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台湾台北県産及び

日本産ウェステルマソ肺吸虫アイソザイムの

集団遺伝学的研究

ウェステルマソ肺吸虫３倍体の起源についての考察一

吾妻健'）波部軍久２１横Ⅱ|宗雄3）

(昭和62年５月30日受領）

要旨

１．本研究では台湾台北県産（以下台湾産と略す）及び日本産のウェステルマン肺吸虫の２倍体に

ついて集団遺伝学的観点からデンプルゲル電気泳動を用いて分析し，日本産の３倍体と比較し

て，３者の類縁関係を検討した。分析に用いた酵素はＡＫ，ＥＳＴ，ＧＤＨＧＯＴ，GPI，ＧＰＴ，

G6PD,ＨＫ,ＬＡＰ,ＭＤＨ(ＭＤｌＷ，‐ﾉﾉ),ＭＥ,ＰＧＭ,６PGD,ＴＯ(７０－/,-ﾉﾉ)の14種類，16遺伝子座

である。

2．日本産の秋田及び干葉の両集団は変異性に乏しく，平均のheterozygosity（百）は，それぞれ

0.000,0.031であったが，台湾産では４遺伝子座（25％）で多型がみられ，ＨＭ､116と高く極め

て変異性に富んでいた。これらの多型的遺伝子座での観察遺伝子型頻度は，Hardy-weinberg平衡
の法則から期待される頻度と一致した。

3．台湾産と日本産の２倍体について，集団間の遺伝的類縁関係を量的に表す指標であるNeiの遺
伝距離Ｄを求めると平均万は0.1134であった。

4．台湾産の２倍体と日本産３倍体を比較すると，２つの遺伝子座ＧＯＴ及びＰＧＭにおいて，日本

産の２倍体には存在しないいくつかの共通遺伝子が見出された。このことから台湾産は日本産３

倍体の起源と考えられる未知の種と極めて近い関係にあることが示唆された。

Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：Iungfluke，Ｐａ７ａｇｏ"〃"szueste7wzα〃i，triploid，isozyme，

enzymeelectrophoresis，populationgenetics

緒ロ 個体がどの集団（４集団）においてもヘテロの状態で

あったことを報告したが（Agatsuma＆Habe,1985)，こ

の数値は，今まで報告されてきた多くの生物種の

heterozygosityの平均が約10％であることを考慮すると

(Nei,1972)，極めて高い値であることから，単純な突然

変異の蓄積により生じたと考えるよりは，むしろ近縁種

間あるいは亜種間などにおける雑種形成，即ちゲノムの

導入にもとづくものと解釈した方が妥当であると論じた。

この解釈はHiraietaJ．（1985）の独立に行なった染色体

の研究によっても支持された。すなわち彼らはＣバンド

パターンを分析して，日本産および韓国産の３倍体が異

質３倍体であることを証明した。以来我々は，日本産

ウェステルマン肺吸虫の３倍体が外部からのゲノムの導

入を伴って生じたとの作業仮説を下に，その起源である

と考えられる未知の近縁種を追及している。

今回は，台湾産の２倍体のｌ集団並びに日本産の２倍

体及び３倍体のいくつかの集団の酵素を分析し，比較検

討したので，その結果を報告する。

最近，我々(吾妻・波部）は，日本産ウェステルマン肺

吸虫の２倍体と３倍体の15種類の酵素（18遺伝子座）を

デンプルゲル電気泳動法により比較したところ，その１８

遺伝子座のうち５遺伝子座（､/Ａ，ＧＯＴ，〃Ｋ，ＬＧＣ－３，

PGM）において，３倍体の泳動パターンが常に２倍体の

ものと異なることを見出した（Agatsuma＆Habe，

1985)。さらに３倍体では，韓国産も含めて集団内にも

集団間にも全く変異がみられないことが分かり，この３

倍体の起源はさほど古くないものと推定した。そして，

日本各地に見られる多くの３倍体集団は，おそらく終宿

主である哺乳動物の移動に伴って，最近急激に分布を拡

大したものと考えた（Agatsuma＆Habe,未発表)。

また，我々は，３倍体において調査した18遺伝子座の

うち５遺伝子座で，即ち約27％の遺伝子座で，すべての
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材料及び方法

