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【手続補正書】
【提出日】平成23年11月2日(2011.11.2)
【手続補正１】
【補正対象書類名】特許請求の範囲
【補正対象項目名】全文
【補正方法】変更
【補正の内容】
【特許請求の範囲】
【請求項１】
被験体のゲノムＤＮＡ中のＩＬ－１ＢおよびＩＬ－１ＲＮについての遺伝子多型パターン
を、太陽光への暴露、皮膚の老化または皮膚のシワの形成によって誘導される皮膚疾患を
発症する傾向の指標とする方法であって：
　（ａ）該被験体の試料からゲノムＤＮＡを単離する工程；
　（ｂ）該ゲノムＤＮＡ中のＩＬ－１ＢおよびＩＬ－１ＲＮについて遺伝子多型パターン
を決定する工程；ならびに
　（ｃ）遺伝子多型パターンを対照試料と比較する工程
が含まれ、ここで、該対照試料には、少なくとも１コピーのＩＬ－１ＲＮ（＋２０１８）
対立遺伝子２と２コピーのＩＬ－１Ｂ（－５１１）対立遺伝子２とが含まれ、該対照試料
に対する該遺伝子多型パターンの類似性が、太陽光への暴露、皮膚の老化または皮膚のシ
ワの形成によって誘導される皮膚疾患を発症しにくいことを示す、方法。
【請求項２】
前記対照試料が民族的に一致している対照試料である、請求項１に記載の方法。
【請求項３】
ＩＬ－１ＢおよびＩＬ－１ＲＮについての遺伝子多型パターンを決定する前記方法の工程
に、ＩＬ－１Ｂ（－５１１）対立遺伝子２およびＩＬ－１ＲＮ（＋２０１８）対立遺伝子
２と連鎖不均衡の状態にある少なくとも１つの対立遺伝子を検出する工程がさらに含まれ
る、請求項１に記載の方法。
【請求項４】
ＩＬ－１ＢおよびＩＬ－１ＲＮについて遺伝子多型パターンを決定する前記方法の工程に
、ＩＬ－１Ａ（＋４８４５）対立遺伝子１、ＩＬ－１Ｂ（＋３９５４）対立遺伝子１、お
よびＩＬ－１Ｂ（－３７３７）対立遺伝子１からなる群より選択される少なくとも１つの
対立遺伝子を検出する工程がさらに含まれる、請求項１に記載の方法。
【請求項５】
被験体のゲノムＤＮＡ中のＩＬ－１ＢおよびＩＬ－１ＲＮについての対立遺伝子パターン
を、太陽光への暴露、皮膚の老化または皮膚のシワの形成によって誘導される皮膚疾患を
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発症する傾向の指標とする方法であって：
　ａ）該被験体の試料からゲノムＤＮＡを単離する工程；ならびに
　ｂ）該ゲノムＤＮＡ中のＩＬ－１ＢおよびＩＬ－１ＲＮについて対立遺伝子パターンを
決定する工程
が含まれ、ここで、少なくとも１コピーのＩＬ－１ＲＮ（＋２０１８）対立遺伝子２およ
び２コピーのＩＬ－１Ｂ（－５１１）対立遺伝子２の対立遺伝子パターンが、太陽光への
暴露、皮膚の老化または皮膚のシワの形成によって誘導される皮膚疾患を発症しにくいこ
とを示す、方法。
【請求項６】
対立遺伝子パターンを決定する前記工程に、ポリメラーゼ連鎖反応（ＰＣＲ）と少なくと
も１つのＰＣＲプライマーとを用いる増幅が含まれ、ここで、該ＰＣＲプライマーは：５
’ＣＴＣＡＧＣＡＡＣＡＣＴＣＣＴＡＴ　３’（配列番号１１）；５’ＴＣＣＴＧＧＴＣ
ＴＧＣＡＧＧＴＡＡ　３’（配列番号１２）、５’ＴＧＧ　ＣＡＴ　ＴＧＡ　ＴＣＴ　Ｇ
ＧＴ　ＴＣＡ　ＴＣ　３’（配列番号７）；および５’ＧＴＴ　ＴＡＧ　ＧＡＡ　ＴＣＴ
　ＴＣＣ　ＣＡＣ　ＴＴ　３’（配列番号８）からなる群より選択される、請求項５に記
載の方法。
【請求項７】
対立遺伝子パターンを決定する前記工程に、ＡｖａＩおよびＢｓｕ３６Ｉからなる群より
選択される少なくとも１種類の制限酵素での消化が含まれる、請求項５に記載の方法。
【請求項８】
ゲノムＤＮＡ中で、ＩＬ－１Ｂ（－５１１）対立遺伝子２またはＩＬ－１ＲＮ（＋２０１
８）対立遺伝子２を持つ優性なハプロタイプの中に見られる少なくとも１つのさらなる対
立遺伝子の存在を決定する工程がさらに含まれ、ここで、該少なくとも１つのさらなる対
立遺伝子が、ＩＬ－１Ａ（－３７３７）の対立遺伝子１、ＩＬ－１Ｂ（＋３９５４）の対
