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(57)【要約】　　　（修正有）
【課題】核酸構成塩基の出現数から、一塩基レベルでは
異なる配列であっても実質的に同じ機能又は同じ表現型
を有する塩基配列情報を簡便にスクリーニングすること
ができる方法及び手段を提供する。また、当該塩基配列
情報の特徴を表すための方法及び手段を提供する。
【解決手段】塩基配列情報に含まれる核酸構成塩基の偏
在性を表す偏在性表示配列を作成する方法であって、塩
基配列情報を、所定の分節化開始塩基から、所定の分節
化塩基数で重複なく順次分割して分節群を作成する手順
、前記各分節において、前記塩基配列情報を、所定の換
算表に従って核酸構成塩基のみからなる情報に換算し、
各核酸構成塩基の出現数を計数する手順、前記各分節に
おいて、前記核酸構成塩基の出現数を使用して、偏在性
表示塩基を作成する手順及び、前記各分節において作成
された偏在性表示塩基を前記塩基配列情報の並びに従っ
て配列化して、偏在性表示配列を作成する手順を含む。
【選択図】図２
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【特許請求の範囲】
【請求項１】
　塩基配列情報に含まれる核酸構成塩基の偏在性を表す方法であって：
塩基配列情報を、所定の分節化開始塩基から、所定の分節化塩基数で重複なく順次分割し
て分節群を作成する手順；
前記各分節において、前記塩基配列情報を、所定の換算表に従って核酸構成塩基のみから
なる情報に換算し、各核酸構成塩基の出現数を計数する手順；
前記各分節において、前記核酸構成塩基の出現数を使用して、偏在性表示塩基を作成する
手順；及び、
前記各分節において作成された偏在性表示塩基を前記塩基配列情報の並びに従って配列化
して、偏在性表示配列を作成する手順；
を含む、前記方法。
【請求項２】
　前記偏在性表示塩基ごとに所定の色、パターン又はテクスチャを割り当て、偏在性表示
視覚化情報を作成する手順をさらに含む、請求項1記載の方法。
【請求項３】
　前記偏在性表示視覚化情報が、当該塩基配列情報の特性プロファイルに基づいて、直鎖
状又は環状で出力される、請求項2記載の方法。
【請求項４】
　前記所定の換算表が、下記の換算表である、請求項1～3のいずれか1項記載の方法：
【表１】

。
【請求項５】
　前記偏在性表示塩基の作成手順が、下記工程を含む、請求項1～4のいずれか1項記載の
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方法：
当該分節において、前記核酸構成塩基出現数を使用して、各核酸構成塩基の期待数EA、ET
、EG及びECを、下記式に従って算出する工程
【数１】

（式中、EA、ET、EG及びECは、それぞれ、当該分節における核酸構成塩基A、T、G及びCの
期待数を示し；PはGC含量（％）を示し；及び、Lは当該分節内の塩基の総数；を示す）；
 
当該分節において、前記各核酸構成塩基のχ2値を、下記式に従って算出する工程
【数２】

（式中、Bは任意の1つの核酸構成塩基を示し、BRは前記B以外の全ての核酸構成塩基群を
示し、OBは当該分節における前記核酸構成塩基の出現数を示し、OBRは当該分節における
前記核酸構成塩基以外の全ての核酸構成塩基群の出現数の合計を示し、EBは当該分節にお
ける前記核酸構成塩基の期待数を示し、EBRは当該分節における前記核酸構成塩基以外の
全ての核酸構成塩基群の期待数の合計を示し、及びLは当該分節内の塩基の総数を示す）
；及び、
（i）前記χB

2群の全てが、条件(A):「当該χB
2値が、所定の有意水準のカイ二乗値より

大きい」を満たさない場合には、当該分節に、偏在性表示塩基として「Ｎ」を割り当て、
（ii）前記χB

2群の少なくとも1つのχB
2（群）が条件(A):「当該χB

2値が、所定の有意
水準のカイ二乗値より大きい」を満たし、かつ、前記条件(A)を満たした核酸構成塩基（
群）の全てが条件(B):「当該出現数が、その期待数よりも多い」を満たさない場合、前記
条件(A) を満たしかつ前記条件(B)を満たさない核酸構成塩基（群）以外の全てからなる
核酸構成塩基（群）を、所定の対応表に従って、当該分節に偏在性表示塩基として割り当
て、及び、
（iii）前記χB

2群のうち少なくとも1つのχB
2（群）が条件(A):「当該χB

2値が、所定の
有意水準のカイ二乗値より大きい」を満たし、かつ、前記条件(A)を満たした核酸構成塩
基（群）の少なくとも1つが条件(B):「当該出現数が、その期待数よりも多い」を満たす
場合、前記条件(A) を満たしかつ前記条件(B)を満たす核酸構成塩基（群）を、所定の対
応表に従って、当該分節に偏在性表示塩基として割り当てる、前記工程。
【請求項６】
　前記偏在性表示塩基の作成手順が、下記工程を含む、請求項1～4のいずれか1項記載の
方法：
当該分節において、前記核酸構成塩基出現数を使用して、各核酸構成塩基の期待数EA、ET
、EG及びECを、下記式に従って算出する工程
【数３】

（式中、EA、ET、EG及びECは、それぞれ、当該分節における核酸構成塩基A、T、G及びCの
期待数を示し；PはGC含量（％）を示し；及び、Lは当該分節内の塩基の総数；を示す）；
当該分節において、前記各核酸構成塩基のχ2値を、下記式に従って算出する工程
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【数４】

（式中、Bは任意の1つの核酸構成塩基を示し、BRは前記B以外の全ての核酸構成塩基群を
示し、OBは当該分節における前記核酸構成塩基の出現数を示し、OBRは当該分節における
前記核酸構成塩基以外の全ての核酸構成塩基群の出現数の合計を示し、EBは当該分節にお
ける前記核酸構成塩基の期待数を示し、EBRは当該分節における前記核酸構成塩基以外の
全ての核酸構成塩基群の期待数の合計を示し、及びLは当該分節内の塩基の総数を示す）
；及び、
（i）前記χB

2群の全てが、条件(A):「当該χB
2値が、所定の有意水準のカイ二乗値より

大きい」を満たさない場合には、当該分節に偏在性表示塩基として「Ｎ」を割り当て、
（ii）前記χB

2群の少なくとも1つのχB
2（群）が条件(A):「当該χB

2値が、所定の有意
水準のカイ二乗値より大きい」を満たし、かつ、前記条件(A)を満たした核酸構成塩基（
群）の全てが条件(B):「当該出現数が、その期待数よりも多い」を満たさない場合には、
当該分節に偏在性表示塩基として「Ｎ」を割り当て、及び、
（iii）前記χB

2群のうち少なくとも1つのχB
2（群）が条件(A):「当該χB

2値が、所定の
有意水準のカイ二乗値より大きい」を満たし、かつ、前記条件(A)を満たした核酸構成塩
基（群）の少なくとも1つが条件(B):「当該出現数が、その期待数よりも多い」を満たす
場合、前記条件(A) を満たしかつ前記条件(B)を満たす核酸構成塩基（群）を、所定の対
応表に従って、当該分節に偏在性表示塩基として割り当てる、前記工程。
【請求項７】
　前記偏在性表示塩基の作成手順が、下記工程を含む、請求項1～4のいずれか1項記載の
方法：
当該分節において、核酸構成塩基の出現数をそれぞれ計数して、第1、第2、第3及び第4頻
出塩基を決定する工程；
前記頻出塩基の出現数を使用して、所定の有意水準において有意に出現頻度が高い塩基（
群）を判定するための検定を実行する工程；及び、
前記検定により有意に出現頻度が高いと判定された塩基（群）が存在する場合には該当す
る塩基（群）に対応する偏在性表示塩基を所定の対応表に従って当該分節に割り当て、全
ての核酸構成塩基の出現数に有意差はないと判断された場合には、当該分節に偏在性表示
塩基として「Ｎ」を割り当てる工程。
【請求項８】
　前記検定が、統計学的検定に基づく検定である、請求項7記載の方法。
【請求項９】
　前記検定が、下記工程を含む仮説検定である、請求項7記載の方法：
第1仮説を「当該分節において、第1頻出塩基の出現数はその期待値に等しい」とする第1
仮説検定を実行する工程；
前記第1仮説検定で前記第1仮説が棄却される場合には前記第1頻出塩基が当該分節におい
て有意に出現頻度が高い塩基であると判定し、前記第1仮説検定で前記第1仮説が棄却され
ない場合には第2仮説を「当該分節において、第1及び第2頻出塩基の出現数の合計はその
期待値に等しい」とする第2仮説検定を実行する工程；
前記第2仮説検定で前記第2仮説が棄却される場合には前記第1及び第2頻出塩基からなる塩
基（群）が当該分節において有意に出現頻度が高い塩基（群）であると判定し、前記第2
仮説検定で前記第2仮説が棄却されない場合には第3仮説を「当該分節において、第1、第2
及び第3頻出塩基の出現数の合計はその期待値に等しい」とする第3仮説検定を実行する工
程；及び、
前記第3仮説検定で前記第3仮説が棄却される場合には前記第1、第2及び第3頻出塩基から
なる塩基（群）が当該分節において有意に出現頻度が高い塩基（群）であると判定し、前
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記第3仮説検定で前記第3仮説が棄却されない場合には全ての核酸構成塩基の出現数に有意
差はないと判定する工程。
【請求項１０】
　前記仮説検定が、正規分布表、t分布表、F分布表、又はカイ二乗分布表からなる群から
選択される分布表を使用する、請求項9記載の方法。
【請求項１１】
　前記対応表が、下記の対応表である、請求項5～10のいずれか1項記載の方法：
【表２】

。
【請求項１２】
　請求項1記載の方法に従って同一の分節化塩基数を使用して作成された複数の偏在性表
示配列間の類似性を比較解析する手順を含む、塩基配列情報の比較解析方法。
【請求項１３】
　前記複数の偏在性表示配列が、所定のデータベースに格納されている、請求項12記載の
方法。
【請求項１４】
請求項2記載の方法に従って同一の分節化塩基数を使用して作成された複数の偏在性表示
視覚化情報間の類似性を、所定のクラスターと関連付けて表示する手順を含む、塩基配列
情報の比較解析方法。
【請求項１５】
　前記複数の偏在性表示視覚化情報が、所定のデータベースに格納されている、請求項14
記載の方法。
【請求項１６】
　塩基配列情報に含まれる核酸構成塩基の偏在性を表す方法をコンピュータに実行させる
ためのプログラムであって、前記方法が：
入力された塩基配列情報を、所定の分節化開始塩基から、所定の分節化塩基数で重複なく
順次分割して分節群を作成する手順；
前記各分節において、前記塩基配列情報を、所定の換算表に従って核酸構成塩基のみから



(6) JP 2010-33344 A 2010.2.12

10

20

30

40

なる情報に換算し、各核酸構成塩基の出現数を計数する手順；
前記各分節において、前記核酸構成塩基の出現数を使用して、偏在性表示塩基を作成する
手順； 
前記各分節において作成された偏在性表示塩基を前記塩基配列情報の並びに従って配列化
して、偏在性表示配列を作成する手順；及び、
前記偏在性表示配列を出力する手順；
を含む、前記プログラム。
【請求項１７】
　前記偏在性表示塩基ごとに所定の色、パターン又はテクスチャを割り当て、偏在性表示
視覚化情報を作成する手順をさらに含む、請求項16記載の方法。
【請求項１８】
　前記偏在性表示視覚化情報が、当該塩基配列情報の特性プロファイルに基づいて、直鎖
状又は環状で出力される、請求項17記載のプログラム。
【請求項１９】
　前記所定の換算表が、下記の換算表である、請求項16～18のいずれか1項記載のプログ
ラム：
【表３】

。
【請求項２０】
　前記偏在性表示塩基の作成手順が、下記工程を含む、請求項16～19のいずれか1項記載
のプログラム：
当該分節において、前記核酸構成塩基出現数を使用して、各核酸構成塩基の期待数EA、ET
、EG及びECを、下記式に従って算出する工程
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【数５】

（式中、EA、ET、EG及びECは、それぞれ、当該分節における核酸構成塩基A、T、G及びCの
期待数を示し；PはGC含量（％）を示し；及び、Lは当該分節内の塩基の総数；を示す）；
前記各核酸構成塩基のχ2値を、下記式に従って算出する工程

【数６】

（式中、Bは任意の1つの核酸構成塩基を示し、BRは前記B以外の全ての核酸構成塩基群を
示し、OBは当該分節における前記核酸構成塩基の出現数を示し、OBRは当該分節における
前記核酸構成塩基以外の全ての核酸構成塩基群の出現数の合計を示し、EBは当該分節にお
ける前記核酸構成塩基の期待数を示し、EBRは当該分節における前記核酸構成塩基以外の
全ての核酸構成塩基群の期待数の合計を示し、及びLは当該分節内の塩基の総数を示す）
；及び、
（i）前記χB

2群の全てが、条件(A):「当該χB
2値が、所定の有意水準のカイ二乗値より

大きい」を満たさない場合には、当該分節に、偏在性表示塩基として「Ｎ」を割り当て、
（ii）前記χB

2群の少なくとも1つのχB
2（群）が条件(A):「当該χB

2値が、所定の有意
水準のカイ二乗値より大きい」を満たし、かつ、前記条件(A)を満たした核酸構成塩基（
群）の全てが条件(B):「当該出現数が、その期待数よりも多い」を満たさない場合、前記
条件(A) を満たしかつ前記条件(B)を満たさない核酸構成塩基（群）以外の全てからなる
核酸構成塩基（群）を、所定の対応表に従って、当該分節に偏在性表示塩基として割り当
て、及び、
（iii）前記χB