台湾産のウェステルマン肺吸虫２倍体は台湾の台北県

泰平（ＴＰ）のミヤザキサワガニ（GeotMP伽Ｓａ

ｍｙａｚａ賊）より採集した。日本産の２倍体は，秋田県の

西木村（ＡＫ)，千葉県の大多喜町（CB)，三重県の伊賀

地方（ＭＥ)，及び大分県の院内（ＯＴ）より採集したサワ

ガニ（Geot雌ＷＺｚ４ｓａｄｅ/Zαα"i）から，また３倍体は長崎

県の対馬より採集したモクズガニ（Ｅγjoc"iγノapo"た

２４s）から得た。採集したメタセルカリアは，イヌに経口

的に投与し、200日～300日後に成虫を回収した。各地域

におけるウェステルマン肺吸虫の染色体の核型は，

Terasaki（1977；1980)，波部・宮崎（1982)，杉山ら

(1983),HiraietaJ．（1985）及びＫａｎａｚａｗａｅｔａＬ(1986）

により確認されている。今回調査した酵素は次の14種類

である：Adenylatekinase（ＡＫ：ＥＣ２７．４３),esterase

(ＥＳＴ：ＥＣ３．１．Ｌｌ)，glucosephosphateisomerase

(GPI：ＥＣ５．３１９)，glucose-6-phosphatedehydrogena-

se（Ｇ６ＰＤ：ＥＣｌｌｌ４９)，glutamatedehydrogenase

(ＧＤＨ：ＥＣＬ４１３)，glutamicoxaloacetictransamin-

ase（ＧＯＴ：ＥＣ２６Ｌｌ)，glutamicpyruvatetransam-

inase（ＧＰＴ：ＥＣ２６１２)，hexokinase（ＨＫ：ＥＣ２７．

１１)，leucineaminopeptidase（ＬＡＰ：ＥＣ３．４１」)，

malatedehydrogenase（ＭＤＨＥＣｌｌｌ３７)，malic

enzyme（ＭＥ：ＥＣＬｌｌ４０)，phosphoglucomutase

(ＰＧＭ：ＥＣ２７．５１)，６－phosphogluconatedehydroge-

nasｅ（6ＰＧＤ:ＥＣＬ１１．４４)，tetrazoliumoxidase（ＴＯ：

ＥＣＬｌ５１１)。各酵素につき調べた個体数，泳動条件及

び泳動バッファーは，Table1,2及び３に示してある。酵

ＴａｂｌｅｌＴｈｅｅｘａｍｉｎｅｄｎｕｍｂｅｒｏｆｔｈｅＰαγαｇｏ"z、"szueste7wzα〃ｉｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｆｒｏｍ６
●

localitiesofJapanandTaiwan
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＊：diploids

．：triploid

Ｔａｂｌｅ２ＥＩｅｃｔｒｏｄｅａｎｄｇｅｌｂｕｆｆｅｒｓｕｓeｄｉｎｔｈｅｐｒｅｓｅｎｔｓｔｕｄｙ

Sｙｓｔｅｌｎ ＥＩｅｃｔｒｏｄｅｂｕｆｆｅｒ Ｇｅｌｂｕｆｆｅｒ

ＴＣ ０．２５Ｍ

０．２５Ｍ

０．０４Ｍ

０．００６Ｍ

Tris

Citrate

Citrate

N(3-aminopropyl)-Inorpholine

ＤｉｌｕｔｅｌＯＯｍｌ

ｏｆｅｌｅｃｔｒｏｄｅｂｕｆｆｅｒｔｏｌｌｉｔｅｒ

ＯＯＯ５ＭＣｉｔｒａｔｅ

０．００８ＭＮ(3-aminopropyl)-morpholine

ＡＣ
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Table3Electroohoreticconditionｓｆｏｒｅａｃｈｅｎｚｙｍｅｅｘａｍｉｎｅｄ