立遺伝子１、ＩＬ－１Ｂ（＋３８７７）の対立遺伝子１、ＩＬ－１Ｂ（－１４６４）の対
立遺伝子２、およびＩＬ－１Ｂ（－３７３７）の対立遺伝子１からなる群より選択される
、請求項５に記載の方法。
【請求項９】
ゲノムＤＮＡ中で、ＩＬ－１Ｂ（－５１１）対立遺伝子２またはＩＬ－１ＲＮ（＋２０１
８）対立遺伝子２を持つ優性なハプロタイプ対の中に見られる少なくとも１つの対立遺伝
子対の存在を決定する工程がさらに含まれ、ここで、該少なくとも１つの対立遺伝子対が
：ＩＬ－１Ａ（－３７３７）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ａ（－３７３７）の対立遺伝
子１；ＩＬ－１Ｂ（＋３９５４）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ｂ（＋３９５４）の対立
遺伝子１；ＩＬ－１Ｂ（＋３８７７）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ｂ（＋３８７７）の
対立遺伝子１；ＩＬ－１Ｂ（－１４６４）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ｂ（－１４６４
）の対立遺伝子２；ならびにＩＬ－１Ｂ（－３７３７）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ｂ
（－３７３７）の対立遺伝子１からなる群より選択される、請求項５に記載の方法。
【請求項１０】
ゲノムＤＮＡ中で、ＩＬ－１Ｂ（－５１１）対立遺伝子２またはＩＬ－１ＲＮ（＋２０１
８）対立遺伝子２を持つ優性なハプロタイプ対の中に見られる少なくとも１つの対立遺伝
子対の存在を決定する工程がさらに含まれ、ここで、該少なくとも１つの対立遺伝子対が
：ＩＬ－１Ａ（－３７３７）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ａ（－３７３７）の対立遺伝
子１；ＩＬ－１Ｂ（＋３９５４）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ｂ（＋３９５４）の対立
遺伝子１；ＩＬ－１Ｂ（＋３８７７）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ｂ（＋３８７７）の
対立遺伝子１；ＩＬ－１Ｂ（－１４６４）の対立遺伝子２およびＩＬ－１Ｂ（－１４６４
）の対立遺伝子２；ならびにＩＬ－１Ｂ（－３７３７）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ｂ
（－３７３７）の対立遺伝子１からなる群より選択される、請求項５に記載の方法。
【請求項１１】
太陽光への暴露、皮膚の老化または皮膚のシワの形成によって誘導される皮膚疾患を発症
しにくいことを示す対立遺伝子パターンに、ＩＬ－１炎症性ハプロタイプと連鎖不均衡の
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状態にあることが見い出されるＩＬ－１多型対立遺伝子が含まれ、ここで、該ＩＬ－１炎
症性ハプロタイプに、ＩＬ－１Ａ（－３７３７）の対立遺伝子１、ＩＬ－１Ｂ（＋３９５
４）の対立遺伝子１、ＩＬ－１Ｂ（＋３８７７）の対立遺伝子１、ＩＬ－１Ｂ（－１４６
４）の対立遺伝子２、およびＩＬ－１Ｂ（－３７３７）の対立遺伝子１からなる群より選
択される対立遺伝子が含まれる、請求項５に記載の方法。
【請求項１２】
太陽光への暴露、皮膚の老化または皮膚のシワの形成によって誘導される皮膚疾患を発症
しにくいことを示す対立遺伝子パターンに、ＩＬ－１炎症性ハプロタイプ対と連鎖不均衡
の状態にあることが見い出されるＩＬ－１多型対立遺伝子が含まれ、ここで、該ＩＬ－１
炎症性ハプロタイプ対に：ＩＬ－１Ａ（－３７３７）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ａ（
