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Ｓｔｒａｉｎｓ Ｇｅｎｅｂａｎｋｃｏｄｅｓ Ⅰ Ⅱ Ⅲ Ⅳ Ⅴ Ⅵ
Ｈ１Ｎ１（１） Ａ／ＧｕａｎｇｚｈｏｕＳＢ／０１／２００９（Ｈ１Ｎ１） ７ ５９ ６ ０ ４８ ４
Ｈ１Ｎ１（２） Ａ／Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ／５０６／２００６（Ｈ１Ｎ１） ７ ５８ ７ ０ ４９ ４
Ｈ１Ｎ１（３） Ａ／ｓｗｉｎｅ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／１／２０１０（Ｈ１Ｎ１） ５ ５２ ５ ２ ４０ １
Ｈ１Ｎ１（４） Ａ／ｓｗｉｎｅ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／１１／２００９（Ｈ１Ｎ１） ６ ５５ ３ ４ ４４ ３
Ｈ１Ｎ１（５） Ａ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／１５１３／２０１２（Ｈ１Ｎ１） ７ ５７ ５ ０ ４６ ４
Ｈ３Ｎ２（１） Ａ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／５２２／２００９（Ｈ３Ｎ２） ５ ５８ ８ ３ ３４ ６
Ｈ３Ｎ２（２） Ａ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／４７２／２００９（Ｈ３Ｎ２） ５ ５６ ６ ２ ３５ ６
Ｈ３Ｎ２（３） Ａ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／９３／２００８（Ｈ３Ｎ２） ５ ５３ ７ ３ ３４ ６
Ｈ３Ｎ２（４） Ａ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／５７８／２００８（Ｈ３Ｎ２） ５ ５４ ７ ３ ３４ ６
Ｈ３Ｎ２（５） Ａ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／５６０／２００９（Ｈ３Ｎ２） ５ ５８ ８ ３ ３４ ６
Ｈ５Ｎ１（１） Ａ／Ｇｏｏｓｅ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／１／９６（Ｈ５Ｎ１） ８ ５０ ６ ６ ３９ ３
Ｈ５Ｎ１（２） Ａ／ｄｕｃｋ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／２３／２００４（Ｈ５Ｎ１） ５ ５２ ５ ６ ４８ ５
Ｈ５Ｎ１（３） Ａ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／１／２００６（Ｈ５Ｎ１） ６ ４８ ６ ６ ４５ ５
Ｈ５Ｎ１（４） Ａ／Ｇｏｏｓｅ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／３／９７（Ｈ５Ｎ１） ８ ５３ ７ ７ ４１ ３
Ｈ５Ｎ１（５） Ａ／ｐａｒｒｏｔ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／Ｃ９９／２００５（Ｈ５Ｎ１） ８ ５２ ８ ７ ４５ ４
Ｈ７Ｎ９（１） Ａ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／０５／２０１３（Ｈ７Ｎ９） ５ ４９ １１ ４ ３９ １
Ｈ７Ｎ９（２） Ａ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／０４／２０１３（Ｈ７Ｎ９） ５ ４９ １１ ４ ３９ １
Ｈ７Ｎ９（３） Ａ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／０３／２０１３（Ｈ７Ｎ９） ５ ４８ １２ ４ ４０ １
Ｈ７Ｎ９（４） Ａ／ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／２５／２０１３（Ｈ７Ｎ９） ５ ４４ １０ ４ ３８ １