ConditionsSｙｓｔｅｌｎ Ｅｎｚｙｍｅｓ
ｈ
ｈ
ｈ
ｈ
ｈ
ｈ

５
５
６
６
５
６

１

Ｍ
Ｍ
Ｍ
Ｗ
ｍ
Ｍ

３
３
５
２
５
３

０
０
５
０
０
０

ＡＫ，ＧＰＴ，ＨＫ

ＰＧＭ

ＧＰＩ

ＧＯＴ，ＤＩＡ，ＥＳＴ，ＬＡＰ

ＧＤＨ,MDH,6PGUTO

G6PD，ＭＥ

ｃｕｒｒｅｎｔｃｏｎｓｔ、

ｃｕｒｒｅｎｔｃｏｎｓＬ

ｃｕｒｒｅｎｔｃｏｎｓｔ、

ｖｏｌｔａｇｅｃｏｎｓｔ・

ｃｕｒｒｅｎｔｃｏｎｓＬ

ｃｕｒｒｅｎｔｃｏｎｓｔ．

SＩ

Ｓ１３

Ｓ１８

Ｐｏｕｌｉｋ

ＴＣ

ＡＣ

酵素の泳動パターンは次の通りである。

ＧＯＴ：５つの遺伝子型が見出され，３つの対立遺伝子

(GoMGot-6,Got-c）が確認された（Figl)。最も高い

頻度をもった遺伝子型はCot-α／Got-aであった(Table

4)。各対立遺伝子頻度はＴａｂｌｅ５に示されている。本酵

素はへテロが３本のバンドを示すことからダイマーと考

えられた。

ＧＰ／：３つの遺伝子型，２つの対立遺伝子（Gpi-a，

GPi-6）が確認され，遺伝子頻度はそれぞれ0.671,0.329

であった（Ｔａｂｌｅ４及び５）。泳動パターンからＧＯＴ同

様ダイマーと推定された（Fig.２)。

〃Ｋ：３つの遺伝子型，２つの対立遺伝子（〃た-α，

〃肋）が見出され,それらの頻度はそれぞれ0.740,0.260

であった（Ｆｉｇｌ)。

ＰＧＭ：極めて高度の多型現象を示し，少なくとも１０

種類の遺伝子型，５つの対立遺伝子がみとめられた

(Ｆｉｇ３)。最頻度遺伝子型はPgm-6／Pgm-eであり，最

頻度遺伝子は対立遺伝子《wPgm-e”であった（Ｔａｂｌｅ４

及び５）。

これら４つの多型的遺伝子座における遺伝子型頻度が

Hardy-Weinberg平衡の法則に従うかどうかをX2testを

用いて検定した結果，各遺伝子座ともこの法則に従うこ

とがわかり，ランダムな交配が行われていることが示さ

れた。

ｂ、日本産２倍体集団の遺伝的構造

秋田産の集団は，調査個体数は少なかったが，すべて

の遺伝子座でmonomorphicであった。千葉産では，

ＧＰ/のみ多型を示し，台湾産と同一の対立遺伝子Gpi-a，

GPi-6を保有していた。三重産及び大分産の集団につい

てはすでに発表しているが（Agatsuma＆Habe，1985)，

今回，再調査を試みたところ，既報と同様の結果が得ら

れた。すなわち三重産ではＧＰ/とＰＧＭの両遺伝子座で

多型が見出され遺伝子頻度も既報とほぼ一致した（Tab-

Ie4及び５，Ｆｉｇ．４)。また大分産も既報と同様，すべて

の遺伝子座でmonomorphicであった。今回新しく調査し

た３酵素glucose-6-phosphatedehydrogenasｅ（G6PD)，

glutamic-pyruvatetransammase（ＧＰＴ),６－phosphogluc-

素の発色法は，ShawandPrasad（1970)及びAgatsuma

andHabeU985)に従った。

成績

ａ・台湾産２倍体集団の遺伝的構造

調査した14酵素-16遺伝子座（ＴＯおよびＭＤＨが２つ

の遺伝子座に支配されている）のうち，４つの酵素遺伝

子座，ＣＯ７，Ｇ円,ＨＫ,ＰＣＭが多型を示した。残りの１２

遺伝子座のうち70-Ｊを除いた１１遺伝子座は全て

monomorphicで日本産のものと同一の対立遺伝子に固

定していた。また，７０－〃の遺伝子座のみ日本産とは異

なった対立遺伝子に固定していた。多型を示した４つの

rll
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FiglEIectrophoreticpatternsoftｈｅＧＯＴａｎｄ

ＨＫｉｓｏｚｙｍｅｓｉｎｔｈｅＴａｉｗａｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｏｆ

Ｐａ７ａｇｏ"i、"ｓ加este7mα〃ｊ、Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｓｈｏｗｓ

ｐｒｅｓｕｍｐｔｉｖｅｇｅｎｏｔypesforindMdualisozyme

pattems；ｆｏｒGOT，ｌ：Got-α／Got-a，２:Got-α
／Got－６，３:Got-α／Got-c，４:Got-6／Got-c，５：
Oot-c／Got-c，ａｎｄｆｏｒＨＫ，ｌ：〃ん-α／"んα’２：