2群のうち少なくとも1つのχB
2（群）が条件(A):「当該χB

2値が、所定の
有意水準のカイ二乗値より大きい」を満たし、かつ、前記条件(A)を満たした核酸構成塩
基（群）の少なくとも1つが条件(B):「当該出現数が、その期待数よりも多い」を満たす
場合、前記条件(A) を満たしかつ前記条件(B)を満たす核酸構成塩基（群）を、所定の対
応表に従って、当該分節に偏在性表示塩基として割り当てる、前記工程。
【請求項２１】
　前記偏在性表示塩基の作成手順が、下記工程を含む、請求項16～19のいずれか1項記載
のプログラム：
当該分節において、前記核酸構成塩基出現数を使用して、各核酸構成塩基の期待数EA、ET
、EG及びECを、下記式に従って算出する工程

【数７】

（式中、EA、ET、EG及びECは、それぞれ、当該分節における核酸構成塩基A、T、G及びCの
期待数を示し；PはGC含量（％）を示し；及び、Lは当該分節内の塩基の総数；を示す）；
前記各核酸構成塩基のχ2値を、下記式に従って算出する工程

【数８】
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（式中、Bは任意の1つの核酸構成塩基を示し、BRは前記B以外の全ての核酸構成塩基を示
し、OBは当該分節における前記核酸構成塩基の出現数を示し、OBRは当該分節における前
記核酸構成塩基以外の全ての核酸構成塩基群の出現数の合計を示し、EBは当該分節におけ
る前記核酸構成塩基の期待数を示し、EBRは当該分節における前記核酸構成塩基以外の全
ての核酸構成塩基群の期待数の合計を示し、及びLは当該分節内の塩基の総数を示す）；
及び、
（i）前記χB

2群の全てが、条件(A):「当該χB
2値が、所定の有意水準のカイ二乗値より

大きい」を満たさない場合には、当該分節に偏在性表示塩基として「Ｎ」を割り当て、
（ii）前記χB

2群の少なくとも1つのχB
2（群）が条件(A):「当該χB

2値が、所定の有意
水準のカイ二乗値より大きい」を満たし、かつ、前記条件(A)を満たした核酸構成塩基（
群）の全てが条件(B):「当該出現数が、その期待数よりも多い」を満たさない場合には、
当該分節に偏在性表示塩基として「Ｎ」を割り当て、及び、
（iii）前記χB

2群のうち少なくとも1つのχB
2（群）が条件(A):「当該χB

2値が、所定の
有意水準のカイ二乗値より大きい」を満たし、かつ、前記条件(A)を満たした核酸構成塩
基（群）の少なくとも1つが条件(B):「当該出現数が、その期待数よりも多い」を満たす
場合、前記条件(A) を満たしかつ前記条件(B)を満たす核酸構成塩基（群）を、所定の対
応表に従って、当該分節に偏在性表示塩基として割り当てる、前記工程。
【請求項２２】
　前記偏在性表示塩基の作成手順が、下記工程を含む、請求項16～19のいずれか1項記載
のプログラム：
当該分節において、核酸構成塩基の出現数をそれぞれ計数して、第1、第2、第3及び第4頻
出塩基を決定する工程；
前記頻出塩基の出現数を使用して、所定の有意水準において有意に出現頻度が高い核酸構
成塩基（群）を判定するための検定を実行する工程；及び、
前記検定により有意に出現頻度が高いと判定された核酸構成塩基（群）が存在する場合に
は該当する核酸構成塩基（群）に対応する偏在性表示塩基を所定の対応表に従って当該分
節に割り当て、全ての核酸構成塩基の出現数に有意差はないと判断された場合には、当該
分節に偏在性表示塩基として「Ｎ」を割り当てる工程。
【請求項２３】
　前記検定が、統計学的検定に基づく検定である、請求項22記載のプログラム。
【請求項２４】
　前記検定が、下記工程を含む仮説検定である、請求項22記載のプログラム：
第1仮説を「当該分節において、第1頻出塩基の出現数はその期待値に等しい」とする第1
仮説検定を実行する工程；
前記第1仮説検定で前記第1仮説が棄却される場合には前記第1頻出塩基が当該分節におい
て有意に出現頻度が高い塩基であると判定し、前記第1仮説検定で前記第1仮説が棄却され
ない場合には第2仮説を「当該分節において、第1及び第2頻出塩基の出現数の合計はその
期待値に等しい」とする第2仮説検定を実行する工程；
前記第2仮説検定で前記第2仮説が棄却される場合には前記第1及び第2頻出塩基からなる塩
基（群）が当該分節において有意に出現頻度が高い塩基（群）であると判定し、前記第2
仮説検定で前記第2仮説が棄却されない場合には第3仮説を「当該分節において、第1、第2
及び第3頻出塩基の出現数の合計はその期待値に等しい」とする第3仮説検定を実行する工
程；及び、
前記第3仮説検定で前記第3仮説が棄却される場合には前記第1、第2及び第3頻出塩基から
なる塩基（群）が当該分節において有意に出現頻度が高い塩基（群）であると判定し、前
記第3仮説検定で前記第3仮説が棄却されない場合には全ての核酸構成塩基の出現数に有意
差はないと判定する工程。
【請求項２５】
　前記仮説検定が、正規分布表、t分布表、F分布表、又はカイ二乗分布表からなる群から
選択される分布表を使用する、請求項24記載のプログラム。
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【請求項２６】
　前記対応表が、下記の対応表である、請求項16～25のいずれか1項記載のプログラム：
【表４】

。
【請求項２７】
　請求項16記載の方法に従って同一の分節化塩基数を使用して作成された複数の偏在性表
示配列間の類似性を比較解析する手順を含む、塩基配列情報の比較解析用プログラム。
【請求項２８】
　前記複数の偏在性表示配列が、所定のデータベースに格納されている、請求項27記載の
プログラム。
【請求項２９】
　請求項17記載の方法に従って同一の分節化塩基数を使用して作成された複数の偏在性表
示視覚化情報間の類似性を、所定のクラスターと関連付けて表示する手順を含む、塩基配
列情報の比較解析用プログラム。
【請求項３０】
　前記偏在性視覚化情報が、所定のデータベースに格納されている、請求項29記載のプロ
グラム。
【請求項３１】
　請求項16～30のいずれか1項記載のプログラムを記録したコンピュータ読み取り可能な
記録媒体。
【請求項３２】
　塩基配列情報に含まれる核酸構成塩基の偏在性を表すための装置であって：
塩基配列情報の入力手段；
前記塩基配列情報を、所定の分節化開始塩基から、所定の分節化塩基数で重複なく順次分
割して分節群を作成する手段；
前記各分節において、前記塩基配列情報を、所定の換算表に従って核酸構成塩基のみから
なる情報に換算し、各核酸構成塩基の出現数を計数する手段；
前記各分節において、前記核酸構成塩基の出現数を使用して、偏在性表示塩基を作成する
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前記各分節において作成された偏在性表示塩基を前記塩基配列情報の並びに従って配列化
して、偏在性表示配列を作成する手段；及び、
前記偏在性表示配列の出力手段；
を含む、前記装置。
【請求項３３】
　前記偏在性表示塩基ごとに所定の色、パターン又はテクスチャを割り当て、偏在性表示
視覚化情報を作成する手段をさらに含む、請求項32記載の装置。
【請求項３４】
　前記偏在性表示視覚化情報が、当該塩基配列情報の特性プロファイルに基づいて、直鎖
状又は環状で出力される、請求項33記載の装置。
【請求項３５】
　前記所定の換算表が、下記の換算表である、請求項32～34のいずれか1項記載の装置：
【表５】

。
【請求項３６】
　前記偏在性表示塩基の作成手段が、下記手段を含む、請求項32～35のいずれか1項記載
の装置：
当該分節において、前記核酸構成塩基出現数を使用して、各核酸構成塩基の期待数EA、ET
、EG及びECを、下記式に従って算出する手段
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【数９】

（式中、EA、ET、EG及びECは、それぞれ、当該分節における核酸構成塩基A、T、G及びCの
期待数を示し；PはGC含量（％）を示し；及び、Lは当該分節内の塩基の総数；を示す）；
前記各核酸構成塩基のχ2値を、下記式に従って算出する手段

【数１０】

（式中、Bは任意の1つの核酸構成塩基を示し、BRは前記B以外の全ての核酸構成塩基群を
示し、OBは当該分節における前記核酸構成塩基の出現数を示し、OBRは当該分節における
前記核酸構成塩基以外の全ての核酸構成塩基群の出現数の合計を示し、EBは当該分節にお
ける前記核酸構成塩基の期待数を示し、EBRは当該分節における前記核酸構成塩基以外の
全ての核酸構成塩基群の期待数の合計を示し、及びLは当該分節内の塩基の総数を示す）
；及び、
（i）前記χB

2群の全てが、条件(A):「当該χB
2値が、所定の有意水準のカイ二乗値より

大きい」を満たさない場合には、当該分節に、偏在性表示塩基として「Ｎ」を割り当て、
（ii）前記χB

2群の少なくとも1つのχB
2（群）が条件(A):「当該χB

2値が、所定の有意
水準のカイ二乗値より大きい」を満たし、かつ、前記条件(A)を満たした核酸構成塩基（
群）の全てが条件(B):「当該出現数が、その期待数よりも多い」を満たさない場合、前記
条件(A) を満たしかつ前記条件(B)を満たさない核酸構成塩基（群）以外の全てからなる
核酸構成塩基（群）を、所定の対応表に従って、当該分節に偏在性表示塩基として割り当
て、及び、
（iii）前記χB

2群のうち少なくとも1つのχB
2（群）が条件(A):「当該χB

2値が、所定の
有意水準のカイ二乗値より大きい」を満たし、かつ、前記条件(A)を満たした核酸構成塩
基（群）の少なくとも1つが条件(B):「当該出現数が、その期待数よりも多い」を満たす
場合、前記条件(A) を満たしかつ前記条件(B)を満たす核酸構成塩基（群）を、所定の対
応表に従って、当該分節に偏在性表示塩基として割り当てる、前記手段。
【請求項３７】
　前記偏在性表示塩基の作成手段が、下記手段を含む、請求項32～35のいずれか1項記載
の装置：
当該分節において、前記核酸構成塩基出現数を使用して、各核酸構成塩基の期待数EA、ET
、EG及びECを、下記式に従って算出する手段

【数１１】

（式中、EA、ET、EG及びECは、それぞれ、当該分節における核酸構成塩基A、T、G及びCの
期待数を示し；PはGC含量（％）を示し；及び、Lは当該分節内の塩基の総数；を示す）；
前記各核酸構成塩基のχ2値を、下記式に従って算出する手段

【数１２】
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（式中、Bは任意の1つの核酸構成塩基を示し、BRは前記B以外の全ての核酸構成塩基を示
し、OBは当該分節における前記核酸構成塩基の出現数を示し、OBRは当該分節における前
記核酸構成塩基以外の全ての核酸構成塩基群の出現数の合計を示し、EBは当該分節におけ
る前記核酸構成塩基の期待数を示し、EBRは当該分節における前記核酸構成塩基以外の全
ての核酸構成塩基群の期待数の合計を示し、及びLは当該分節内の塩基の総数を示す）；
及び、
（i）前記χB

2群の全てが、条件(A):「当該χB
2値が、所定の有意水準のカイ二乗値より

大きい」を満たさない場合には、当該分節に偏在性表示塩基として「Ｎ」を割り当て、
（ii）前記χB

2群の少なくとも1つのχB
2（群）が条件(A):「当該χB

2値が、所定の有意
水準のカイ二乗値より大きい」を満たし、かつ、前記条件(A)を満たした核酸構成塩基（
群）の全てが条件(B):「当該出現数が、その期待数よりも多い」を満たさない場合には、
当該分節に偏在性表示塩基として「Ｎ」を割り当て、及び、
（iii）前記χB

2群のうち少なくとも1つのχB
2（群）が条件(A):「当該χB

2値が、所定の
有意水準のカイ二乗値より大きい」を満たし、かつ、前記条件(A)を満たした核酸構成塩
基（群）の少なくとも1つが条件(B):「当該出現数が、その期待数よりも多い」を満たす
場合、前記条件(A) を満たしかつ前記条件(B)を満たす核酸構成塩基（群）を、所定の対
応表に従って、当該分節に偏在性表示塩基として割り当てる、前記手段。
【請求項３８】
　前記P値の入力手段をさらに含む、請求項32～37のいずれか1項記載の装置。
【請求項３９】
　前記偏在性表示塩基の作成手段が、下記手段を含む、請求項32～35のいずれか1項記載
の装置：
当該分節において、核酸構成塩基の出現数をそれぞれ計数して、第1、第2、第3及び第4頻
出塩基を決定する手段；
前記頻出塩基の出現数を使用して、所定の有意水準において有意に出現頻度が高い核酸構
成塩基（群）を判定するための検定を実行する手段；及び、
前記検定により有意に出現頻度が高いと判定された核酸構成塩基（群）が存在する場合に
は該当する核酸構成塩基（群）に対応する偏在性表示塩基を所定の対応表に従って当該分
節に割り当て、全ての核酸構成塩基の出現数に有意差はないと判断された場合には、当該
分節に偏在性表示塩基として「Ｎ」を割り当てる手段。
【請求項４０】
　前記検定が、統計学的検定に基づく検定である、請求項39記載の装置。
【請求項４１】
　前記検定が、下記手段を含む仮説検定である、請求項39記載の装置：
第1仮説を「当該分節において、第1頻出塩基の出現数はその期待値に等しい」とする第1
仮説検定を実行する手段；
前記第1仮説検定で前記第1仮説が棄却される場合には前記第1頻出塩基が当該分節におい
て有意に出現頻度が高い塩基であると判定し、前記第1仮説検定で前記第1仮説が棄却され
ない場合には第2仮説を「当該分節において、第1及び第2頻出塩基の出現数の合計はその
期待値に等しい」とする第2仮説検定を実行する手段；
前記第2仮説検定で前記第2仮説が棄却される場合には前記第1及び第2頻出塩基からなる塩
基（群）が当該分節において有意に出現頻度が高い塩基（群）であると判定し、前記第2
仮説検定で前記第2仮説が棄却されない場合には第3仮説を「当該分節において、第1、第2
及び第3頻出塩基の出現数の合計はその期待値に等しい」とする第3仮説検定を実行する手
段；及び、
前記第3仮説検定で前記第3仮説が棄却される場合には前記第1、第2及び第3頻出塩基から
なる塩基（群）が当該分節において有意に出現頻度が高い塩基（群）であると判定し、前
記第3仮説検定で前記第3仮説が棄却されない場合には全ての核酸構成塩基の出現数に有意
差はないと判定する手段。
【請求項４２】
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　前記仮説検定が、正規分布表、t分布表、F分布表、又はカイ二乗分布表からなる群から
選択される分布表を使用する、請求項41記載の装置。
【請求項４３】
　前記対応表が、下記の対応表である、請求項32～42のいずれか1項記載の装置：
【表６】