Ｈ７Ｎ９（５） Ａ／ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／３０／２０１３（Ｈ７Ｎ９） ５ ４２ １０ ４ ３８ １
Ｈ９Ｎ２（１） Ａ／ｃｈｉｃｋｅｎ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／ＬＹ／２０１０（Ｈ９Ｎ２） ５ ４９ ４ １１ ４０ ５
Ｈ９Ｎ２（２） Ａ／ｃｈｉｃｋｅｎ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／ＢＬ／２０１０（Ｈ９Ｎ２） ５ ４４ ５ １０ ３６ １
Ｈ９Ｎ２（３） Ａ／ｃｈｉｃｋｅｎ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／６／９７（Ｈ９Ｎ２） ６ ４７ ５ ９ ４３ ２
Ｈ９Ｎ２（４） Ａ／ｃｈｉｃｋｅｎ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／５６／０１（Ｈ９Ｎ２） ７ ４９ ７ ５ ４１ ２
Ｈ９Ｎ２（５） Ａ／ｃｈｉｃｋｅｎ／Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ／５／９７（Ｈ９Ｎ２） ６ ４５ ６ ９ ４１ ３
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ｎｏｍｉｃｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ，ａｎｄｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｃａｎｎｏｔｒｅｆｌｅｃｔｔｈｅｅｓｓｅｎｔｉａｌ
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ｔｉｏｎａｎｄｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｂａｓｅｄｏｎｈｏｓｔ，ｗｈｉｃｈｉｓｔｈｅ
ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｂａｓｉｓｏｆＢＬＳＯＭ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ．Ｔｈｅｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓ
ｇｒｏｗｔｈｄｅｐｅｎｄｓｏｎｍａｎｙｈｏｓｔｆａｃｔｏｒｓｓｕｃｈａｓｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓ，ａｍｉｎｏ
ａｃｉｄｓａｎｄｔＲＮＡ，ｗｈｉｌｅａｖｏｉｄｉｎｇｔｈｅａｎｔｉｖｉｒａｌｍｅｃｈａｎｉｓｍｏｆｈｏｓｔ
ｓｕｃｈａｓｔｈｅａｃｔｉｏｎｏｆａｎｔｉｂｏｄｉｅｓ，ｃｙｔｏｔｏｘｉｃＴｃｅｌｌｓ，ｉｎｔｅｒｆｅｒｏｎａｎｄ
ＲＮＡｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｃｅ，ｔｈｅｒｅｂｙｆｏｒｍｉｎｇｕｎｉｑｕｅｈｏｓｔｄｅｐｅｎｄｅｎｃｅｏｆ
ｇｅｎｅｓｔｒｕｃｔｕｒｅ．Ｈｏｗｅｖｅｒ，ｗｅｏｆｔｅｎｃａｎｎｏｔｄｒａｗｔｈｅｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎｏｆ
ｈｏｓｔｄｅｐｅｎｄｅｎｃｅｆｒｏｍｔｈｅｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅＢＬＳＯＭ，ａｎｄｔｈｅｔｅｔｒａ
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅＢＬＳＯＭｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｅｆｆｅｃｔｂａｓｅｄｏｎｈｏｓｔｉｓｇｏｏｄ．Ｔｈｅ
ｒｅｓｕｌｔｓｆｒｏｍＴａｂｌｅ２，Ｆｉｇ．３，Ｔａｂｌｅ３ｓｈｏｗｔｈａｔｅｘｃｅｐｔＨＡｇｅｎｅｓ，
ａｌｌ８ｇｅｎｅｔｉｃｆｒａｇｍｅｎｔｓｃａｎｂｅｕｓｅｄｆｏｒＢＬＳＯＭａｎａｌｙｓｉｓ．