〃ん-α／肌-c’３:HII2-c／"h-cOorigi"Ｔ舵αγγｏＬｕ

ｓ/zozUseJect7ophoγeticdi7ectio〃．
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Table4Genotypefrequenciesof4enzymelociin6differentpopulationsofdiploidandtriploidP、

Lueste7wzα"ｉｆｒｏｍＪａｐａｎａｎｄＴａｉｗａｎ

Japan Ｔａｉｗａｎ｡ＯＤｕｌａｔｉＯ

ＡＴＣＢＭＥＯＴＴＭ ＴＰ、［ＶＤｔ

ＧＯＴ

ａ/ａ

ａ/ｂ

ａ/ｃ

ｂ/ｃ

ｂｍ

ａ/a/b＊

ＧＰＩ

ａ/ａ

ａ/ｂ

ｂ/ｂ

ａ/a/a＊

ＨＫ

ａ/ａ

ａ/ｃ

ｃ/Ｃ

ａ/a/b＊

ＰＧＭ

ａ/ａ

ａ/ｂ

ｂ/ｂ

ｂ/ｃ

ｂ/ｅ

ｅ/ｆ

ａ/ｅ

ａ/ｄ

ａ/ｆ

ｅ/ｅ

ｆ/ｆ

ａ/b/b＊

７ 4２ 2０ 1５

７
３
１
１
３

２
１

3０

６
４
３

１

1８

１

1５

９
１
４

１
２

７

3０

4２ 2０ 1３

１１

１

７ 1５

3０

4２７

９
５
５
２

１５ ２

１

１

０
６
９
２
４
９
１

１

3０

＊ＳｅｅＡｇａｔｓｕｍａａｎｄＨａｂｅ（1985）

すべての個体（対馬産）は，３酵素遺伝子座，〃Ｋ，

PGM,ＧＯＴにおいて，日本産の２倍体のバンドと同一の

移動度をもつバンドに加えて，付加的に出現するｌ～２

本のバンドを必ず持っていた（Ｆｉｇ５)。これは，すでに

報告したように，これらの遺伝子座でヘテロになってい

ることを示すものである。（ただし，今回の調査では

onatedehydrogenase（6ＰＧD）は，三重産においても大

分産においても，すべてmonomorphicであった。

ｃ・日本産３倍体集団の遺伝的構造

日本産３倍体集団の遺伝的構造については既に報告し

たが（Agatsuma＆Habe,1985)，本研究では再調査を試

みたところ，前報と同じ結果を得た。すなわち調査した

(15）
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Table5Allelefrequenciesat4enzymeloci5diploidpopulationsofP、Luestelwzα"ｉｆｒｏｍＪａｐａｎａｎｄ
Ｔａｉｗａｎ