－３７３７）の対立遺伝子１；ＩＬ－１Ｂ（＋３９５４）の対立遺伝子１およびＩＬ－１
Ｂ（＋３９５４）の対立遺伝子１；ＩＬ－１Ｂ（＋３８７７）の対立遺伝子１およびＩＬ
－１Ｂ（＋３８７７）の対立遺伝子１；ＩＬ－１Ｂ（－１４６４）の対立遺伝子２および
ＩＬ－１Ｂ（－１４６４）の対立遺伝子２；ならびにＩＬ－１Ｂ（－３７３７）の対立遺
伝子１およびＩＬ－１Ｂ（－３７３７）の対立遺伝子１からなる群より選択される対立遺
伝子対が含まれる、請求項５に記載の方法。
【請求項１３】
太陽光への暴露、皮膚の老化または皮膚のシワの形成によって誘導される皮膚疾患を発症
しにくいことを示す対立遺伝子パターンに、ＩＬ－１炎症性ハプロタイプ対と連鎖不均衡
の状態にあることが見い出されるＩＬ－１多型対立遺伝子が含まれ、ここで、該ＩＬ－１
炎症性ハプロタイプ対に：ＩＬ－１Ａ（－３７３７）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ａ（
－３７３７）の対立遺伝子１；ＩＬ－１Ｂ（＋３９５４）の対立遺伝子１およびＩＬ－１
Ｂ（＋３９５４）の対立遺伝子１；ＩＬ－１Ｂ（＋３８７７）の対立遺伝子１およびＩＬ
－１Ｂ（＋３８７７）の対立遺伝子１；ＩＬ－１Ｂ（－１４６４）の対立遺伝子１および
ＩＬ－１Ｂ（－１４６４）の対立遺伝子２；ならびにＩＬ－１Ｂ（－３７３７）の対立遺
伝子１およびＩＬ－１Ｂ（－３７３７）の対立遺伝子１からなる群より選択される対立遺
伝子対が含まれる、請求項５に記載の方法。
【請求項１４】
患者について太陽光への暴露、皮膚の老化または皮膚のシワの形成によって誘導される皮
膚疾患に対するかかりやすさを予測するためのキットであって：
　（ａ）ＤＮＡ試料の採取手段；
　（ｂ）ＩＬ－１ＢおよびＩＬ－１ＲＮについて遺伝子多型パターンを決定するための手
段であってポリメラーゼ連鎖反応（ＰＣＲ）プライマーの１つのセットを含む手段、なら
びに
　（ｃ）ＩＬ－１ＲＮ（＋２０１８）対立遺伝子２およびＩＬ－１Ｂ（－５１１）対立遺
伝子２を含む対照試料
が含まれている、キット。
【請求項１５】
被験体のゲノムＤＮＡ中のＩＬ－１ＢおよびＩＬ－１ＲＮについての遺伝子多型パターン
を、太陽光への暴露、皮膚の老化または皮膚のシワの形成によって誘導される皮膚疾患を
発症する傾向の指標とする方法であって：
　（ａ）該被験体の試料からゲノムＤＮＡを単離する工程；
　（ｂ）該ゲノムＤＮＡ中のＩＬ－１ＢおよびＩＬ－１ＲＮについて遺伝子多型パターン
を決定する工程；ならびに
　（ｃ）該遺伝子多型パターンを対照試料と比較する工程
が含まれ、ここで、前記対照試料には、２コピーのＩＬ－１ＲＮ（＋２０１８）対立遺伝
子１および２コピーのＩＬ－１Ｂ（－５１１）対立遺伝子１が含まれ、そして該対照試料
に対する該遺伝子多型パターンの類似性が、太陽光への暴露、皮膚の老化または皮膚のシ
ワの形成によって誘導される皮膚疾患を発症しやすいことを示す、方法。
【請求項１６】
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前記対照試料が民族的に一致している対照試料である、請求項１５に記載の方法。
【請求項１７】
ＩＬ－１ＢおよびＩＬ－１ＲＮについて遺伝子多形パターンを決定する前記方法の工程に
、ＩＬ－１Ｂ（－５１１）対立遺伝子１およびＩＬ－１ＲＮ（＋２０１８）対立遺伝子１
と連鎖不均衡の状態にある少なくとも１つの対立遺伝子を検出する工程がさらに含まれる
、請求項１５に記載の方法。
【請求項１８】
ＩＬ－１ＢおよびＩＬ－１ＲＮについて遺伝子多型パターンを決定する前記方法の工程に
、ＩＬ－１Ａ（＋４８４５）対立遺伝子２、ＩＬ－１Ｂ（＋３９５４）対立遺伝子２、お
よびＩＬ－１Ｂ（－３７３７）対立遺伝子１からなる群より選択される少なくとも１つの
対立遺伝子を検出する工程がさらに含まれる、請求項１に記載の方法。
【請求項１９】
ＩＬ－１ＢおよびＩＬ－１ＲＮについて遺伝子多型パターンを決定する前記方法の工程に