。
【請求項４４】
　（i）塩基配列情報を取得又は出力するための、及び（ii）本発明の偏在性表示塩基、
偏在性表示配列若しくは偏在性表示視覚化情報を取得又は出力するための、インターネッ
ト通信手段をさらに含む、請求項32～43のいずれか1項記載の装置。
【請求項４５】
　前記分節化開始塩基の入力手段をさらに含む、請求項32～44のいずれか1項記載の装置
。
【請求項４６】
　前記分節化塩基数の入力手段をさらに含む、請求項32～45のいずれか1項記載の装置。
【請求項４７】
　前記有意水準の入力手段をさらに含む、請求項36～46のいずれか1項記載の装置。
【請求項４８】
請求項32記載の手段を使用して同一の分節化塩基数で作成された複数の偏在性表示配列間
の類似性を比較解析する手段を含む、塩基配列情報の比較解析用装置。
【請求項４９】
　前記複数の偏在性表示配列が、所定のデータベースに格納されている、請求項48記載の
装置。
【請求項５０】
　請求項33記載の手段を使用し、同一の分節化塩基数を使用して作成された複数の偏在性
表示視覚化情報間の類似性を、所定のクラスターと関連付けて表示する手段を含む、塩基
配列情報の比較解析用装置。
【請求項５１】
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　前記偏在性視覚化情報が、所定のデータベースに格納されている、請求項50記載の装置
。
【発明の詳細な説明】
【技術分野】
【０００１】
　本発明は、塩基配列情報に含まれる核酸構成塩基の偏在性を表す偏在性表示配列及び偏
在性表示視覚化情報を作成する方法に関する。また、偏在性表示配列を使用する比較解析
及び偏在性表示視覚化情報を使用するクラスタリング解析にも関する。さらに、前記方法
をコンピュータに実行させるためのプログラム、前記プログラムを記録したコンピュータ
読み取り可能な記録媒体、並びに該方法を実質的に実行可能な装置にも関する。
【背景技術】
【０００２】
　ゲノムが保持している遺伝情報は、当該ゲノム核酸に含まれる塩基Ａ（アデニン）、Ｇ
（グアニン）、Ｃ（シトシン）、及びＴ（チミン）又はＵ（ウラシル）（DNAの場合には
Ｔ、RNAの場合にはＵ）の並びを示す塩基配列として表される。ゲノム核酸塩基配列は生
物種によって異なるが、近縁の種ほど互いの配列が似ており、かつ遠縁の種ほど互いの配
列が異なることは当業者に周知である。ゆえに、未知の生物由来の塩基配列情報に基づい
てその分類をする場合には、当該生物の塩基配列を既知の他の生物の塩基配列と比較解析
することが一般的に実施されている。
【０００３】
　代表的な生物学的分類法には、生物の形態的差異、生理生化学的性状の差異などの他に
、塩基配列を利用する以下の方法が含まれる：（a）GC含量を使用する分類法、（b）DNA-
DNAハイブリダイゼーションを使用する分類法、及び（c）rRNAなど特定の遺伝子をコード
するDNAの相同性を使用する分類法（非特許文献1を参照されたい）。（a）GC含量を使用
する分類法に関して、GC含量は、当該塩基配列に含まれるグアニン及びシトシンの合計の
モル百分率として決定され、かつ細菌分類の標準的記載の一部とみなされている。一般的
に、よく定義された（well-defined）種の群におけるGC含量のばらつきは3％以内であり
、よく定義された属の群におけるGC含量のばらつきは10％以内であることが知られている
。（b）DNA-DNAハイブリダイゼーションは、2種の全ゲノム間の配列類似性の間接的パラ
メータを得るための方法である。当該方法によると、ゲノム間での塩基対ミスマッチの1
％につき、当該ゲノム間の熱安定性が1～2.2％減少することが確立されている。そのため
、当該方法により得られた融解温度は、系統解析用データとして使用されている（例えば
、非特許文献2を参照されたい）。（c）rRNAをコードするDNAの相同性を使用する分類法
は、主に16S又は23S rRNAをコードするDNA配列同士を比較することにより、複数の生物種
間の近縁関係を解析する方法である。
【０００４】
　しかしながら、上記方法には、それぞれ以下のような問題点がある：（a）GC含量は細
菌分類における標準的記載の一部ではあるが、当該細菌が含まれている種又は属に含まれ
る細菌群のGC含量と比較することによって結果的に見出される特徴であって、GC含量自体
は当該細菌を特徴づけるための指標ではないこと；（b）DNA-DNAハイブリダイゼーション
は、in vitroで実施される方法であるため条件検討が難しく、かつ再現性があまりよくな
いこと（例えば、非特許文献1を参照されたい）；及び、（c）rRNAが系統分類学的解析に
おける最良の標的であることは当業者に周知であるが（例えば、非特許文献1を参照され
たい）、rRNA遺伝子に導入された変異はゲノム全体の変異の割合を必ずしも反映していな
いこと（例えば、非特許文献3を参照されたい）。
【０００５】
　一方、生物学的分類法においてゲノム核酸塩基配列の全体同士の比較解析結果を使用す
ることが理想的な分類法を提供し得ることは、当業者に理解されている。しかしながら：
（i）ゲノムを構成する塩基配列数はしばしば長大であること（例えば、ヒトのゲノムは
約30億塩基対から構成され、原核生物である大腸菌のゲノムでさえも約500万塩基対から
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構成されている（例えばNCBIのホームページ＜http://www.ncbi.nlm.nih.gov/＞を参照さ
れたい））；及び、（ii）in silicoでの塩基配列情報の比較解析において、当業者が一
般的に使用するFASTAやBLASTなどの比較解析ソフトウエアは、ダイナミックプログラミン
グアルゴリズムに基づいているために、入力ゲノム配列長の倍数に対して指数関数的に計
算が複雑化すること（例えば、非特許文献4を参照されたい）；から、ゲノム核酸塩基配
列の全体をin silicoでの比較解析に使用することは、実質的に困難であった。
【非特許文献１】P. VANDAMME, B. POT, M. GILLIS, P. DE VOS, K. KERSTERS, 及びJ. S
WINGSの論文、MICROBIOLOGICAL REVIEWS, Vol. 60, No. 2, 1996, 407-438頁
【非特許文献２】ゲノム 第3版―新しい生命情報システムへのアプローチ (第3版)　 T.A
.ブラウン(著)、村松正實 (監訳), 木南 凌 (監訳)、メディカルサイエンスインターナシ
ョナル、2007年
【非特許文献３】Oshima K及びNishida H.の論文、J Mol Evol. 2007 Sep;65(3):249-58
【非特許文献４】ゲノム配列から機能解析へ 第2版、マウント デービッド W. (著), 岡
崎 康司 (監訳), 坊農 秀雅 (監訳)、メディカル・サイエンス・インターナショナル、20
05年
【発明の開示】
【発明が解決しようとする課題】
【０００６】
　先に記載した公知技術は全て、一塩基レベルでの塩基配列情報に基づく方法を開示して
いる。
　一方で、ゲノムには、塩基配列は異なるものの同一の機能を果たす配列が存在すること
は周知であり、遺伝子コード領域における例としては、プロモータ、イニシエーター、TA
TAボックス及びエンハンサーなどの転写調節エレメント；並びに、1種類のアミノ酸を複
数のコドンが指定する縮重コドン；などの存在が挙げられる。また、ゲノム内の遺伝子非
コード領域に導入された変異は、個体レベルでの表現型の変化には何ら寄与しないと考え
られている。それゆえ、既存の解析技術を使用して、未知のゲノム塩基配列全体を比較解
析に供することは、機能又は表現型に関連するか否かにかかわらず同等に解析されるため
、解析に要する時間に比して効果が低かった。
【０００７】
　しかしながら、先に記載したように、近縁の種ほど互いの配列が似ており、かつ遠縁の
種ほど互いの配列が異なることは当業者に周知であることから、上記に記載したような同
機能異配列又は同表現型異配列は、近縁であるほど互いに大部分の配列が一致し、かつ少
数の配列のみが変異した配列となることもまた周知であるといえる。それゆえ、任意の塩
基配列情報の一定の領域内に存在する核酸構成塩基の出現数のプロファイルは、前記同機
能異配列又は同表現型異配列に関する問題を解決するために有用な情報となり得る。さら
に、複数の塩基配列情報から前記プロファイルを作成してそれらを比較解析することによ
り、異なる配列であるにもかかわらず同じ機能又は同じ表現型に寄与する領域をスクリー
ニングすることが可能になる。
【０００８】
　そこで本発明は、前記一定領域内に存在する核酸構成塩基の出現数のプロファイルから
、一塩基レベルでは異なる配列であっても実質的に同じ機能又は同じ表現型を有する塩基
配列情報を簡便にスクリーニングすることができる方法及び手段を提供することを課題と
する。
　また、任意の塩基配列情報を生物学的に同定又は分類することを目的として、当該塩基
配列情報の特徴を表すための方法及び手段を提供することを課題とする。
【課題を解決するための手段】
【０００９】
　上記課題を解決するための手段として、本発明は、ゲノム核酸塩基配列情報などの長大
な塩基配列情報に含まれる、核酸構成塩基の偏在性を表す偏在性表示配列及び偏在性表示
視覚化情報を作成する方法、該方法をコンピュータに実行させるためのプログラム、前記
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プログラムを記録したコンピュータ読み取り可能な記録媒体、並びに該方法を実質的に実
行可能な装置を提供する。また本発明は、前記偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報
の比較解析方法、該方法をコンピュータに実行させるためのプログラム、前記プログラム
を記録したコンピュータ読み取り可能な記録媒体、並びに該方法を実質的に実行可能な装
置も提供する。
【００１０】
　詳細に述べると、本発明は、塩基配列情報に含まれる核酸構成塩基の偏在性を表す偏在
性表示配列を作成する方法であって：塩基配列情報を、所定の分節化開始塩基から、所定
の分節化塩基数で重複なく順次分割して分節群を作成する手順；前記各分節において、前
記塩基配列情報を、所定の換算表に従って核酸構成塩基のみからなる情報に換算し、各核
酸構成塩基の出現数を計数する手順；前記各分節において、前記核酸構成塩基の出現数を
使用して、偏在性表示塩基を作成する手順；及び、前記各分節において作成された偏在性
表示塩基を前記塩基配列情報の並びに従って配列化して、偏在性表示配列を作成する手順
；を含む、前記方法を提供する。さらに、本発明は、前記偏在性表示塩基ごとに所定の色
、パターン又はテクスチャを割り当て、偏在性表示視覚化情報を作成する手順を含む方法
も提供する。
【発明の効果】
【００１１】
　本発明の偏在性表示塩基は、当該偏在性表示塩基に対応する分節を作成した元の塩基配
列領域内に含まれる核酸構成塩基、又は混合塩基から所定の割合で換算された核酸構成塩
基の存在比率に基づいて決定される。特に、当該偏在性表示塩基に対応する分節を作成し
た元の塩基配列領域内において、本発明の基準に基づき有意に存在比率の高い核酸構成塩
基（群）を示すことができる。それゆえ、偏在性表示塩基は、当該分節内の核酸構成塩基
の存在比率に基づく特徴を反映する記号であり得る。また、偏在性表示配列は、当該ゲノ
ムの全体にわたって、核酸構成塩基の存在比率が特徴的に偏っている（特に、当該核酸構
成塩基の存在比率が有意に多い）領域を概略的に把握するのに有用であり得る。すなわち
、本発明は、当該塩基配列に含まれる生物学的に有用な情報を保持したまま、前記塩基配
列にかかる情報量を低減することができる。
　本発明の偏在性表示塩基及び偏在性表示配列は、当業者に周知の塩基記号及び混合塩基
記号の記載様式に対応することができる。それゆえ、本発明の偏在性表示塩基及び偏在性
表示配列を使用する解析には、既存の塩基配列解析ソフトウエアを使用することができる
。
【００１２】
　本発明により、任意の塩基配列情報内の一定の領域内に存在する核酸構成塩基の出現数
のプロファイルから、前記塩基配列情報に含まれる核酸構成塩基の偏在性を表す偏在性表
示配列及び偏在性表示視覚化情報を作成することができる。当該偏在性表示配列は、元の
塩基配列情報に含まれる核酸構成塩基の偏在性を示すために、核酸構成塩基に含まれる特
徴領域をきわめて容易に知ることができる。例えば、元の塩基配列情報におけるＧＣリッ
チ領域（一般的には、遺伝子が多く存在する領域として知られる）を知りたい場合には偏
在性表示配列中の偏在性表示塩基Ｓを探せばよく、元の塩基配列情報におけるＡＴリッチ
領域（一般的には、非遺伝子領域又はセントロメア領域などとして知られる）を知りたい
場合には偏在性表示配列中の偏在性表示塩基Ｗを探せばよい。これら偏在性表示塩基に対
応する元の塩基配列情報が、前記所望の特徴を有する配列領域である。
【００１３】
　また、ある程度の長さを有する遺伝子領域又は非遺伝子領域、若しくはトランスポゾン
などの可動性因子領域、あるいはその他の任意の領域に含まれる塩基配列から得られる偏
在性表示配列が特有な偏在性表示配列を示す場合、当該特有の偏在性表示配列を解析対象
から得られた偏在性表示配列において検索することにより、一塩基レベルでの比較解析よ
りもきわめて容易に前記領域を検索することが可能となる。また、本発明の偏在性表示視
覚化情報は、前記特有の偏在性表示配列のパターンを視覚的に認識するための手段を提供
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するので、特別な解析ソフトなどを使用せずにきわめて容易に前記領域を検索することが
可能である。また、解析対象の偏在性表示配列を、分節化開始塩基及び分節化塩基数など
のパラメータを変更した一連の参照偏在性表示配列（群）との比較解析に供することによ
り、前記領域の検索精度を高めることができる。
【００１４】
　また、偏在性表示配列は、既存の混合塩基の表記方法に対応しているために、当該配列
を既存の比較解析ソフトを使用する比較解析方法又はアルゴリズム若しくは比較解析プロ
グラムに供することができる。これにより、偏在性表示配列レベルでの類似性をin silic
oで比較解析することができ、それにより好ましくは塩基配列情報の詳細な比較解析を実
施する前の一次スクリーニングなどの用途に使用することができる。当該方法は特に、一
塩基レベルでは異なる配列であっても実質的に単一の同機能又は同表現型、若しくは関連
遺伝子群が連続的に配置された領域を有する塩基配列情報をスクリーニングすることに適
する。
【００１５】
　また、本発明により作成された偏在性表示視覚化情報を使用することにより、元の塩基
配列情報に含まれる核酸構成塩基の偏在性をパターン表示することが可能となる。これに
より、本発明に供した塩基配列情報全体にわたる配列的特徴をきわめて容易に把握するこ
とができる。また複数の偏在性表示視覚化情報を、好ましくは既存の生物学的分類ごとに
並べて表示することにより、塩基配列情報全体にわたる類似性を比較することができる。
これにより、好ましくは塩基配列情報の詳細な比較解析を実施する前の一次スクリーニン
グなどの用途に使用することができる。当該方法は特に、一塩基レベルでは異なる配列で
あっても実質的に同機能又は同表現型を有する塩基配列情報をスクリーニングすることに
適する。
【００１６】
　また、偏在性表示塩基からなる配列情報は、元の塩基配列情報を分節化塩基数で割った
値にほぼ等しいデータ量であることから、当該塩基配列情報の保存及び送受信にかかるデ
ータ量を減少させることができる。特に本発明の際立った効果は、当該核酸に含まれる塩
基配列の機能性に関与する変異のみを対象とし、機能性に関与しない特に一塩基レベルで
の変異を「ノイズ」として除去することができることである。それゆえ、計算手順を複雑
化させるが、表現型及び核酸配列の機能に関与しない特に一塩基レベルでの変異を「無視
」し、比較解析などの解析に供することができる。それゆえ、本発明の複数の偏在性表示
配列を使用する比較解析は、元の塩基配列情報を使用した場合の比較解析に要する計算量
に比べて大幅に減少させることができる。
　これにより、既存の技術では実質的に不可能であった、ゲノムなどの長大な塩基配列情
報同士を比較解析することが可能となる。
【００１７】
　それゆえ、本発明は、以下は限定の意図のない例示であるが、例えば：未同定種におけ
る種の同定；種の近縁関係の判定；有用形質又は有害形質を有するゲノム領域の推測；及
び、長大なゲノムから解析対象領域を絞り込む際のスクリーニング；などに、直接的又は
間接的に好ましく適用することができる。
【発明を実施するための最良の形態】
【００１８】
　以下に記載する本発明の実施態様は、本発明の特許請求の範囲に関する理解を深めるた
めに記載しているものであり、本発明の特許請求の範囲を限定することを意図するもので
はない。本明細書に記載の特許請求の範囲を逸脱しない範囲において、本発明の主題を達
成し得る様々な態様、修飾、及び変更が可能であることは、当業者に理解されるであろう
。
【００１９】
（定義）
　本明細書で使用する用語「核酸塩基配列」、「塩基配列」及び「核酸配列」は、互換的
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　本明細書で使用する用語「塩基」は、核酸構成塩基及び混合塩基を包含する、全ての塩
基をいうことができる。本明細書で使用する用語「塩基」は、文脈により、物質としての
塩基、及び情報としての塩基記号の両方をいうことができる。本明細書で使用する用語「
塩基」は、文脈により、単数又は複数であり得、核酸構成塩基若しくは混合塩基の個々の
塩基あるいはそれらの複数を包含する塩基群をいうこともできる。
【００２０】
　塩基配列情報は任意の媒体で提供されてよく、限定の意図なく例示すると、紙などに記
載又は印刷された情報、及びコンピュータで使用可能な情報などであってよい。コンピュ
ータで使用する塩基配列情報は、以下は限定の意図のない例示であるが、入力手段によっ
て入力された塩基配列情報、所定のデータベースから得られた塩基配列情報、内部記録媒
体（例えば、ハードディスクドライブ（HDD）など）から得られた塩基配列情報、外部記
録媒体（例えば、CD-ROM/RAM、DVD-ROM/RAM、外付けHDD又はUSBメモリなど）から得られ
た塩基配列情報、及びインターネット通信手段（例えば、通信インターフェイス）を介し
て得られた塩基配列情報であってよい。
【００２１】
　塩基配列情報は、下記表に記載のサイトを含む、インターネット上のサイトから入手可
能な情報であってよい（下記表は、ゲノム配列から機能解析へ 第2版、マウント デービ
ッド W. (著), 岡崎 康司 (監訳), 坊農 秀雅 (監訳)、メディカル・サイエンス・インタ
ーナショナル、2005年、465頁から引用した）。
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【表１】