Ｆｉｇ．２　ＤｉｓｔａｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎａｄｊａｃｅｎｔＢＬＳＯＭｎｅｕｒｏｎｓｆｏｒｓｏｍｅａｖｉａｎ
ｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓｓｔｒａｉｎｓｐｒｅｖａｌｅｎｔｉｎＧｕａｎｇｄｏｎｇ

Ｔａｂｌｅ２　ＢＬＳＯＭｔｒａｉｎｉｎｇｓｔｅｐｓａｎｄｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓｆｏｒｓｏｍｅａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓｓｔｒａｉｎｓｐｒｅｖａｌｅｎｔｉｎＧｕａｎｇｄｏｎｇ
Ｎｕｍｂｅｒｏｆｔｒａｉｎｉｎｇｓｔｅｐｓ Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓ

１０ ３６ １ ４ ３６ ３６ １
３０ ３１ １ １２ ３６ ２５ ６
５０ ３６ １ ２３ ３５ ２４ １
１００ １３ ３５ ６ ５ １９ ３６
２００ ２１ １２ １ ３１ ４ ３６
５００ ３３ ９ ６ ２４ ２５ １
１０００ １ １２ ２８ ３１ ９ ３６

Ｆｉｇ．３　ＢＬＳＯＭ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｍａｐｆｏｒｓｏｍｅａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓ
ｓｔｒａｉｎｓｐｒｅｖａｌｅｎｔｉｎＧｕａｎｇｄｏｎｇ

Ｔａｂｌｅ３　ＢＬＳＯＭｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓｆｏｒｓｏｍｅａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓｓｔｒａｉｎｓ
ｐｒｅｖａｌｅｎｔｉｎＧｕａｎｇｄｏｎｇ

Ｔｙｐｅ Ｎａｍｅｏｆｔｈｅｓｔｒａｉｎ

１ Ｈ１Ｎ１（１），Ｈ１Ｎ１（２），Ｈ１Ｎ１（４），Ｈ１Ｎ１（５）

２ Ｈ３Ｎ２（１），Ｈ３Ｎ２（２），Ｈ３Ｎ２（３），Ｈ３Ｎ２（４），Ｈ３Ｎ２（５）

３ Ｈ５Ｎ１（１），Ｈ５Ｎ１（２），Ｈ５Ｎ１（３），Ｈ５Ｎ１（４），Ｈ５Ｎ１（５）

４ Ｈ７Ｎ９（１），Ｈ７Ｎ９（２），Ｈ７Ｎ９（３），Ｈ７Ｎ９（４），Ｈ７Ｎ９（５）

５ Ｈ９Ｎ２（１），Ｈ９Ｎ２（３），Ｈ９Ｎ２（４），Ｈ９Ｎ２（５）

６ Ｈ１Ｎ１（３），Ｈ９Ｎ２（２）

Ｆｉｇ．４　ＢＬＳＯＭ ｍａｐｆｏｒｔｈｅｔｅｓｔｓａｍｐｌｅｓｃｏｎｃｅｒｎｉｎｇＨＡｇｅｎｅｓｏｆ
ａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓｉｓｏｌａｔｅｄｉｎＧｕａｎｇｄｏｎｇＰｒｏｖｉｎｃｅ

３．３　ＢＬＳＯＭ ｓｏｆｔｗａｒｅｔｏｏｌ，ｐａｒａｍｅｔｅｒａｎｄｓｈｏｒｔｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｆｒａｇｍｅｎｔｓｅｌｅｃｔｉｏｎ　Ｔｈｅｎａｔｕｒａｌｓｅｌｅｃｔｉｏｎｏｆａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓ
ｇｅｎｅｃｏｄｏｎｈａｓｐｒｅｓｓｕｒｅｏｎａｌｌ８ｆｒａｇｍｅｎｔｓｗｈｉｃｈｃａｎｂｅｕｓｅｄｆｏｒ
ＢＬＳＯＭａｎａｌｙｓｉｓｔｏｏｂｔａｉｎｇｅｎｅｔｉｃｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓａｎｄｈｏｓｔｐｒｅｆｅｒ
ｅｎｃｅｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ．ＴｅｔｒａＢＬＳＯＭｃａｎｃｌｅａｒｌｙｄｉｖｉｄｅｔｈｅｈｕｍａｎｉｎ
ｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓｆｒｏｍｓｗｉｎｅｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｒｅｇｉｏｎａｎｄ
ｃｏｌｏｒ，ａｎｄｔｈｅｈｉｇｈｒｉｓｋｓｔｒａｉｎｌｏｃａｔｅｄｉｎｔｈｅｂｏｒｄｅｒｂｅｔｗｅｅｎｔｗｏ
ｒｅｇｉｏｎｓｄｕｅｔｏｔｈｅｖａｒｉａｔｉｏｎｃａｎｂｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ．ＦｒｏｍＦｉｇ．３，ｗｅｃａｎ
ｃｌｅａｒｌｙｓｅｅｔｈａｔｔｈｅｓｔｒａｉｎｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＨ３Ｎ２ａｎｄＨ７Ｎ９ｉｓｃｏｎｓｉｓｔ
ｅｎｔ，ａｎｄｔｈｅｒｅｉｓｓｔｒａｉｎｖａｒｉａｔｉｏｎｆｏｒＨ９Ｎ２，Ｈ５Ｎ１ａｎｄＨ１Ｎ１．Ｉｎ
ｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，６ｋｉｎｄｓｏｆｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｆｒａｇｍｅｎｔｓａｒｅｓｅｌｅｃｔｅｄｆｏｒ
ＢＬＳＯＭａｎａｌｙｓｉｓ，ａｎｄｔｈｅｍａｉｎａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｓｔｒａｉｎｓｃａｎｂｅｉｄｅｎ
ｔｉｆｉｅｄ．Ｗｈｅｎｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｔｒａｉｎｉｎｇｓｔｅｐｓｉｓｍｏｒｅｔｈａｎ１００，ｔｈｅｅｆ
ｆｅｃｔｉｖｅｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｅｆｆｅｃｔｉｓｇｅｎｅｒａｔｅｄ（Ｔａｂｌｅ２）．Ｔｈｅｎｅｕｒｏｎｓｉｎ
ｔｈｅｕｐｐｅｒｒｉｇｈｔｃｏｒｎｅｒａｒｅｄｉｓｔａｎｔ（Ｆｉｇ．２），ａｎｄｔｈｅｔｅｓｔｓａｍｐｌｅｓ