、ＩＬ－１Ａ（＋４８４５）対立遺伝子１、ＩＬ－１Ｂ（＋３９５４）対立遺伝子１、お
よびＩＬ－１Ｂ（－３７３７）対立遺伝子２からなる群より選択される少なくとも１つの
対立遺伝子を検出する工程がさらに含まれる、請求項１に記載の方法。
【手続補正２】
【補正対象書類名】明細書
【補正対象項目名】００２５
【補正方法】変更
【補正の内容】
【００２５】
　本発明の他の実施形態および利点は、以下の記載の一部に示され、本明細書から明らか
であるか、または本発明の実施から学ばれる場合もある。
　本発明の好ましい実施形態では、例えば、以下が提供される：
（項目１）
被験体について皮膚疾患を発症する傾向を予測する方法であって：
　（ａ）患者からゲノムＤＮＡを単離する工程；
　（ｂ）該ゲノムＤＮＡ中のＩＬ－１ＢおよびＩＬ－１ＲＮについて遺伝子多型パターン
を決定する工程；ならびに
　（ｃ）遺伝子多型パターンを対照試料と比較する工程
が含まれ、ここで、前記対照試料には、ＩＬ－１ＲＮ（＋２０１８）対立遺伝子２とＩＬ
－１Ｂ（－５１１）対立遺伝子２とが含まれ、該対照試料に対する該遺伝子多型パターン
の類似性が皮膚疾患を発症しにくいことを示す、方法。
（項目２）
前記対照試料が民族的に一致している対照試料である、項目１に記載の方法。
（項目３）
ＩＬ－１ＢおよびＩＬ－１ＲＮについての遺伝子多型パターンを決定する前記方法の工程
に、ＩＬ－１Ｂ（－５１１）対立遺伝子２およびＩＬ－１ＲＮ（＋２０１８）対立遺伝子
２と連鎖不均衡の状態にある少なくとも１つの対立遺伝子を検出する工程がさらに含まれ
る、項目１に記載の方法。
（項目４）
ＩＬ－１ＢおよびＩＬ－１ＲＮについて遺伝子多型パターンを決定する前記方法の工程に
、ＩＬ－１Ａ（＋４８４５）対立遺伝子１、ＩＬ－１Ｂ（＋３９５４）対立遺伝子１、お
よびＩＬ－１Ｂ（－３７３７）対立遺伝子１からなる群より選択される少なくとも１つの
対立遺伝子を検出する工程がさらに含まれる、項目１に記載の方法。
（項目５）
被験体について皮膚疾患を発症する傾向を予測する方法であって：
　ａ）患者からゲノムＤＮＡを単離する工程；ならびに
　ｂ）該ゲノムＤＮＡ中のＩＬ－１ＢおよびＩＬ－１ＲＮについて対立遺伝子パターンを
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決定する工程
が含まれ、ここで、少なくとも１コピーのＩＬ－１ＲＮ（＋２０１８）対立遺伝子２およ
び少なくとも１コピーのＩＬ－１Ｂ（－５１１）対立遺伝子２の対立遺伝子パターンが、
炎症をベースとする皮膚疾患を発症しにくいことを示す、方法。
（項目６）
対立遺伝子パターンを決定する前記工程に、ポリメラーゼ連鎖反応（ＰＣＲ）と少なくと
も１つのＰＣＲプライマーとを用いる増幅が含まれ、ここで、該ＰＣＲプライマーは：５
’ＣＴＣＡＧＣＡＡＣＡＣＴＣＣＴＡＴ　３’（配列番号１１）；５’ＴＣＣＴＧＧＴＣ
ＴＧＣＡＧＧＴＡＡ　３’（配列番号１２）、５’ＴＧＧ　ＣＡＴ　ＴＧＡ　ＴＣＴ　Ｇ
ＧＴ　ＴＣＡ　ＴＣ　３’（配列番号７）；および５’ＧＴＴ　ＴＡＧ　ＧＡＡ　ＴＣＴ
　ＴＣＣ　ＣＡＣ　ＴＴ　３’（配列番号８）からなる群より選択される、項目５に記載
の方法。
（項目７）
対立遺伝子パターンを決定する前記工程に、ＡｖａＩおよびＢｓｕ３６Ｉからなる群より
選択される少なくとも１種類の制限酵素での消化が含まれる、項目５に記載の方法。
（項目８）
ゲノムＤＮＡ中で、ＩＬ－１Ｂ（－５１１）対立遺伝子２またはＩＬ－１ＲＮ（＋２０１
８）対立遺伝子２を持つ優性なハプロタイプの中に見られる少なくとも１つのさらなる対
立遺伝子の存在を決定する工程がさらに含まれ、ここで、該少なくとも１つのさらなる対
立遺伝子が、ＩＬ－１Ａ（－３７３７）の対立遺伝子１、ＩＬ－１Ｂ（＋３９５４）の対
立遺伝子１、ＩＬ－１Ｂ（＋３８７７）の対立遺伝子１、ＩＬ－１Ｂ（－１４６４）の対
立遺伝子２、およびＩＬ－１Ｂ（－３７３７）の対立遺伝子１からなる群より選択される
、項目５に記載の方法。
（項目９）
ゲノムＤＮＡ中で、ＩＬ－１Ｂ（－５１１）対立遺伝子２またはＩＬ－１ＲＮ（＋２０１