　塩基配列情報は、XML形式、HTML形式、GenBank形式、EMBL形式、SwissProt形式、FASTA
形式、PIR形式、GCG形式、GDE形式、AceDB形式、GFF形式、及び任意のテキスト形式、並
びにその他の形式を含むがこれらに限定されない、任意の形式で提供されてよい。
【００２２】
　本明細書で使用する用語「核酸構成塩基」とは、Ａ、Ｇ、Ｃ、及びＴのそれぞれの塩基
、又は該塩基群をいう。塩基配列情報に塩基Ｕが含まれる場合には実質的にＴとみなし、
かつＴとして取り扱うことができる。
　本明細書で使用する用語「混合塩基」とは、核酸構成塩基の群を表すことができる塩基
情報又は塩基記号をいう。具体的には、混合塩基は、当業者に周知の、下記表に記載の対
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応関係を有する。
【表２】

【００２３】
　本明細書で使用する用語「特性プロファイル」とは、当該塩基配列情報を特徴づけるた
めの名称、注釈、説明、又はパラメータを含むが、これらに限定されない情報セットの全
て又はその一部を含む情報いう。それゆえ、「特性プロファイル」は、塩基配列情報に含
まれる塩基配列以外の情報、すなわち：当該塩基配列を構成する塩基数（L値）及びGC含
量（P値）；並びに、当該塩基配列に付随する様々な情報、例えば、当該塩基配列を定義
するための名前及びID、当該核酸の起源生物、当該塩基配列の形状又は形態（例えば、直
鎖状、環状、一本鎖、二本鎖など）、当該核酸を構成する塩基（例えば、DNA、RNA、人工
塩基など）、当該起源生物の生物学的分類、遺伝子座、並びに当該核酸に含まれる遺伝子
名；などを含むがこれらに限定されない情報のセットの全て又はその一部を含む情報いう
。特性プロファイルは、XML形式、HTML形式、GenBank形式、EMBL形式、SwissProt形式、F
ASTA形式、PIR形式、GCG形式、GDE形式、AceDB形式、GFF形式、及び任意のテキスト形式
、並びにその他の形式を含むがこれらに限定されない、任意の形式で提供されてよい。
【００２４】
　用語「分節化開始塩基」とは、前記「分節化」を実行する際に基準となる第1番目の塩
基をいい、数値で表現される。分節化開始塩基は、分節化される塩基配列情報よりも小さ
な、任意の正の整数であってよい。
　本明細書で使用する用語「分節化塩基数」とは、塩基配列情報を分節化の分割間隔を規
定する数値をいう。分節化塩基数は、分節化される塩基配列情報よりも小さな、任意の正
の整数であってよい。
【００２５】
　本明細書で使用する用語「分節化」とは、対象の塩基配列情報を、所定の分節化開始塩
基から、所定の分節化塩基数で重複なく順次分割して分節群を作成することをいう。それ
ゆえ、用語「分節」とは、前記分節化により作成される塩基配列情報の各々の断片をいう
。分節化開始塩基の前に塩基が存在する場合、すなわち分節化開始塩基が「1」でない場
合、分節化開始塩基より前の塩基は分節として扱ってもよく、又は分節として扱わなくて
もよい。塩基配列情報が環状の核酸由来の配列である場合、当該塩基配列情報の最後の塩
基から第1番目以下の塩基にかけて連続的に分節化塩基数として計数して分節化に使用し
てもよい。
【００２６】
　本明細書で使用する用語「換算表」とは、混合塩基を含む塩基の出現数を、核酸構成塩
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基の出現数へと換算するために使用する換算表をいう。
　本明細書で使用する用語「出現数」とは、対象となる分節内に存在する核酸構成塩基の
出現数をいう。本発明によると、分節内に混合塩基が存在する場合には、当該混合塩基は
所定の換算表に従って、核酸構成塩基の出現数として換算される。それゆえ、出現数は、
0、又は正の整数、若しくは正の実数であり得る。
　本明細書で使用する用語「核酸構成塩基の出現数のプロファイル」とは、任意の塩基配
列情報の一定の領域内、特に本発明の分節内に存在する、核酸構成塩基Ａ、Ｇ、Ｃ及びＴ
のそれぞれの出現数のセットからなる情報をいう。それゆえ、核酸構成塩基の出現数のプ
ロファイルは、分節化によって生じた各分節ごとに特徴づけられる情報であり得る。
【００２７】
　用語「第1頻出塩基」、「第2頻出塩基」、「第3頻出塩基」及び「第4頻出塩基」は、本
発明の偏在性表示配列を作成する過程で使用される用語であり：第1頻出塩基は、対象と
なる分節における出現数が最も多い核酸構成塩基を意味し；第2頻出塩基は、対象となる
分節における出現数が2番目に多い核酸構成塩基を意味し；第3頻出塩基は、対象となる分
節における出現数が3番目に多い核酸構成塩基を意味し；及び第4頻出塩基は、対象となる
分節における出現数が4番目に多い、すなわち出現数が最も少ない核酸構成塩基；を意味
する。用語「頻出塩基」は、ある分節において、複数の核酸構成塩基間での出現数が互い
に等しい場合、該複数の核酸構成塩基からなる群を意味することができる。用語「頻出塩
基」が複数の核酸構成塩基からなる群をいう場合、本発明の検定には、前記複数の核酸構
成塩基群の出現数の合計が使用され得る。それゆえ、頻出塩基は、ある分節において、第
3頻出塩基まで又は第2頻出塩基までの場合があり得、全ての頻出塩基が等しい場合には第
1頻出塩基のみの場合すらあり得る。頻出塩基が複数の核酸構成塩基をいう場合、頻出塩
基は、混合塩基で表され得る。
【００２８】
　本明細書で使用する用語「偏在性」とは、当該塩基配列情報に含まれる塩基の偏りをい
う。好ましい実施態様において、用語「偏在性」は、本発明に従って作成された分節内に
おいて、有意に存在数の多い核酸構成塩基（群）をいう。本発明によると、塩基配列情報
に含まれる全ての塩基はいったん核酸構成塩基に変換されるが、最終的な出力情報は、核
酸構成塩基のみならず、混合塩基の形態でも出力され得る。それゆえ、本明細書で使用す
る用語「偏在性」は、当該分節に含まれる単一の核酸構成塩基の偏在性を表すことができ
、複数の核酸構成塩基の偏在性も表すことができる。
【００２９】
　本明細書で使用する用語「偏在性表示塩基」とは、本発明に従って得られる各々の分節
において、当該各分節に含まれる核酸構成塩基のうち、有意に存在数の多い核酸構成塩基
（群）を塩基記号の形態で表現したものをいう。
　本発明の検定に使用される有意水準は、当該検定に使用され得る任意の数値であり得る
。
　本発明の検定に使用される自由度は、当該検定に使用され得る任意の数値であり得る。
　本発明に使用される検定は、任意に、片側検定又は両側検定であり得る。
【００３０】
　本発明に使用する用語「対応表」とは、本発明の偏在性表示塩基の作成において、当該
分節において有意に存在が多いと判断された核酸構成塩基（群）に対応する記号を割り当
てるために使用する表をいう。典型的実施態様において、本発明の偏在性表示塩基は、当
業者に周知の塩基記号の形態であり得、Ａ、Ｃ、Ｇ、Ｔ、Ｍ、Ｒ、Ｗ、Ｓ、Ｙ、Ｋ、Ｖ、
Ｈ、Ｄ、Ｂ、又はＮの形態であり得る。
　本明細書で使用する用語「偏在性表示配列」とは、偏在性表示塩基を、元の塩基配列情
報の並びに従って並べた配列情報をいう。それゆえ、典型的実施態様において、本発明の
偏在性表示配列は、Ａ、Ｃ、Ｇ、Ｔ、Ｍ、Ｒ、Ｗ、Ｓ、Ｙ、Ｋ、Ｖ、Ｈ、Ｄ、Ｂ、又はＮ
からなる偏在性表示塩基群から構成され得る。
【００３１】
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　本明細書で使用する用語「偏在性表示視覚化情報」とは、本発明に従って得られた偏在
性表示塩基ごとにそれぞれ対応する、所定の色、パターン又はテクスチャを割り当てて作
成された情報をいう。偏在性表示塩基に割り当てられる色は任意の色であってよいが、各
偏在性表示塩基によってそれぞれ異なることを条件とする。偏在性表示塩基に割り当てら
れるパターンは、任意のパターンであってよいが、各偏在性表示塩基によってそれぞれ異
なることを条件とする。偏在性表示塩基に割り当てられるテクスチャは、任意のテクスチ
ャであってよいが、各偏在性表示塩基によってそれぞれ異なることを条件とする。
【００３２】
　偏在性表示視覚化情報は、入力された塩基配列情報の特性プロファイルに含まれる情報
に基づき、直線状又は環状などを含む任意の形態で出力されてよい。好ましい実施態様に
おいて、偏在性表示視覚化情報は、当該偏在性表示視覚化情報を作成するのに使用した塩
基配列情報の特性プロファイルに含まれる塩基配列の形態情報と一致した形態で出力され
る。例えば、偏在性表示視覚化情報は、当該偏在性表示視覚化情報の作成に使用された塩
基配列情報を模式的に表す長方形（例えば、直鎖状ゲノムの場合）又は環（例えば、環状
ゲノム又はプラスミドの場合）を、その偏在性表示配列に含まれる塩基数で等分し、当該
各等分された面積部分にそれぞれの偏在性表示塩基に対応する所定の色、パターン又はテ
クスチャを順次割り当てることによって作成することができる。
【００３３】
　本明細書で使用する用語「クラスター」とは、本発明の偏在性表示視覚化情報を分類す
るための単位をいう。クラスターは、既定のクラスター（群）が設定されていてもよく、
又は入力手段を使用して任意に設定してもよい。クラスターには、任意の分類カテゴリー
を設定することができる。クラスターは、以下は限定の意図のない例示であるが：特定の
界、門、網、目、科、属、及び種、並びに各々の中間的又は細分化された既存の生物学的
分類；特定の病原性、及び発酵能などを含むが、これらに限定されない表現型；海水、淡
水、高温、低温、高塩濃度、低塩濃度などを含むが、これらに限定されない生育環境；細
菌、酵母、ウイルス、真核生物、原核生物、単細胞生物、多細胞生物、及び哺乳動物など
を含むがこれらに限定されない任意の分類カテゴリー；を含むが、これらに限定されない
カテゴリーであってよい。クラスターは、偏在性表示視覚化情報の作成に使用した元の塩
基配列情報の起源情報に基づいて設定してよい。
【００３４】
　本明細書で使用する用語「クラスターと関連付けて出力（表示）する」又は「クラスタ
リング」とは、偏在性表示視覚化情報とクラスターとを関連づけて表示若しくは出力する
ことをいう。前記クラスターは単数又は複数であってよい。前記クラスターが複数である
場合には、該クラスター同士は包含関係を示すように表示又は出力されてよい。「偏在性
表示視覚化情報とクラスターとを関連づける」とは、各々の偏在性表示視覚化情報を、元
の塩基配列情報の特性プロファイルに含まれる情報に基づいて適切なクラスターへと包含
させることをいう。例えば、元の塩基配列情報がバチルス（Bacillus）属由来であった場
合、当該塩基配列情報から作成された偏在性表示視覚化情報は：生物学的分類クラスター
に関しては、バチルス属のクラスター、バチルス科のクラスター、及びバチルス目のクラ
スターなどに包含させることができ；又は、細菌クラスター、原核生物クラスター、又は
単細胞生物クラスター；などに包含させることができる。「クラスター同士の包含関係を
関連づける」とは、より上位概念のクラスターの中に、その下位概念にあたるクラスター
を包含させることをいう。例えば、生物学的分類をクラスターとした場合には、「種」レ
ベルのクラスターは「属」レベルのクラスターに包含され、「属」レベルのクラスターは
「科」レベルのクラスターに包含され、及び「科」レベルのクラスターは「目」レベルの
クラスターに包含され得る。
【００３５】
　本明細書に記載する用語「データベース」とは、塩基配列情報、塩基配列情報に付随す
る特性プロファイル、本発明の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報、本発明の偏在
性表示配列及び偏在性表示視覚化情報を作成する際の各種パラメータ並びにそれらの中間