３０１ＣｈｕｎｊｉａｎＴＩＡＮｅｔａｌ．ＤｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆＮｅｕｒａｌＮｅｔｗｏｒｋｆｏｒＢＬＳＯＭＣｌｕｓｔｅｒｉｎｇｏｆＨＡＧｅｎｅｓｏｆＡｖｉａｎＩｎｆｌｕｅｎｚａＶｉｒｕｓｅｓＩｓｏｌａｔｅｄｉｎＧｕａｎｇｄｏｎｇＰｒｏｖｉｎｃｅ



ａｒｅｅｖｅｎｌｙｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ（Ｆｉｇ．４）．Ｔｈｅｍｅｔｈｏｄｓａｎｄｓｏｆｔｗａｒｅｓｔｈａｔ
ｃａｎｈａｎｄｌｅｌａｒｇｅｄａｔａｓｅｑｕｅｎｃｅｓｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓｌｙａｒｅｆｏｒｆｕｒｔｈｅｒ
ｓｔｕｄｙ．ＢＬＳＯＭｉｓｕｓｅｄｔｏａｎａｌｙｚｅｔｈｅｈｏｓｔｄｅｐｅｎｄｅｎｃｅｏｎｏｌｉｇｏｎｕ
ｃｌｅｏｔｉｄｅ，ｉｄｅｎｔｉｆｙｓｅｑｕｅｎｃｅｖａｒｉａｔｉｏｎｄｉｒｅｃｔｉｏｎｉｎｈｕｇｅｇｅｎｅｄａｔａ，
ａｎｄｍｏｎｉｔｏｒｈｉｇｈｒｉｓｋｓｔｒａｉｎｓｏｆａｎｉｍａｌｓａｎｄｈｕｍａｎｓ，ｔｈｕｓｉｔｉｓａｎ
ｉｍｐｏｒｔａｎｔｉｓｓｕｅｏｎｖｉｒａｌｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎｓｔｕｄｙ［９］．Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄ
ｙ，ｔｈｅｒｅｉｓｌａｒｇｅｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎＨ５Ｎ１，ａｎｄＢＬＳＯＭｍａｐｉｓｓｉｇｎｉｆｉ
ｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔ（Ｆｉｇ．３）．Ｔｈｅｒｅｉｓａｎｅｅｄｔｏｃｏｎｄｕｃｔｆｕｒｔｈｅｒｓｔｕｄ
ｉｅｓｏｎｔｈｅｕｓｅｏｆＢＬＳＯＭａｓｖｉｒｕｓｗａｒｎｉｎｇａｎｄｔｒａｃｅａｂｉｌｉｔｙｔｏｏｌ．