Japan Ｔａｉｗａｎ〕ｏＴｍｌａｔｉｃ

ＣＢ ＭＥ ＯＴＡＴ ＴＰ

ＧＯＴ

ａ

ｂ

Ｃ

Ｈ

ＧＰＩ

ａ

ｂ

Ｈ

ＨＫ

ａ

Ｃ

Ｈ

ＰＧＭ

ａ

ｂ

Ｃ

ｄ

ｅ

ｆ

Ｈ

1.000 １．０００ 1.000 1.000 0.756

0.222

0.022

0.3790.000 0.000 0.000 0.000

0.565

0.435

0.492

1.000 0.974

0.026

0.051

1.000 0.671

0.329

0.4420.000 0.000

1.000 1.000 1.000 1.000 0.740

0.260

0.3840.000 0.000 0.000 ０．０００

1.000 1．０００ 0.548

0.405

0.047

１．０００ 0.195

0.159

0.024

0.524

0.098

0.6510.000 ０．０００ 0.533 0.000

0.000 ０．０３１ 0.037Ｈ＊ 0.000 0.116

＊：Averagesofl61oci．

ＬＯＧとＤＩＡは省略した｡）また前報で未調査の３つの酵

素遺伝子座，G6PD,GPT,６－ＰＯＤでは，すべての個体が

２倍体と同一のパターンを示し，monomorphicであるこ

とがわかった。

考察

今回，調査した日本産の二つの２倍体集団（秋田及び

千葉）は，ともに変異性に乏しく平均のheterozygosity

百（＝１－百~ﾇｰ?；Ｘｉ：ｉ番目の対立遺伝子の頻度）は，

それぞれ0.000,0.031であった。これは既に調査した大

分及び三重の集団の値とほぼ一致しており興味深い

(AgatsumaandHabe，1985)。一方，台湾産の２倍体集

団は極めて変異性が高く，多型的遺伝子座の割合（Ｐ）

は25％であり，Ｈも0.116であった。このことから台湾

産の集団は日本産の諸集団と比較して，集団の有効サイ

ズが大きく，より古い歴史をもっているものと考えられ

た。

台湾産と日本産の集団間の遺伝的類縁関係を調べるた

めに，既報の大分及び三重の両集団も含め，Ｎｅｉ（1972）

の遺伝的距離を求めた（Table６)。その結果，日本産集

団間ではあまり大きな値は得られなかったが，台湾産集

団は，日本産のどの集団に対しても，0.1以上の値を示

した。これらの値は，従来より報告されている亜種間の

値の範囲に入るもので，両者間における遺伝的分化がか

なり進んでいることを示している（Avise，1975)。Ｆｉｇ

６は，集団間の遺伝距離を用いて作成したデンドログラ

ムである。

本研究の目的は５つの遺伝子座，、/ＡＧＯ７，〃Ｋ，

ＬＧＧＰＣＭにおける日本産３倍体特有のアイソザイム

遺伝子を追及することにより，３倍体の起源となった祖

(16）
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Ｆｉｇ．２AphotographoftheGPIisozymepattｅｒｎｓｉｎＰ・Luesteγ加α"z

fromTaiwan、Thenumbershowspresumptivegenotypesfor

isozymepatterns」:GPj-α／ＧＰＭ２:GPj-α／GPi－６，３:GPi-6／GＰＭ

Ｏ..ｏγigi7z・Thearrowshowselectrophoreticdirection．

囲凹｣Ｊ１ｉ極

Ｆｉｇ．３AphotographoftheGPIisozymepattｅｒｎｓｉｎＰ､Luesteγ、α〃ifrom

Taiwan・Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｓｈｏｗｓｐｒｅｓｕｍｐｔｉｖｅｇｅｎｏｔypesforeachindividual

samplel：adiploidindividualfromJapan（Ohitapopulation）asa

reference,２:Pgl7z-α／Pgm－６，３:Pgl"e／Pg'７z-e，４:Ｐｇ''２－α／Pgm-a，５：

Ｐｇｍ－α／Pgl"e’６：Pgl"e／Pgm-e，７：Ｐｇ加一e／Pgl7z-/，８：Ｐｇｍ－α／

Pgm-e，９:Ｐｇｱ"-α／Pgm-/，１０:Ｐｇｍ－α／Pgm-a，１１:Ｐｇ加-6／Pgm-e，12：a

triploidindividualfromJapan（Tsushimapopulation）asareferenceO：

originThearrowshowselecrophoreticdirection．

(１７）
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炉霧覇

Ｆｉｇ４ＰｈｏｔｏｇｒａｐｈｓｏｆｔｈｅＧＰＩａｎｄＰＧＭｉsozymepatternsinRz(ﾉesteγ7"α"ｉｆｒｏｍＪａｐａｎ（Ｍｉｅ
population）ThenumbershowsdifferentgenotypｅｓｆｏｒｅａｃｈｉｓｏｚｙｍｅＦｏｒＰＧＭ(Ａ)，ｌ：
Ｐｇｍ－α／P9,-6,2:Pgl〃α／Pgm-a,３:Pgl"6／Pgm-6,ａｎｄｆｏｒＧＰＩ(B),ｌ:ＧＰｊ－α／GPj-a，２:GPi-α／GPi-6
Ｏ：ｏｒｉｇｉｎＴｈｅａｒｒｏｗｓｓｈｏｗｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒeticdirection

1iL三上龍■： '二

●
●
● ａ
●
、

』
一

ｍ
ｍ

ｑ
）
ｑ
）

Ｐ
Ｐ

一
一

ＯＴ ＤＴ ＤＴ

Ｆｉｇ．５Electrophoreticrepresentationofisozymedifferencesinthree
enzyｍｅｓ（ＧＯＴ，ＨＫａｎｄＰＧＭ）betweenthediploidandtriploid
Pαγαgo"〃"smesteγ、α"ifromJapanD：adiploidtype（fromOhita）Ｔ:ａ