(23) JP 2010-33344 A 2010.2.12

10

20

データを含む、本発明のあらゆる段階で得られる全てのデータを格納、記録又は保存、及
び保持することができるデータベースをいう。データベースは、格納、記録又は保存、及
び保持されるデータの種類に従ってそれぞれ独立に設定されてよい。本発明において設定
され得るデータベースを限定の意図なく例示すると、塩基配列情報データベース、偏在性
表示配列データベース（分節化塩基数、分節化開始塩基などのパラメータを変更した一連
の偏在性表示配列を含む）、偏在性表示視覚化情報データベース（分節化塩基数、分節化
開始塩基などのパラメータを変更した一連の偏在性表示視覚化情報を含む）などが挙げら
れる。データベースは、メモリ又は内部記録媒体などのコンピュータ内部の媒体内に作成
されてよく、外部記録媒体又はインターネット上などのコンピュータを使用してアクセス
できる媒体内に作成されてよく、若しくは紙などの物理的媒体に記載又は記録された形態
であってもよい。
【００３６】
（本発明の方法）
　一実施態様において、本発明は、塩基配列情報に含まれる核酸構成塩基の偏在性を表す
方法であって：塩基配列情報を、所定の分節化開始塩基から、所定の分節化塩基数で重複
なく順次分割して分節群を作成する手順；前記各分節において、前記塩基配列情報を、所
定の換算表に従って核酸構成塩基のみからなる情報に換算し、各核酸構成塩基の出現数を
計数する手順；前記各分節において、前記核酸構成塩基の出現数を使用して、偏在性表示
塩基を作成する手順；及び、前記各分節において作成された偏在性表示塩基を前記塩基配
列情報の並びに従って配列化して、偏在性表示配列を作成する手順；を含む、前記方法を
提供する。別の実施態様において、本発明は、前記偏在性表示塩基ごとに所定の色、パタ
ーン又はテクスチャを割り当て、偏在性表示視覚化情報を作成する手順をさらに含む方法
を提供する。
【００３７】
　本発明の方法の一般的実施態様において、所定の換算表は、下記の換算表である。
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【表３】

【００３８】
　本発明の方法の別の実施態様において、偏在性表示塩基の作成手順は、下記工程を含む
：
当該分節において、前記核酸構成塩基出現数を使用して、各核酸構成塩基の期待数EA、ET
、EG及びECを、下記式に従って算出する工程

【数１】

（式中、EA、ET、EG及びECは、それぞれ、当該分節における核酸構成塩基A、T、G及びCの
期待数を示し；PはGC含量（％）を示し；及び、Lは当該分節内の塩基の総数；を示す）；
前記各核酸構成塩基のχ2値を、下記式に従って算出する工程
【数２】

（式中、Bは任意の1つの核酸構成塩基を示し、BRは前記B以外の全ての核酸構成塩基を示
し、OBは当該分節における前記核酸構成塩基の出現数を示し、OBRは当該分節における前
記核酸構成塩基以外の全ての核酸構成塩基群の出現数の合計を示し、EBは当該分節におけ
る前記核酸構成塩基の期待数を示し、EBRは当該分節における前記核酸構成塩基以外の全
ての核酸構成塩基群の期待数の合計を示し、及びLは当該分節内の塩基の総数を示す）；
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及び、
（i）前記χB

2群の全てが、条件(A):「当該χB
2値が、所定の有意水準のカイ二乗値より

大きい」を満たさない場合には、当該分節に、偏在性表示塩基として「Ｎ」を割り当て、
（ii）前記χB

2群の少なくとも1つのχB
2（群）が条件(A):「当該χB

2値が、所定の有意
水準のカイ二乗値より大きい」を満たし、かつ、前記条件(A)を満たした核酸構成塩基（
群）の全てが条件(B):「当該出現数が、その期待数よりも多い」を満たさない場合、前記
条件(A) を満たしかつ前記条件(B)を満たさない核酸構成塩基（群）以外の全てからなる
核酸構成塩基（群）を、所定の対応表に従って、当該分節に偏在性表示塩基として割り当
て、及び、
（iii）前記χB

2群のうち少なくとも1つのχB
2（群）が条件(A):「当該χB

2値が、所定の
有意水準のカイ二乗値より大きい」を満たし、かつ、前記条件(A)を満たした核酸構成塩
基（群）の少なくとも1つが条件(B):「当該出現数が、その期待数よりも多い」を満たす
場合、前記条件(A) を満たしかつ前記条件(B)を満たす核酸構成塩基（群）を、所定の対
応表に従って、当該分節に偏在性表示塩基として割り当てる、工程。
【００３９】
　本発明の方法の別の実施態様において、偏在性表示塩基の作成手順は、下記工程を含む
。
当該分節において、前記核酸構成塩基出現数を使用して、各核酸構成塩基の期待数EA、ET
、EG及びECを、下記式に従って算出する工程
【数３】

（式中、EA、ET、EG及びECは、それぞれ、当該分節における核酸構成塩基A、T、G及びCの
期待数を示し；PはGC含量（％）を示し；及び、Lは当該分節内の塩基の総数；を示す）；
前記各核酸構成塩基のχ2値を、下記式に従って算出する工程
【数４】

（式中、Bは任意の1つの核酸構成塩基を示し、BRは前記B以外の全ての核酸構成塩基を示
し、OBは当該分節における前記核酸構成塩基の出現数を示し、OBRは当該分節における前
記核酸構成塩基以外の全ての核酸構成塩基群の出現数の合計を示し、EBは当該分節におけ
る前記核酸構成塩基の期待数を示し、EBRは当該分節における前記核酸構成塩基以外の全
ての核酸構成塩基群の期待数の合計を示し、及びLは当該分節内の塩基の総数を示す）；
及び、
（i）前記χB

2群の全てが、条件(A):「当該χB
2値が、所定の有意水準のカイ二乗値より

大きい」を満たさない場合には、当該分節に偏在性表示塩基として「Ｎ」を割り当て、
（ii）前記χB

2群の少なくとも1つのχB
2（群）が条件(A):「当該χB

2値が、所定の有意
水準のカイ二乗値より大きい」を満たし、かつ、前記条件(A)を満たした核酸構成塩基（
群）の全てが条件(B):「当該出現数が、その期待数よりも多い」を満たさない場合には、
当該分節に偏在性表示塩基として「Ｎ」を割り当て、及び、
（iii）前記χB

2群のうち少なくとも1つのχB
2（群）が条件(A):「当該χB

2値が、所定の
有意水準のカイ二乗値より大きい」を満たし、かつ、前記条件(A)を満たした核酸構成塩
基（群）の少なくとも1つが条件(B):「当該出現数が、その期待数よりも多い」を満たす
場合、前記条件(A) を満たしかつ前記条件(B)を満たす核酸構成塩基（群）を、所定の対
応表に従って、当該分節に偏在性表示塩基として割り当てる、工程。
【００４０】
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　本発明の方法の別の実施態様において、偏在性表示塩基の作成手順は、下記工程を含む
。
当該分節において、核酸構成塩基の出現数をそれぞれ計数して、第1、第2、第3及び第4頻
出塩基を決定する工程；
前記頻出塩基の出現数を使用して、所定の有意水準において有意に出現頻度が高い核酸構
成塩基（群）を判定するための検定を実行する工程；及び、
前記検定により有意に出現頻度が高いと判定された核酸構成塩基（群）が存在する場合に
は該当する核酸構成塩基（群）に対応する偏在性表示塩基を所定の対応表に従って当該分
節に割り当て、全ての核酸構成塩基の出現数に有意差はないと判断された場合には、当該
分節に偏在性表示塩基として「Ｎ」を割り当てる工程。
【００４１】
　本発明の方法の別の実施態様において、検定は、統計学的検定に基づく検定である。
　本発明の方法の別の実施態様において、検定は、下記工程を含む仮説検定である。
第1仮説を「当該分節において、第1頻出塩基の出現数はその期待値に等しい」とする第1
仮説検定を実行する工程；
前記第1仮説検定で前記第1仮説が棄却される場合には前記第1頻出塩基が当該分節におい
て有意に出現頻度が高い塩基であると判定し、前記第1仮説検定で前記第1仮説が棄却され
ない場合には第2仮説を「当該分節において、第1及び第2頻出塩基の出現数の合計はその
期待値に等しい」とする第2仮説検定を実行する工程；
前記第2仮説検定で前記第2仮説が棄却される場合には前記第1及び第2頻出塩基からなる塩
基（群）が当該分節において有意に出現頻度が高い塩基（群）であると判定し、前記第2
仮説検定で前記第2仮説が棄却されない場合には第3仮説を「当該分節において、第1、第2
及び第3頻出塩基の出現数の合計はその期待値に等しい」とする第3仮説検定を実行する工
程；及び、
前記第3仮説検定で前記第3仮説が棄却される場合には前記第1、第2及び第3頻出塩基から
なる塩基（群）が当該分節において有意に出現頻度が高い塩基（群）であると判定し、前
記第3仮説検定で前記第3仮説が棄却されない場合には全ての核酸構成塩基の出現数に有意
差はないと判定する工程。
【００４２】
　本発明の方法の別の実施態様において、仮説検定は、正規分布表、t分布表、F分布表、
又はカイ二乗分布表からなる群から選択される分布表を使用する。
　本発明の方法の一般的実施態様において、対応表は、下記に記載の対応表である。
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【表４】