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ
［１］ＳＯＮＧＪＤ，ＺＨＵＤＧ，ＹＵＡＮＬＰ，ｅｔａｌ．Ｅｔｉｏｌｏｇｙａｎａｌｙｓｉｓｏｆａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎ
ｚａｐａｔｈｏｇｅｎｆｒｏｍｔｈｅｌｉｖｅｐｏｕｌｔｒｙｍａｒｋｅｔｉｎＪｉａｎｇｍｅｎＲｅｇｉｏｎｄｕｒｉｎｇ２０１１
－２０１３［Ｊ］．ＧｕａｎｇｄｏｎｇＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｎｉｍａｌａｎｄＶｅｔｅｒｉｎａｒｙＳｃｉｅｎｃｅ，２０１４，
３１（６）：６－９．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［２］ＬＵＱＦ，ＣＡＯＪＷ，ＦＥＮＧＸＨ，ｅｔａｌ．Ｅｔｉｏｌｏｇｙａｎａｌｙｓｉｓｏｆａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａ
ｐａｔｈｏｇｅｎｆｒｏｍｔｈｅｌｉｖｅｐｏｕｌｔｒｙｍａｒｋｅｔｉｎＪｉａｎｇｍｅｎＲｅｇｉｏｎｄｕｒｉｎｇ２０１１－
２０１３［Ｊ］．ＧｕａｎｇｄｏｎｇＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｎｉｍａｌａｎｄＶｅｔｅｒｉｎａｒｙＳｃｉｅｎｃｅ，２０１４，３９
（４）：１８－１９．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［３］ＬＵＥＪ，ＣＨＥＮＹＹ，ＬＩＵＪＷ，ｅｔａｌ．Ｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓｏｎｔｈｅｏｃｃｕｐａ
ｔｉｏｎａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｅｘｐｏｓｅｄｔｏａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓａｎｄｃｏｎｔａｍｉｎａｔｉｏｎｉｎ
ｍａｒｋｅｔｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｏｆＧｕａｎｇｚｈｏｕｃｉｔｙｉｎ２０１３［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆ
ＰｅｓｔＣｏｎｔｒｏｌ，２０１４，３０（９）：９８０－９８４．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［４］ＬＵＪＹ，ＬＵＥＪ，ＬＩＫＢ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｎａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅａ
ｍｏｎｇｏｃｃｕｐａｔｉｏｎａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｉｎｐｏｕｌｔｒｙｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｉｎＧｕａｎｇｚｈｏｕｆｒｏｍ
２０１１ｔｏ２０１２［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｅｓｔＣｏｎｔｒｏｌ，２０１３，２９（６）：５９１－
５９３．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［５］ＺＨＵＢＬ，ＨＵＡＮＧＧＨ，ＭＡＩＷ，ｅｔａｌ．Ｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓｏｎｔｈｅｈｉｇｈ
ｒｉｓｋｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｎｄｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｏｆａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｉｎＺｈａｏｑｉｎｇ，２０１１－

２０１２［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌＯｆＴｒｏｐｉｃａｌＭｅｄｉｃｉｎｅ，２０１４，１４（１）：１１５－１１７．（ｉｎ
Ｃｈｉｎｅｓｅ）．

［６］ＬＩＧＷ，ＹＡＮＺＱ，ＬＩＡＯＣＴ，ｅｔａｌ．Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓｏｆｈｅｍａｇｇｌｕｔｉ
ｎｉｎｇｅｎｅｓｏｆＨ９Ｎ２ｓｕｂｔｙｐｅａｖｉａｎｉｎｆｌｕｅｎｚａｖｉｒｕｓｅｓｉｓｏｌａｔｅｄｉｎＧｕａｎｇｄｏｎｇ
ａｎｄＧｕａｎｇｘｉｐｒｏｖｉｎｃｅｓｄｕｒｉｎｇ２０１１－２０１２［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＶｅｔｅｒｉ
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