８）対立遺伝子２を持つ優性なハプロタイプ対の中に見られる少なくとも１つの対立遺伝
子対の存在を決定する工程がさらに含まれ、ここで、該少なくとも１つの対立遺伝子対が
：ＩＬ－１Ａ（－３７３７）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ａ（－３７３７）の対立遺伝
子１；ＩＬ－１Ｂ（＋３９５４）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ｂ（＋３９５４）の対立
遺伝子１；ＩＬ－１Ｂ（＋３８７７）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ｂ（＋３８７７）の
対立遺伝子１；ＩＬ－１Ｂ（－１４６４）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ｂ（－１４６４
）の対立遺伝子２；ならびにＩＬ－１Ｂ（－３７３７）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ｂ
（－３７３７）の対立遺伝子１からなる群より選択される、項目５に記載の方法。
（項目１０）
ゲノムＤＮＡ中で、ＩＬ－１Ｂ（－５１１）対立遺伝子２またはＩＬ－１ＲＮ（＋２０１
８）対立遺伝子２を持つ優性なハプロタイプ対の中に見られる少なくとも１つの対立遺伝
子対の存在を決定する工程がさらに含まれ、ここで、該少なくとも１つの対立遺伝子対が
：ＩＬ－１Ａ（－３７３７）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ａ（－３７３７）の対立遺伝
子１；ＩＬ－１Ｂ（＋３９５４）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ｂ（＋３９５４）の対立
遺伝子１；ＩＬ－１Ｂ（＋３８７７）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ｂ（＋３８７７）の
対立遺伝子１；ＩＬ－１Ｂ（－１４６４）の対立遺伝子２およびＩＬ－１Ｂ（－１４６４
）の対立遺伝子２；ならびにＩＬ－１Ｂ（－３７３７）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ｂ
（－３７３７）の対立遺伝子１からなる群より選択される、項目５に記載の方法。
（項目１１）
炎症をベースとする皮膚疾患を発症しにくいことを示す対立遺伝子パターンに、ＩＬ－１
炎症性ハプロタイプと連鎖不均衡の状態にあることが見い出されるＩＬ－１多型対立遺伝
子が含まれ、ここで、該ＩＬ－１炎症性ハプロタイプに、ＩＬ－１Ａ（－３７３７）の対
立遺伝子１、ＩＬ－１Ｂ（＋３９５４）の対立遺伝子１、ＩＬ－１Ｂ（＋３８７７）の対
立遺伝子１、ＩＬ－１Ｂ（－１４６４）の対立遺伝子２、およびＩＬ－１Ｂ（－３７３７
）の対立遺伝子１からなる群より選択される対立遺伝子が含まれる、項目５に記載の方法
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。
（項目１２）
炎症をベースとする皮膚疾患を発症しにくいことを示す対立遺伝子パターンに、ＩＬ－１
炎症性ハプロタイプ対と連鎖不均衡の状態にあることが見い出されるＩＬ－１多型対立遺
伝子が含まれ、ここで、該ＩＬ－１炎症性ハプロタイプ対に：ＩＬ－１Ａ（－３７３７）
の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ａ（－３７３７）の対立遺伝子１；ＩＬ－１Ｂ（＋３９５
４）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ｂ（＋３９５４）の対立遺伝子１；ＩＬ－１Ｂ（＋３
８７７）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ｂ（＋３８７７）の対立遺伝子１；ＩＬ－１Ｂ（