【００４３】
　一実施態様において、本発明は、本明細書に記載の方法に従い、同一の分節化塩基数を
使用して作成された複数の偏在性表示配列間の類似性を比較解析する手順を含む、塩基配
列情報の比較解析方法を提供する。本発明による塩基配列情報の比較解析方法の別の実施
態様において、複数の偏在性表示配列は、所定のデータベースに格納されている。
　一実施態様において、本発明は、本明細書に記載の方法に従い、同一の分節化塩基数を
使用して作成された複数の偏在性表示視覚化情報間の類似性を、所定のクラスターと関連
付けて表示する手順を含む、塩基配列情報の比較解析方法を提供する。本発明の塩基配列
情報の比較解析方法の別の実施態様において、複数の偏在性表示視覚化情報は、所定のデ
ータベースに格納されている。
【００４４】
　一実施態様において、本発明は、本発明の塩基配列情報に含まれる核酸構成塩基の偏在
性を表す方法をコンピュータに実行させるプログラムを提供する。別の実施態様において
、本発明は、本発明による本発明の塩基配列情報に含まれる核酸構成塩基の偏在性を表す
装置を提供する。別の実施態様において、本発明は、P値の入力手段をさらに含む。別の
実施態様において、本発明は、所定の有意水準のカイ二乗値の入力手段をさらに含む。別
の実施態様において、本発明は、（i）塩基配列情報を取得又は出力するための、及び（i
i）本発明の偏在性表示塩基、偏在性表示配列若しくは偏在性表示視覚化情報を取得又は
出力するための、インターネット通信手段をさらに含む。別の実施態様において、本発明
は、P値の入力手段をさらに含む。別の実施態様において、本発明は、分節化開始塩基の
入力手段をさらに含む。別の実施態様において、本発明は、分節化塩基数の入力手段をさ
らに含む。別の実施態様において、本発明は、有意水準の入力手段をさらに含む。
【００４５】
（本発明のプログラム、コンピュータ読み取り可能な記録媒体、及び装置）
　本発明は、本発明の方法をコンピュータに実行させるプログラムを提供する。本発明の
プログラムは、コンピュータ読み取り可能な記録媒体に記録させて提供することもできる
。また、本発明は、本発明の方法を実質的に実行可能な装置も提供する。
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【００４６】
（本発明の構成）
　図1は、本発明の装置の構成図である。図中、メモリ（101）、CPU（102）、入力装置（
103）、内部記録媒体（104）、通信インターフェイス（105）、及び出力装置（107）はバ
ス（100）を介して互いに接続され、任意に双方向通信（情報の入出力）が可能である。
インターネット（106）は、本発明の装置の通信インターフェイス（105）を介して任意に
接続されている。外部記録媒体（108）は、本発明の装置のバス（100）を介して任意に接
続されている。入力装置（103）は、キーボード、マウス、又は音声認識入力装置などを
含むが、これらに限定されない入力装置であってよい。内部記録媒体（104）は、HDDを含
むがこれに限定されない、当該コンピュータ内に搭載されている記録媒体であってよい。
通信インターフェイス（105）は、インターネットに接続するための双方向の通信を可能
にするデバイスであってよく、モデム、ネットワークインターフェース（例えばイーサネ
ット（登録商標）カード）、通信ポート、PCMCIAスロット及びカードなどを含むがこれら
に限定されない通信インターフェイスであり得る。外部記録媒体（108）は、CD-ROM/RAM
、DVD-ROM/RAM、外付けHDD又はUSBメモリを含むがこれらに限定されない、当該コンピュ
ータに外付け可能な記録媒体であってよい。
【００４７】
　メモリ（101）は、本発明の方法をコンピュータに実行させるプログラム、該プログラ
ムを実行するために必要な情報（例えば、塩基配列情報、特性プロファイル、分節化塩基
数、分節化開始塩基、所定の分布表、所定の対応表、所定の換算表；偏在性表示視覚化情
報の作成に使用する所定の色、パターン及びテクスチャ情報；入力情報から出力情報まで
の中間データ群、出力データ、及び各種パラメータなど）、及び該プログラムの手順を実
行することにより得られた各種中間情報及び出力情報（例えば、各分節における核酸構成
塩基の出現数及び期待数、各分節における各核酸構成塩基のχB

2値、各分節における第1
～第4頻出塩基、各分節に割り当てられた偏在性表示塩基、偏在性表示配列、及び偏在性
表示視覚化情報など）などを含む情報を記憶（格納）並びに保持できる。本発明の方法を
コンピュータに実行させるプログラムは、入力装置（103）、内部記録媒体（104）、通信
インターフェイス（105）、又は外部記録媒体（108）を介してメモリ（101）に入力でき
る。本発明のプログラムは、該プログラムを記録した記録媒体を介して別のコンピュータ
にインストールして使用することもできる。また、インターネットを介して、本発明のプ
ログラムをダウンロード及びインストールして使用することもできる。
【００４８】
　CPU（102）では、メモリ（101）に入力された情報に基づき、本発明の方法に従う計数
及び演算手順が実行され、その結果得られた情報は再びメモリ（101）へと格納される。
本発明のプログラムの手順を実行することにより得られた各種中間情報及び出力情報は、
バス（100）を介して、メモリ（101）から出力装置（107）、内部記録媒体（104）、又は
外部記録媒体（108）などに出力される。ある実施態様において、各種中間情報及び出力
情報は、通信インターフェイス（105）を介して出力される。出力装置（107）は、モニタ
、ディスプレイ、プロジェクタ又はプリンタなどを含むが、これらに限定されない出力装
置であってよい。内部記録媒体（104）は、HDDなどを含むがこれに限定されない、コンピ
ュータ内部に搭載されている記録媒体であってよい。外部記録媒体（108）は、CD-ROM/RA
M、DVD-ROM/RAM、外付けHDD又はUSBメモリなどを含むがこれらに限定されない、コンピュ
ータの外部から接続して使用される記録媒体であってよい。通信インターフェイス（105
）は、モデム、ネットワークインターフェース（例えばイーサネット（登録商標）カード
）、通信ポート、PCMCIAスロット及びカードなどを含むがこれらに限定されない通信イン
ターフェイスであってよい。
【００４９】
（本発明の方法の実施態様）
　本発明による、塩基配列情報に含まれる核酸構成塩基の偏在性を表す方法の実施態様を
、図2～4にフローチャート形式で例示的に記載している。以下順次、図2、図3及び図4を
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参照しながら説明する。以下に記載の全てのステップは、本発明のプログラムに基づき、
CPU（102）で実行され得る。
　はじめに、塩基配列情報に含まれる核酸構成塩基の偏在性を表す第1の方法を、図2を参
照しながら説明する。ステップ202において、解析対象の塩基配列情報を入力する。塩基
配列情報は、所定のデータベース、又はメモリ（101）、内部記録媒体（104）若しくは外
部記録媒体（108）などに格納することができる。塩基配列情報は、以下は限定の意図の
ない例示であるが、手動（すなわち図1に103として示したような入力手段を介してコンピ
ュータに配列を入力すること）で、インターネット（通信インターフェイス（105）を使
用）を介して、メモリ（101）から、内部記録媒体（104）から、又は外部記録媒体（108
）から、入力された情報であってよい。塩基配列は、以下は限定の意図のない例示である
が、任意の生物、ウイルス、プラスミド、人工染色体（BAC及びYACなどを含む）、及びそ
れらの組換え体由来の塩基配列の全体及び部分の塩基配列、合成配列由来の塩基配列の全
体及び部分の塩基配列、並びに他の全ての塩基配列の全体及び部分の塩基配列であってよ
い。当該塩基配列情報の特性プロファイルには、例えば塩基配列、該配列を構成する塩基
数（L値）、及びGC含量（P値）などが含まれていてもよい。さらに、特性プロファイルに
は、当該塩基配列に付随する様々な情報、例えば、当該塩基配列を定義するための名前及
びID、当該核酸の起源生物、当該起源生物の生物学的分類、遺伝子座、並びに当該核酸に
含まれる遺伝子名を含むがこれらに限定されない情報も含まれていてよい。
【００５０】
　ステップ203において、ステップ202にて入力された塩基配列情報を分節化する。分節化
は、当該塩基配列情報を、所定の分節化開始塩基から、所定の分節化塩基数で重複なく順
次分割して分節群を作成することにより実行される。
　一実施態様において、分節化開始塩基は、規定値であってよい。別の実施態様において
、分節化塩基は、当該塩基配列情報に含まれる塩基数を超えない範囲で入力された任意の
数値であってよい。一実施態様において、分節化開始塩基は、当該塩基配列情報の第1番
目の塩基であってよい。別の実施態様において、分節化開始塩基は、分節化塩基数よりも
小さな任意の塩基番号の塩基であってよい。他の実施態様において、分節化開始塩基は、
所定の間隔で、第1の分節化開始塩基から下流（3'方向）又は必要に応じて上流（5'方向
）に順次変更することができる。前記間隔は、元の塩基配列情報、又は他の比較対象の塩
基配列情報などとの関連から条件検討を実施し、最適値又はそれに準じる適切な値を設定
することができる。所定の間隔で順次分節化開始塩基を変更させた一連の分節化は、コン
ピュータに実行させることができる。分節化開始塩基は、塩基配列情報の機能、又は染色
体上の位置に応じて決定されてよい。本発明の特定の実施態様において、分節化開始塩基
は、以下は限定の意図のない例示であるが：塩基配列情報中に含まれる複製開始点、転写
開始点、又は翻訳開始点に対応する数値；若しくは、染色体の第1番目の塩基に対応する
数値；などであってよい。当該分節化開始塩基を順次変更した一連の分節化データは、所
定のデータベース、又はメモリ（101）、内部記録媒体（104）若しくは外部記録媒体（10
8）などに一時的又は持続的に記録されてよい。
【００５１】
　一実施態様において、分節化塩基数は、規定値であってよい。別の実施態様において、
分節化塩基数は、当該塩基配列情報に含まれる塩基数を超えない範囲で任意に入力された
数値であってよい。他の実施態様において、分節化塩基数を順次変更した一連の分節化が
可能であり、前記一連の分節化は、所定の比率又は倍率に基づいていてよい。分節化塩基
数を順次変更した一連の分節化は、コンピュータに実行させることができる。分節化塩基
数は、元の塩基配列情報、又は他の比較対象の塩基配列情報などとの関連から条件検討を
実施し、最適値又はそれに準じる適切な値を設定することができる。当該分節化塩基数を
順次変更した一連の分節化データは、所定のデータベース、又はメモリ（101）、内部記
録媒体（104）若しくは外部記録媒体（108）などに一時的又は持続的に記録されてよい。
【００５２】
　さらに、分節化開始塩基及び分節化塩基数の両方を、それぞれ順次変更した一連の分節
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の比率又は倍率で順次変更する一連の分節化が可能であり、分節化塩基数を所定の値に固
定しておき分節化開始塩基を所定の間隔で順次変更した一連の値での分節化も可能である
。その結果、分節内塩基数が一定でかつ分節化開始塩基が順次異なる一連の分節群、分節
化開始塩基が一定でかつ分節内塩基数が異なる一連の分節群、及びそれらの組み合わせと
して、分節化開始塩基が順次異なりかつ分節内塩基数が異なる一連の分節群を作成するこ
とができる。これらの分節化データは、所定のデータベース、又はメモリ（101）、内部
記録媒体（104）若しくは外部記録媒体（108）などに一時的又は持続的に記録されてよい
。
　ステップ203で得られる全てのデータは、所定のデータベース、又はメモリ（101）、内
部記録媒体（104）若しくは外部記録媒体（108）などに格納することができる。
【００５３】
　ステップ204において、前記ステップ203の分節化により得られた各分節において、各核
酸構成塩基の出現数を計数する。典型的実施態様において、当該分節内に混合塩基が含ま
れている場合、下記表に従って核酸構成塩基へと換算される。
【表５】

　すなわち、当該分節に含まれる全ての塩基の出現数は、核酸構成塩基Ａ、Ｇ、Ｃ及びＴ
の出現数へと変換される。各核酸構成塩基の出現数は、0、又は正の整数、若しくは正の
実数であり得る。
【００５４】
　ステップ205では、各分節において、核酸構成塩基Ａ、Ｇ、Ｃ及びＴのχ2値をそれぞれ
算出する。本発明の実施態様において、前記各核酸構成塩基のχ2値は、下記式に従って
算出される。
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【数５】

（式中、EA、ET、EG及びECは、それぞれ、当該分節における核酸構成塩基A、T、G及びCの
期待数を示し；PはGC含量（％）を示し；及び、Lは当該分節内の塩基の総数；を示す）；
 
