0.39
	比利时 Belgium	BEL	22	280	73	3.37	0.39
	德国 Germany	DEU	22	336	106	4.05	0.45
	瑞士 Switzerland	CHE	22	344	94	4.14	0.46
	奥地利 Austria	AUT	22	307	80	3.7	0.42
	捷克斯洛伐克 Czech republic	CZE	22	323	87	3.89	0.44
	波兰 Poland	POL	21	291	44	3.51	0.41
	保加利亚 Bulgaria	BGR	22	329	86	3.96	0.46
	罗马尼亚 Romania	ROM	22	312	89	3.76	0.39
	塞尔维亚 Yugoslavia	YUG	22	309	74	3.72	0.43
	匈牙利 Hungary	HUN	22	324	56	3.9	0.45
	意大利 Italy	ITA	22	299	75	3.6	0.4
	西班牙 Spain	ESP	22	378	109	4.55	0.49
	葡萄牙 Portugal	PRT	10	266	0	3.2	0.46
	总计 Total		371	730	470	8.8	0.46
	东亚 East Asia					
	北京+天津 Beijing+Tianjin	BT	32	357	118	4.3	0.45
	山西 Shanxi	ShanX	18	325	0	3.92	0.46
	河北 Hebei	Hebei	20	333	0	4.01	0.48
	河南 Henan	Henan	29	378	110	4.55	0.49
	陕西 Shanxi	Shxi	20	311	0	3.75	0.45
	山东 Shandong	ShanD	25	343	97	4.13	0.46
	安徽+湖北+浙江 Anhui+Hubei+Zhejiang	AHC	20	275	0	3.31	0.4
	江苏 Jiangsu	Jsu	22	339	96	4.08	0.48
	福建+广东 Fujian+Guangdong	FG	8	222	0	2.67	0.43
	四川+云南+贵州 Sichuan+Yunnan+Guizhou	SYG	19	275	0	3.31	0.42
	黑龙江 Heilongjiang	HLJ	34	355	96	4.28	0.45
	吉林+辽宁+韩国 Jilin+Liaoning+Korea	JLK	16	324	0	3.9	0.49
	甘肃+蒙古 Gansu+Mongolia	GM	27	361	125	4.35	0.44
	青海+西藏 Qinghai+Xizang	QT	11	277	0	3.34	0.48
	新疆 Xinjiang	SinK	10	272	0	3.28	0.48
	日本 Japan	Japan	24	322	89	3.88	0.47
	印度+巴基斯坦+ India+Parkistan+	IPB	28	379	103	4.57	0.5
	缅甸+克什米尔 Myanmar+Kashmir					
	总计	Total		363	716	420	8.61	0.52

黑体表示 Genomic-SSRs 引物及其检测数据,非黑体表示 EST-SSRs 引 物及其检测数据 Bold represents Genomic-SSRs primer and data tested, the others represents EST-SSRs primer and data tested 王兰芬等:欧洲与东亚小麦品种遗传多样性的比较分析 2671

Table 2

 2 Analysis of molecular variance (AMOVA): effect of geographical group

	来源 Source of variation	自由度 df	方差成分 Variance components	变异比例 Variation accounted for(%)
	欧洲、东亚组间 Variation between Europe and Asia	1	1.19 Va***	5.87
	35 组间 Variation among the 35 groups	34	1.92 Vb***	9.48
	组内材料间 Variation within the groups	699	17.16Vc***	84.65
	总体 Total	733	20.28	

*** 差异极显著 P<0.001 *** indicates P<0.001 SSR 的等位变异及其在欧洲、 东亚及 35 组出现的频率 进行了统计分析,发现 42 对(50.6%)SSR 引物(如

Table 4

 4 Genetic diversity between Genomic SSR and EST-SSR

		EST-SSR Genomic-SSR 总体 Total
	检测基因座数 Loci	44	39	83
	总的等位变异数 ∑A ij	184	681	865
	平均等位变异丰富度 ∑A ij /loci	4.18	17.46	10.4
	平均遗传多样性指数 H t	0.28	0.76	0.51

Table 5

 5 Association analysis of 6 SSR loci with agronomic traits

	基因座	染色体	等位变异(bp)及频率 Major alleles and frequency	穗粒数 Kernels/spike	株高 Plant height (cm)
	Loci	Chromosome	欧洲 Europe	中国 China	欧洲 Europe 中国 China	欧洲 Europe	中国 China
	Xgwm149	4BL	153	62.53%	153	42.70%	-	-	-	-
		其它 others	29.11%	其它 others 21.76%	-	-	-	-
	Xgwm415	5AS	131	19.95%	131	19.28%	46.03±0.91	-	86.86±1.89	-
			133	50.67%	133	45.18%	43.65±0.54	-	97.21±1.26	-
	Xgwm186	5AL	125	23.99%	121	50.69%	-	53.79±1.13	-	-
			101	21.02%	其它 others 37.47%	-	50.99±0.83	-	-
	Xcfe273 (EST)	6AS	336	81.40%	336	42.70%	43.64±0.42	50.58±0.79 102.12±1.40	96.65±1.03
			303	9.43%	303	19.56%	50.27±1.40	53.83±1.28	92.91±1.89	79.26±2.07
	Xgpw7592 (EST) 6AS	279	80.32%	279	42.42%	43.59±0.42	50.67±0.80	96.43±1.01	101.91±1.42
			288	8.90%	288	19.01%	51±1.45	53.85±1.31	79.06±2.20	92.45±1.94
	Xgpw7596(EST) 7BL	130	82.75%	130	40.22%	43.94±0.43	49.28±0.72	95.93±1.04	101.57±1.51
			98	7.55%	98	22.59%	49.33±1.58	55.83±1.26	81.36±2.15	93.57±1.69
	基因座 Loci	染色体 Chromosome	有效分蘖 Ears/plant 欧洲 Europe 中国 China	开花期 Flowering time (days) 欧洲 Europe 中国 China	千粒重 TKW (g) 欧洲 Europe 中国 China
	Xgwm149	4BL	9.44±0.21	-	-	182.14±0.41		42.20±0.47
			10.25±0.33	-	-	184.08±0.59		39.41±0.73
	Xgwm415	5AS	-		-	201.59±0.53	-		-	39.292±0.69
			/		-	204.05±0.47	-		-	42.41±0.40
	Xgwm186	5AL	-		-	206.10±0.62	183.91±0.46	34.57±0.54	
			-		-	200.19±0.54	181.05±0.48	36.42±0.50	
	Xcfe273 (EST)	6AS	9.84±0.19	8.37±0.19	203.92±0.35	184.25±0.42		
			8.42±0.50	6.89±0.26	197.71±0.83	179.81±0.43		
	Xgpw7592 (EST)	6AS	9.83±0.19	8.32±0.19	203.84±0.36	184.21±0.43		
			8.24±0.51	6.86±0.27	197.85±0.88	179.78±0.43		
	Xgpw7596(EST)	7BL			8.28±0.20	203.82±0.35	184.20±0.45	-	39.80±0.45
					7.03±0.23	196.43±0.66	180.26±0.38	-	43.67±0.74