ｔ打Ploidtype（fromTsushima)．ＳｅｅＡｇａｔｓｕｍａａｎｄＨａｂｅ（1985）for
details．Ｏ：originThearrowsshowelectrophoreticdirection

Table6Matricesofgeneticdistances（Ｄ）（abovethediagonaDandnormalizedidentityofgenes（１）

（belowthediagonal）betweeneachpairof5populationsofP・zueste7wzα"ｉｆｒｏｍＪａｐａｎａｎｄ
Ｔａｉｗａｎ

Ｔａｉｗａｎjapan

n万 ＭＥ ＯＴ ＴＰＣＢ

0.01196 0.00000

0.01196

0.01174

０．１１８４９

0.11409

0.10234

0.11849

0.01174

0.02306

ＡＴ

ＣＢ

ＭＥ

ＯＴ

ＴＰ

0.98811

0.98833

1.00000

0.88826

0.97720

0.98811

0.89218

0.98833

0.90272 0.88826

(１８）
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Ｆｉｇ．６DendrogramdrawnfromNei，sgenetic

distances（D）（Table６）among5populationsof

Pαγαgo"加皿ｓＬ(ﾉeste7mα"iusingunweighted
pairgroupmetho．．

先種を探り出すことであった。まず，今回調査した

ＧＯＴ,ＨＫ,ＰＯＭの３酵素遺伝子座における対立遺伝子

について台湾産と日本産の集団を比較してみると，

ＣＯＴでは，日本産２倍体ではどの集団にも変異がみら

れないのに対し，台湾産は多型的で，日本産では３倍体

にのみ存在するGot-6遺伝子が22％以上も存在している

ことがわかった。また，ＰＧＭ遺伝子座に関しても結果

に示したように，台湾産では，５つの対立遺伝子が見出

され高度に多型的であったが，このうち，日本産３倍体

特有遺伝子Pgm-6は約16％であった。一方，〃Ｋ遺伝子

座にも変異がみられたが，その遺伝子は求めている

〃ん－６遺伝子ではなく，別の対立遺伝子ＨＡ－ｃであった。

これらの結果から，台湾産のウェステルマン肺吸虫が日

本産３倍体の祖先種と極めて近い関係にあることが示唆

されたが，７０〃遺伝子座が全く別の遺伝子で置換され

ていることや，ＨＫ遺伝子座には３倍体と共通の遺伝子

がないことから３倍体の直接の祖先種であることは否定

された。今後更に調査地域を広げ，例えば３倍体の地理

的分布から類推される韓国や中国大陸において，ウェス

テルマン肺吸虫３倍体の起源となった未知の種を検索し

ていきたい。

(19）
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! Abstract •
i i

Population genetic studies on isozymes of Paragonimus westermani

from Taiwan and Japan.

- With special reference to the origin of the triploid P. westermani -

Takeshi AGATSUMA1}, Shigehisa HABE2) and Muneo Y0K0GAWA3)

2) Department of Parasitology, Kochi Medical School, Nankoku 781-51; 2) Department of Para-

sitology, School of Medicine, Fukuoka University, Fukuoka 814-01; 3) Department of Parasitology,

School ofMedicine, Chiba University, Chiba 280)

Isozyme studies were performed on diploid populations of Paragonimus westermani from Taiwan

and Japan, including the triploid from Japan from a viewpoint of population genetics. Out of 14

enzymes examined, three enzymes, GOT, HK, and PGM, showed polymorphism in a Taiwan population.

In comparison with the Taiwan population, two Japanese populations, Akita and Chiba, showed an ex

tremely low level of average heterogeneity (H), being 0.000 and 0.031, respectively. No deviation between

observed and expected genotype frequencies based on Hardy-Weinberg equilibrium law were found at the

above three loci. The Nei's genetic distance (D) between Taiwan and Japanese populations was 0.1134

on the average. When the Japanese triploid type was compared with the Taiwan population, it was found

that both loci of GOT and PGM shared common alleles which have never been found in the diploid type

of Japan. It was, thus, suggested that the Taiwan strain is closely related to the unknown species which

might have been an ancestral species of the Japanese triploid.

(20)