当該分節において、前記各核酸構成塩基のχ2値を、下記式に従って算出するステップ

【数６】

（式中、Bは任意の1つの核酸構成塩基を示し、BRは前記B以外の全ての核酸構成塩基群を
示し、OBは当該分節における前記核酸構成塩基の出現数を示し、OBRは当該分節における
前記核酸構成塩基以外の全ての核酸構成塩基群の出現数の合計を示し、EBは当該分節にお
ける前記核酸構成塩基の期待数を示し、EBRは当該分節における前記核酸構成塩基以外の
全ての核酸構成塩基群の期待数の合計を示し、及びLは当該分節内の塩基の総数を示す）
。
　上記各核酸構成塩基のχ2値の算出ステップの一実施態様において、P値は、既定値で50
であってよく、又は既定値で50以外の任意の数値であってよい。別の実施態様において、
P値は、当該塩基配列情報に付随する特性プロファイルに含まれるP値の値に基づいて設定
されてもよく、又は任意に設定されてよい。ステップ205で得られる、各分節において算
出される各核酸構成塩基のχ2値、及びその算出過程に含まれる値、並びに各種パラメー
タ値を含む全てのデータは、所定のデータベース、又はメモリ（101）、内部記録媒体（1
04）若しくは外部記録媒体（108）などに格納することができる。
【００５５】
　ステップ206～210では、各分節において、所定の有意水準を基準として有意に存在比率
の高い核酸構成塩基（群）を決定するための検定を実施する。以下に、ステップ206～210
を個別に説明する。
　ステップ206は、当該各分節において、条件(A) ：「当該核酸構成塩基のχ2値が、所定
の有意水準のカイ二乗値より大きい」を満たす核酸構成塩基が1つ以上存在するかを判断
するステップである。ステップ206において、全ての核酸構成塩基のχ2値が、前記所定の
有意水準のχ2値以下であった場合、すなわち全ての核酸構成塩基が前記条件(A)を満たさ
ない場合、当該分節に含まれる各核酸構成塩基の存在比率には有意な差はないと判断して
ステップ207へと移行し、当該分節に偏在性表示塩基として「Ｎ」が割り当てられる（ス
テップ207）。一方、前記ステップ206で、当該分節に含まれる核酸構成塩基のうち少なく
とも1つのχ2値が、所定の有意水準のカイ二乗値より大きい場合、すなわち前記条件(A)
を満たす核酸構成塩基が1つ以上存在する場合には、ステップ208へと移行する。
【００５６】
　ステップ208は、当該各分節において、条件(B) ：「当該核酸構成塩基の出現数が、そ
の期待数よりも多い」を満たす核酸構成塩基が1つ以上存在するかを判断するステップで
ある。ステップ208において、前記ステップ206でχ2値が所定の有意水準よりも大きいと
判断された核酸構成塩基（群）の全ての出現数がその期待値以下であった場合、すなわち
前記条件(A)を満たす核酸構成塩基（群）が存在したが、その全てが前記条件(B)を満たさ
ない場合には、ステップ209に移行する。
【００５７】
　ステップ209では、前記条件(A)を満たすが前記条件(B)を満たさない核酸構成塩基（群
）以外の全てからなる核酸構成塩基（群）を、所定の対応表に従って、当該分節に偏在性
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表示塩基として割り当てる。例えば、前記条件(A)を満たすが前記条件(B)を満たさない核
酸構成塩基がＡであった場合、当該分節にはＧ、Ｃ及びＴを意味する偏在性表示塩基「Ｂ
」が割り当てられ；前記条件(A)を満たすが前記条件(B)を満たさない核酸構成塩基群がＡ
及びＧであった場合、当該分節にはＣ及びＴを意味する偏在性表示塩基「Ｙ」が割り当て
られる。一方、前記ステップ208において、前記ステップ206でχ2値が所定の有意水準よ
りも大きいと判断された全ての核酸構成塩基（群）の出現数がその期待値よりも大きい核
酸構成塩基（群）が1つ以上存在する場合、すなわち前記条件(A)及び(B)の両方を満たす
核酸構成塩基（群）が1つ以上存在する場合、ステップ210に移行する。
【００５８】
　ステップ210では、前記条件(A)及び(B)の両方を満たす核酸構成塩基（群）を、所定の
対応表に従って、当該分節に偏在性表示塩基として割り当てる。例えば、前記条件(A)及
び(B)の両方を満たす核酸構成塩基がＡであった場合、当該分節には偏在性表示塩基「Ａ
」が割り当てられ；前記条件(A)及び(B)の両方を満たす核酸構成塩基群がＡ及びＧであっ
た場合、当該分節にはＡ及びＧを意味する偏在性表示塩基「Ｒ」が割り当てられる。
【００５９】
　すなわち、本発明による塩基配列情報に含まれる核酸構成塩基の偏在性を表す第1の実
施態様は、当該各分節において、（i）全ての核酸構成塩基群が条件(A)を満たさない場合
には、偏在性表示塩基として「Ｎ」を割り当て；（ii）条件(A)及び(B)の両方を満たした
核酸構成塩基（群）を、所定の対応表に従う偏在性表示塩基の作成対象とし；（iii）条
件(A)は満たすが、条件(B)を満たさない核酸構成塩基（群）以外の核酸構成塩基（群）の
全てを、所定の対応表に従う偏在性表示塩基の作成対象とする；実施態様である。
　ステップ206～210で得られる全ての偏在性表示塩基及びその中間データ並びに各種パラ
メータを含む全てのデータは、所定のデータベース、又はメモリ（101）、内部記録媒体
（104）若しくは外部記録媒体（108）などに格納することができる。
【００６０】
　ステップ211は、前記ステップ206～210において、各分節に割り当てられた偏在性表示
塩基群を、当該塩基配列情報の塩基配列の順序（すなわち、作成された分節の順序）に従
って整列させるステップである。ステップ211によって得られた偏在性表示塩基の並びか
らなる配列を偏在性表示配列という。ステップ211で得られる偏在性表示配列は、所定の
データベース、又はメモリ（101）、内部記録媒体（104）若しくは外部記録媒体（108）
などに格納することができる。
【００６１】
　ステップ212は、分節化塩基数を変更して偏在性表示塩基及び偏在性表示配列を作成す
るかを判断するステップである。分節化塩基数を変更する場合には、ステップ203へと戻
る。分節化塩基数を変更する場合の手順については、先のステップ203の記載において実
質的に説明してあるとおりである。ゆえに、分節化塩基数を順次変更しながらステップ20
3～212を繰り返すことにより、入力された塩基配列情報について、同一の分節化開始塩基
を有し、かつ異なる分節化塩基数を有する一連の偏在性表示配列が得られる。ステップ21
2、又はステップ203～212を繰り返すことにより得られた一連の偏在性表示配列は、所定
のデータベース、又はメモリ（101）、内部記録媒体（104）若しくは外部記録媒体（108
）などに格納することができる。ステップ212において、分節化塩基数を変更しない場合
には、ステップ213へと移行する。前記分節化塩基数を変更せずにステップ213へと移行す
る場合には、（i）設定された1つの分節化塩基数の処理が終了した場合、及び（ii）設定
された一連の分節化塩基数の全てについての処理が終了した場合、の両方が含まれ得る。
【００６２】
　ステップ213は、分節化開始塩基を変更して偏在性表示塩基及び偏在性表示配列を作成
するかを判断するステップである。分節化開始塩基を変更する場合には、ステップ203へ
と戻る。分節化開始塩基を変更する場合の手順については、先のステップ203の記載にお
いて実質的に説明してあるとおりである。ゆえに、分節化開始塩基を順次変更しながらス
テップ203～212を繰り返すことにより、入力された塩基配列情報について、異なる分節化
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開始塩基を有し、かつ同一の分節化塩基数を有する一連の偏在性表示配列が得られる：こ
こで、ステップ212で分節化塩基数を変更していた場合には、変更された分節化塩基数及
び分節化開始塩基を組み合わせた数の偏在性表示配列が作成される。ステップ213、又は
ステップ203～213を繰り返すことにより得られた一連の偏在性表示配列は、所定のデータ
ベース、又はメモリ（101）、内部記録媒体（104）若しくは外部記録媒体（108）などに
格納することができる。ステップ213において、分節化開始塩基を変更しない場合には、
ステップ214へと移行する。前記分節化開始塩基を変更せずにステップ214へと移行する場
合には、（i）設定された1つの分節化開始塩基の処理が終了した場合、及び（ii）設定さ
れた一連の分節化開始塩基の全てについての処理が終了した場合、の両方が含まれ得る。
【００６３】
　ステップ214は、本発明による偏在性表示視覚化情報を作成するかを判断するステップ
である。偏在性表示視覚化情報を作成しない場合にはステップ215へと移行し、偏在性表
示配列を出力する（ステップ215）。出力は、モニタ、ディスプレイ、プロジェクタ又は
プリンタなどを含むが、これらに限定されない出力装置によってなされてよく、又は所定
のデータベース、内部記録媒体（104）若しくは外部記録媒体（108）などに出力されてよ
い：ここで、所定のデータベース、又は内部記録媒体（104）若しくは外部記録媒体（108
）などに出力される場合には、実質的に偏在性表示配列が格納されることを意味し得る。
偏在性表示配列は、通信インターフェイス（105）を介してインターネット上に出力する
こともできる。出力対象は、ステップ203～213を繰り返すことにより得られた一連の偏在
性表示配列、及びその中間データ並びに各種パラメータを含む全てのデータであり得る。
本発明の偏在性表示配列は、当業界で一般的に使用されている混合塩基記号も含む塩基記
号の一文字表記形式に対応しているため、コンピュータ上で既存の解析ソフト等を使用す
る解析等に使用することができ、又はインターネット上の所望のサイトでの解析等に使用
することができる。本発明の偏在性表示配列を核酸構成塩基の偏在性に関する解析に使用
することより、解析対象の塩基配列情報を一塩基レベルで解析するのに比べて計算量を大
幅に低減することができ、それゆえ解析時間を大幅に短縮することができる。
【００６４】
　さらに偏在性表示配列を使用する解析は、本発明に従って分節化開始塩基及び分節化塩
基数を順次変更した一連の偏在性表示配列群を使用することにより、解析精度を上げるこ
とが可能である。以下に、図6を参照しながら分節化開始塩基を変更する場合について説
明する。例えば、あるゲノムＸに、配列Ｙが挿入されて、別のゲノムＺとなっている場合
、前記ゲノムＺは、前記配列Ｙの開始点を基準として当該配列Ｙの塩基数分、ゲノムＸか
らずれた配列を有するゲノムとなる（図6A）。次に、ゲノムＸ及びゲノムＺを分節する場
合について説明する。ゲノムＸ及びゲノムＺについて同じ分節化開始塩基及び分節化塩基
数を使用して分節化を行うと、ゲノムＸについては分節1～6、ゲノムＺについては分節I
～VIIIが作成される（図6B）。ここで挿入配列Ｙは分節化塩基数とは異なる長さを有して
いるため、ゲノムＺには、ゲノムＸの分節3～6に対応する分節は存在しなくなる。その結
果、ゲノムＸの分節3～6に対応する領域は、ゲノムＺ内に実際には存在しているにもかか
わらず、ゲノムＺの偏在性表示配列としては存在しなくなる。ここで、分節化開始塩基を
配列Ｙの塩基数分だけ下流側にずらして分節化を実行すると、ゲノムＸの分節3～6に対応
する領域には、分節V～分節viiiが該当することになる（図6B）。実際には、本発明の方
法には核酸構成塩基の出現数に関して検定を行っているため、この分節化開始塩基の位置
については、分節化塩基数に依存する関数で表され得るある程度の「ゆらぎ」が許容され
ると考えられる。すなわち、分節化に使用する塩基配列情報が同じである場合には、分節
化開始塩基が対応箇所に完全に一致していなくても、当該対応領域において同じ偏在性表
示配列が作成される蓋然性は高いと考えられる。
【００６５】
　次に分節化塩基数の変更が、本発明の偏在性表示配列を使用する解析の精度に影響を及
ぼす可能性があることについて説明する。分節化に最適な分節化塩基数は、解析対象の塩
基配列情報に含まれる塩基数と分節化塩基数とのバランスに従って決定され得る。すなわ
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ち、塩基配列情報の総塩基数により近くなりすぎると偏在性表示配列が短くなりすぎ、当
該塩基配列情報の特異性を反映しない配列となる傾向があり得る。一方、より1に近い数
を分節化塩基数として設定すると偏在性表示配列が長くなりすぎて一塩基レベルでの情報
に近くなり、本発明の効果が低くなる傾向があり得る。ゆえに、分節化塩基数は、解析対
象とする塩基配列情報によって、適切な値が設定されてよい。偏在性表示配列を使用する
比較解析を実行する場合、比較解析に使用される複数の偏在性表示配列は、分節化開始塩
基については異なっていてよいが、分節化塩基数は同じであることが好ましい。このよう
に、本発明に使用するパラメータを適宜変更することによって、複数の偏在性表示配列及
び偏在性表示視覚化情報を使用する比較解析精度の向上を図ることができる。
　一方、ステップ214において、偏在性表示視覚化情報を作成する場合には、ステップ217
へと移行する。
【００６６】
　ステップ217は、偏在性表示配列から偏在性表示視覚化情報を作成するステップである
。偏在性表示視覚化情報の作成は、偏在性表示塩基ごとに所定の色、パターン又はテクス
チャを割り当てることによって実行されてよいが、各偏在性表示塩基ごとに異なる色、パ
ターン又はテクスチャが割り当てられることを条件とする。偏在性表示塩基ごとに割り当
てられる色、パターン又はテクスチャは既定であってよく、又は都合に合わせて任意に設
定されてよい。偏在性表示視覚化情報の出力形態は、当該塩基配列情報の特性プロファイ
ルに基づいて、直鎖状又は環状を含む形態であってよい。好ましくは、前記出力形態は、
当該塩基配列情報の特性プロファイルに一致する形態で出力されてよい。偏在性表示塩基
とパターンとの対応関係について、例示的実施態様を図5に示す。図5には、偏在性表示塩
基Ａ、Ｃ、Ｇ、Ｔ、Ｍ、Ｒ、Ｗ、Ｓ、Ｙ、Ｋ、Ｖ、Ｈ、Ｄ、Ｂ、及びＮと、前記各偏在性
表示塩基に割り当てられるパターンとの対応関係の一例を示している。当該偏在性表示視
覚化情報は、環状ゲノムを有する生物種を塩基配列情報とした場合が想定されているため
、環状で示されている。
【００６７】
　ステップ218は、偏在性表示視覚化情報を出力するステップである。偏在性表示視覚化
情報の出力は、モニタ、ディスプレイ、プロジェクタ又はプリンタなどを含むが、これら
に限定されない出力装置によってなされてよく、所定のデータベース、又は内部記録媒体
（104）若しくは外部記録媒体（108）などに出力されてよい：ここで、所定のデータベー
ス、又は内部記録媒体（104）若しくは外部記録媒体（108）などに出力される場合には、
実質的に偏在性表示視覚化情報が格納されることを意味し得る。偏在性表示視覚化情報は
、通信インターフェイス（105）を介してインターネット上に出力することもできる。出
力対象は、ステップ203～213を繰り返すことにより得られた一連の偏在性表示視覚化情報
、及びその中間データ並びに各種パラメータを含む全てのデータであり得る。偏在性表示
視覚化情報は、同様に本発明に従って作成された他の偏在性表示視覚化情報とともに、同
一画面上に出力又は表示することができる。この場合、当該複数の偏在性表示視覚化情報
の分節化開始塩基及び分節化塩基数の少なくとも一方には、共通の数値を使用しているこ
とが好ましい。上記のように本発明に従うと、複数の偏在性表示視覚化情報間における核
酸構成塩基の偏在性の類似性を容易にかつ的確に把握することができる。偏在性表示視覚
化情報の作成にかかる分節化開始塩基及び分節化塩基数を変更することにより、核酸構成
塩基の偏在性の類似性に関する解析精度の向上を図ることができる。複数の偏在性表示視
覚化情報は、それぞれ所望のクラスターと関連付けて出力することができる。この場合に
使用されるクラスターは、予め設定されていたクラスターであってよく、又は任意に設定
されたクラスターであってもよい。クラスターは、単数又は複数であってよい。クラスタ
ーが複数である場合、それらのクラスター自身同士の包含関係も示されてよい。例えば、
生物学的分類において、より下位に位置づけられている「種」の集合は、より上位に位置
づけられている「属」の集合に包含されていることを示すように出力又は表示されてよい
。
【００６８】
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　次に、本発明による塩基配列情報に含まれる核酸構成塩基の偏在性を表す第2の実施態
様を、図3を参照しながら説明する。ステップ301、302、303、304、305、306及び307につ
いては、それぞれステップ201、202、203、204、205、206及び207に実質的に対応するの
で、先に記載したステップ201～207の説明を参照されたい。
　ステップ308は、当該各分節において、条件(B) ：「当該核酸構成塩基の出現数が、そ
の期待数よりも多い」を満たす核酸構成塩基が1つ以上存在するかを判断するステップで
ある。前記ステップ308において、前記ステップ306でχ2値が所定の有意水準よりも大き
いと判断された核酸構成塩基（群）の全ての出現数がその期待値以下であった場合、すな
わち前記条件(A)を満たす核酸構成塩基（群）が前記条件(B)を満たさない場合にはステッ
プ309に移行し、当該分節に偏在性表示塩基として「Ｎ」を割り当てられる。
【００６９】
　一方、前記ステップ306でχ2値が所定の有意水準よりも大きいと判断された全ての核酸
構成塩基（群）の出現数がその期待値よりも大きい核酸構成塩基（群）が1つ以上存在す
る場合、すなわち前記条件(A)及び(B)の両方を満たす核酸構成塩基（群）が1つ以上存在
する場合、ステップ310に移行する。前記ステップ310において、前記条件(A)及び(B)の両
方を満たす核酸構成塩基（群）を、所定の対応表に従って、当該分節に偏在性表示塩基と
して割り当てる。例えば、前記条件(A)及び(B)の両方を満たす核酸構成塩基がＡであった
場合、当該分節には偏在性表示塩基「Ａ」が割り当てられ；前記条件(A)及び(B)の両方を
満たす核酸構成塩基群がＡ及びＧであった場合、当該分節にはＡ及びＧを意味する偏在性
表示塩基「Ｒ」が割り当てられる。
【００７０】
　すなわち、本発明による、塩基配列情報に含まれる核酸構成塩基の偏在性を表す第2の
実施態様は、当該分節において、（i）前記条件(A)及び(B)の両方を満たす核酸構成塩基
（群）を、所定の対応表に従う偏在性表示塩基の作成対象とし；及び（ii）前記条件(A)
及び(B)のうち少なくとも1つも満たさない場合には、偏在性表示塩基として「Ｎ」を割り
当てる；実施態様である。
　ステップ306～310で得られる全ての偏在性表示塩基及びその中間データ並びに各種パラ
メータを含む全てのデータは、所定のデータベース、又はメモリ（101）、内部記録媒体
（104）若しくは外部記録媒体（108）などに格納することができる。
　以降のステップ311、312、313、314、315、316、317、318及び319は、それぞれステッ
プ211、212、213、214、215、216、217、218及び219に実質的に対応するので、先に記載
したステップ211～219の説明を参照されたい。
【００７１】
　次に、本発明による塩基配列情報に含まれる核酸構成塩基の偏在性を表す第3の実施態
様を、図4-1及び4-2を参照しながら説明する。ステップ401、402及び403については、そ
れぞれステップ201、202及び203に実質的に対応するので、先に記載したステップ201～20
3の説明を参照されたい。
　ステップ404は、各分節において、各核酸構成塩基の出現数を、当該出現数が多い方か
ら順に第1、第2、第3及び第4頻出塩基として計数するステップである。例えば、当該分節
の分節化塩基数が1000であって、Ａの出現数が400、Ｃの出現数が200、Ｇの出現数が150
、及びＴの出現数が250である場合、当該分節の第1頻出塩基はＡであり、第2頻出塩基は
Ｔであり、第3頻出塩基はＣであり、及び第4頻出塩基はＧである。異なる核酸構成塩基間
で出現数が等しい値であった場合、当該出現数が等しい核酸構成塩基群は、混合塩基で表
すことができる。例えば、当該分節の分節化塩基数が1000であって、Ａの出現数が350、
Ｃの出現数が200、Ｇの出現数が200、及びＴの出現数が250である場合、当該分節の第1頻
出塩基はＡであり、第2頻出塩基は「Ｓ」（すなわち、Ｃ及びＧ）であり、第3頻出塩基は
Ｔであり得る。出現数が等しい核酸構成塩基群が3つ及び4つ（すなわち、全ての核酸構成
塩基の出現数が等しい）であった場合にも同様に、頻出塩基は混合塩基として処理するこ
とができる。
【００７２】
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　ステップ405は、各分節において、当該分節における第1頻出塩基の出現数を使用して、
第1仮説を「当該分節において、第1頻出塩基の出現数はその期待値に等しい」とする第1
仮説検定を実行するステップである。ステップ405を含む以下の全ての仮説検定には、任
意の有意水準及び任意の自由度を使用する、正規分布表、t分布表、F分布表、又はカイ二
乗分布表を含むがこれらに限定されない分布表を使用する仮説検定が包含され得る。ここ
では、有意水準0.05、自由度1のカイ二乗分布表を使用する場合、すなわちカイ二乗値が3
.841の場合を例に挙げて説明する。はじめに、前記核酸構成塩基出現数を使用して、各分
節における各核酸構成塩基の期待数EA、ET、EG及びECを、下記式に従って算出する。
【数７】

