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50 
880077 894620 887377 887983 1.00 0.11 0.98 0.15 0.25 
880077 894620 883504 884041 1.00 0.11 0.77 0.10 0.17 

2518235 2520863 2518254 2519292 0.67 0.43 0.75 0.57 0.64 

90 
880077 894620 887377 887983 1.00 0.11 0.98 0.15 0.25 
880077 894620 883504 884041 0.50 0.11 0.36 0.10 0.13 

2518235 2520863 2518254 2519292 0.67 0.29 0.75 0.38 0.52 
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