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遺伝系統別 非北京型

株数（%) 72(32.4) 新興型

27 (12.1) 

平均年齢（歳） 77.8 73.6 

65歳以上

65歳未満

0% 20% 40% 

北京型

150(67.6) 

祖先型
................................................................................................. 

ST11/26 STK 

8 (3.6) 33 (14.9) 

80.0 84.6 

60% 80% 

ST3 ST25/19 

45 (20.3) 37(16.7) 

100% 

81.4 

図STll/26

IIIISTK 

口ST3

□ST25/19 

日Modern

78.0 