－１４６４）の対立遺伝子２およびＩＬ－１Ｂ（－１４６４）の対立遺伝子２；ならびに
ＩＬ－１Ｂ（－３７３７）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ｂ（－３７３７）の対立遺伝子
１からなる群より選択される対立遺伝子対が含まれる、項目５に記載の方法。
（項目１３）
炎症をベースとする皮膚疾患を発症しにくいことを示す対立遺伝子パターンに、ＩＬ－１
炎症性ハプロタイプ対と連鎖不均衡の状態にあることが見い出されるＩＬ－１多型対立遺
伝子が含まれ、ここで、該ＩＬ－１炎症性ハプロタイプ対に：ＩＬ－１Ａ（－３７３７）
の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ａ（－３７３７）の対立遺伝子１；ＩＬ－１Ｂ（＋３９５
４）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ｂ（＋３９５４）の対立遺伝子１；ＩＬ－１Ｂ（＋３
８７７）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ｂ（＋３８７７）の対立遺伝子１；ＩＬ－１Ｂ（
－１４６４）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ｂ（－１４６４）の対立遺伝子２；ならびに
ＩＬ－１Ｂ（－３７３７）の対立遺伝子１およびＩＬ－１Ｂ（－３７３７）の対立遺伝子
１からなる群より選択される対立遺伝子対が含まれる、項目５に記載の方法。
（項目１４）
患者について皮膚疾患に対するかかりやすさを予測するためのキットであって：
　（ａ）ＤＮＡ試料の採取手段；
　（ｂ）ＩＬ－１ＢおよびＩＬ－１ＲＮについて遺伝子多型パターンを決定するための手
段であってポリメラーゼ連鎖反応（ＰＣＲ）プライマーの１つのセットを含む手段、なら
びに
　（ｃ）ＩＬ－１ＲＮ（＋２０１８）対立遺伝子２およびＩＬ－１Ｂ（－５１１）対立遺
伝子２を含む対照試料
が含まれている、キット。
（項目１５）
被験体について皮膚疾患を発症する傾向を予測する方法であって：
　（ａ）患者からゲノムＤＮＡを単離する工程；
　（ｂ）該ゲノムＤＮＡ中のＩＬ－１ＢおよびＩＬ－１ＲＮについて遺伝子多型パターン
を決定する工程；ならびに
　（ｃ）該遺伝子多型パターンを対照試料と比較する工程
が含まれ、ここで、前記対照試料には、ＩＬ－１ＲＮ（＋２０１８）対立遺伝子１および
ＩＬ－１Ｂ（－５１１）対立遺伝子１が含まれ、そして該対照試料に対する該遺伝子多型
パターンの類似性が、皮膚疾患を発症しやすいことを示す、方法。
（項目１６）
前記対照試料が民族的に一致している対照試料である、項目１に記載の方法。
（項目１７）
ＩＬ－１ＢおよびＩＬ－１ＲＮについて遺伝子多形パターンを決定する前記方法の工程に
、ＩＬ－１Ｂ（－５１１）対立遺伝子１およびＩＬ－１ＲＮ（＋２０１８）対立遺伝子１
と連鎖不均衡の状態にある少なくとも１つの対立遺伝子を検出する工程がさらに含まれる
、項目１に記載の方法。
（項目１８）
ＩＬ－１ＢおよびＩＬ－１ＲＮについて遺伝子多型パターンを決定する前記方法の工程に
、ＩＬ－１Ａ（＋４８４５）対立遺伝子２、ＩＬ－１Ｂ（＋３９５４）対立遺伝子２、お
よびＩＬ－１Ｂ（－３７３７）対立遺伝子１からなる群より選択される少なくとも１つの
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対立遺伝子を検出する工程がさらに含まれる、項目１に記載の方法。
（項目１９）
ＩＬ－１ＢおよびＩＬ－１ＲＮについて遺伝子多型パターンを決定する前記方法の工程に
、ＩＬ－１Ａ（＋４８４５）対立遺伝子１、ＩＬ－１Ｂ（＋３９５４）対立遺伝子１、お
よびＩＬ－１Ｂ（－３７３７）対立遺伝子２からなる群より選択される少なくとも１つの
対立遺伝子を検出する工程がさらに含まれる、項目１に記載の方法。
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