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Ｇｕａｎｇｔｏｕ８５３ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １ Ｘｉｄａｏ１６ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １ １
Ｇｕａｎｇｔｏｕｄａｄａｏ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １ １ Ｘｉｈｏｎｇｋｅ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １ １
Ｈｅｉｄａｏ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １ Ｘｉａｎｇｊｉｎｇｄａｏｎｕｏ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １
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Ｈｏｎｇｋｅｎｕｏ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １ Ｘｉａｎｇｚｈｕｎｕｏ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １
Ｈｏｎｇｋｅｎｕｏ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １ Ｘｉａｎｇｚｈｕｎｕｏｘｕａｎ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １
Ｈｏｎｇｍａｎｇｎｕｏ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １ １ Ｘｉａｏｈｏｎｇｚａｏ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １
Ｈｏｎｇｍａｎｇｘｉａｎｇｊｉｎｇｄａｏｎｕｏ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １ Ｘｉａｏｌｕｏｈａｎ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １ １
Ｈｏｎｇｍｕｘｉｑｉｕ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １ Ｘｉａｏｌｕｏｈａｎｈｕａｎｇ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １
Ｈｕａｎｇｊｉｎｇｄａｏ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １ １ Ｘｉａｏｍａｉ２ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １ １
Ｊｉｊｉａｏｈｏｎｇ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １ Ｘｉａｏｑｉｎｇｚｈｏｎｇ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １ １
Ｊｉｊｉｎｇｄａｏ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １ １ Ｘｉｅｋｅｈｕａｎｇ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １ １
Ｊｉａｎｇｂｅｉｎｕｏ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １ Ｙａｎｈｏｎｇｄａｏ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １ １
Ｊｉａｎｇｘｉｎｕｏ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １ Ｙａｎｇｆｅｉｌａｉｆｅｎｇ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １
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Ｌａｏｈｕａｎｇｄａｏ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １ １ Ｚｈｏｕｊｉａｄａｏ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １ １
Ｌａｏｈｕａｎｇｄａｏ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １
Ｌａｏｗａｎｄａｏ Ｊａｐｏｎｉｃａｒｉｃｅ １ １
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Ｘｕｅｌｉｑｉｎｇｎｕｏｄａｏ Ｇｌｕｔｉｎｏｕｓｒｉｃｅ １ １ １ Ｙａｎｇｎｕｏｄａｏ Ｊａｐｏｎｉｃａｇｌｕｔｉｎｏｕｓｒｉｃｅ １
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Ｊｉａｎｇｙｉｎｚａｏ Ｉｎｄｉｃａｒｉｃｅ １ Ｄｕｚｉｘｉａｎｄａｏ Ｉｎｄｉｃａｒｉｃｅ １
Ｚａｏｈｏｎｇｌｉａｎ Ｉｎｄｉｃａｒｉｃｅ １ １ Ｗｕｊｉａｎｇｇｕａｎｇｚａｏ Ｉｎｄｉｃａｒｉｃｅ １
Ｊｉａｎｌｉｚｉ Ｉｎｄｉｃａｒｉｃｅ １ Ｂａｓｈｉｒｉｚａｏ Ｉｎｄｉｃａｒｉｃｅ １ １
Ｔａｉｈｕｌｉｕｓｈｉｚｉ Ｉｎｄｉｃａｒｉｃｅ １ Ｗａｎｊｉｎｘｉａｎｄａｏ Ｉｎｄｉｃａｒｉｃｅ １
Ｂａｓｈｉｚｉ Ｉｎｄｉｃａｒｉｃｅ １ Ｔａｉｈｕｘｉａｎｄａｏ Ｉｎｄｉｃａｒｉｃｅ １
Ｗｕｊｉａｎｇｘｉａｎｄａｏ Ｉｎｄｉｃａｒｉｃｅ １ １
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