（式中、EA、ET、EG及びECは、それぞれ、当該分節における核酸構成塩基A、T、G及びCの
期待数を示し；PはGC含量（％）を示し；及び、Lは当該分節内の塩基の総数；を示す）。
【００７３】
　次に、第n頻出塩基のχ2値を算出するための一般式を下記に示す。

【数８】

（式中、FBnは第n頻出塩基を示し、FBnRは前記FBn以外の全ての核酸構成塩基群を示し、
χFBn

2は当該分節における前記第n頻出塩基のχ2値を示し、O FBnは当該分節における前
記第n頻出塩基の出現数を示し、O FBnRは当該分節における前記第n頻出塩基以外の全ての
核酸構成塩基群の出現数の合計を示し、及びLは当該分節内の塩基の総数を示す）。
【００７４】
　次にステップ406において、各分節の前記第1頻出塩基のχ2値であるχFB1

2が、所定の
有意水準のカイ二乗値、すなわちここでは3.841以下であるかを判定する。全ての分節に
おいて、第1頻出塩基の出現数は、核酸構成塩基4種類のうち、最も出現数の多い核酸構成
塩基（群）の出現数である。それゆえ、第1頻出塩基の出現数は、必然的に、その期待値
に等しいか又はその期待値よりも大きい値であり得る。ゆえに、前記判定において、χFB

1
2が3.841より大きい場合、前記第1仮説は棄却され、当該第1頻出塩基の出現数は当該分
節において有意に出現数が多いと判断される。その結果として、前記第1頻出塩基に対応
する偏在性表示塩基が当該分節に割り当てられる（ステップ407）。一方、前記判定にお
いて、χFB1

2が3.841以下である場合には、前記第1仮説は棄却されず、ステップ408（ス
テップ4081）へと移行する。
【００７５】
　ステップ4082は、各分節において、当該分節における第1及び第2頻出塩基の出現数の合
計値を使用して、第2仮説を「当該分節において、第1及び第2頻出塩基の出現数の合計は
その期待値に等しい」とする第2仮説検定を実行するステップである。ステップ4082では
、前記第n頻出塩基のχ2値を算出するための一般式に従ってχFB1

2及びχFB2
2を算出し、

χFB1
2＋χFB2

2と3.841との大小関係を比較する判定を実行する。前記判定において、χF

B1
2＋χFB2

2が3.841より大きい場合、前記第2仮説は棄却され、当該第1及び第2頻出塩基
の出現数は当該分節において有意に出現数が多いと判断される。その結果として、前記第
1及び第2頻出塩基に対応する偏在性表示塩基が当該分節に割り当てられる（ステップ4084
）。一方、前記判定において、χFB1

2＋χFB2
2が3.841以下である場合には、前記第2仮説

は棄却されず、ステップ4085へと移行する。
【００７６】
　ステップ4085は、各分節において、当該分節における第1、第2及び第3頻出塩基の出現
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数の合計値を使用して、第3仮説を「当該分節において、第1、第2及び第3頻出塩基の出現
数の合計はその期待値に等しい」とする第3仮説検定を実行するステップである。ステッ
プ4085では、前記第n頻出塩基のχ2値を算出するための一般式に従ってχFB1

2、χFB2
2及

びχFB3
2を算出し、χFB1

2＋χFB2
2＋χFB3

2と3.841との大小関係を比較する判定を実行
する。前記判定において、χFB1

2＋χFB2
2＋χFB3

2が3.841より大きい場合、前記第3仮説
は棄却され、当該第1、第2及び第3頻出塩基の出現数は当該分節において有意に出現数が
多いと判断される。その結果として、前記第1、第2及び第3頻出塩基に対応する偏在性表
示塩基が当該分節に割り当てられる（ステップ4084）。一方、前記判定において、χFB1

2

＋χFB2
2＋χFB3

2が3.841以下である場合には、当該分節においては全ての核酸構成塩基
の出現数に有意差はないと判定し、当該分節に偏在性表示塩基として「Ｎ」を割り当てる
（ステップ4088）。
【００７７】
　前記第1、第2及び第3仮説検定を実行することにより各分節に割り当てられた偏在性表
示塩基は、それぞれ次のステップ409で、入力された塩基配列情報の並びに従って偏在性
表示配列として整列される。ステップ409、410、411、412、413、414、415、416及び417
は、それぞれステップ211、212、213、214、215、216、217、218及び219に実質的に対応
するので、先に記載したステップ211～219についての説明を参照されたい。
【００７８】
（本発明において使用するパラメータ）
　分節化開始塩基は、塩基配列情報の起源、長さ、及び比較解析における比較対象との関
連などに応じて、最適化を図ることができる。分節化開始塩基は、既定値として予め設定
された数値であってよく、又は入力手段で入力された数値であってもよい。本発明のある
実施態様において、分節化開始塩基は既定値で1である。分節化開始塩基は、所定の間隔
で、第1分節化開始塩基から上流又は下流に順次変更することができる。当該所定の間隔
は、入力される塩基配列情報に応じて最適化を図ることができる。また、同一の塩基配列
情報から所定の間隔で分節化開始塩基を変更した一連の偏在性表示配列を作成することが
でき、このような一連の偏在性表示配列は、プログラム的にコンピュータに実行させるこ
とができる。
【００７９】
　分節化開始塩基は、塩基配列情報の機能、又は染色体上の位置に応じて決定されてよい
。本発明の特定の実施態様において、分節化開始塩基は、以下は限定の意図のない例示で
あるが：塩基配列情報中に含まれる複製開始点、転写開始点、又は翻訳開始点に対応する
数値；若しくは、染色体の第1番目の塩基に対応する数値；などであってよい。
　分節化開始塩基は、本発明の比較解析に使用される偏在性表示配列間で同じでよい。分
節化開始塩基は、本発明の比較解析に使用される偏在性表示配列間で異なっていてよい。
分節化開始塩基は、本発明のクラスタリングに使用される偏在性表示視覚化情報間で同じ
でよい。分節化開始塩基は、本発明のクラスタリングに使用される偏在性表示視覚化情報
間で異なっていてよい。
【００８０】
　本発明に使用する分節化塩基数は、塩基配列情報の起源、長さ、及び比較解析における
比較対象との関連などに応じて、最適化を図ることができる。分節化塩基数は、既定値と
して予め設定された数値であってよく、又は入力手段で入力された数値であってもよい。
分節化塩基数は、入力される塩基配列情報によって最適化を図ることができる。分節化塩
基数は、本発明の比較解析に使用される偏在性表示配列間で同じでよい。分節化塩基数は
、本発明の比較解析に使用される偏在性表示配列間で異なっていてよい。分節化塩基数は
、本発明のクラスタリングに使用される偏在性表示視覚化情報間で同じでよい。分節化塩
基数は、本発明のクラスタリングに使用される偏在性表示視覚化情報間で異なっていてよ
い。しかしながら、本発明に従って、複数の偏在性表示配列又は複数の偏在性表示視覚化
情報を使用して解析を行う場合には、当該複数の偏在性表示配列又は複数の偏在性表示視
覚化情報に使用される分節化塩基数は、それぞれ同じであることが好ましい。
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【００８１】
　本発明に使用するP値は、既定値として予め設定された数値であってよく、又は入力手
段で入力された数値であってもよい。P値は、当該塩基配列のGC含量と同一の数値であっ
てよい。P値には、特性プロファイルに基づき、当該塩基配列のGC含量と同一の数値が自
動的に又は手動で割り当てられてよい。P値は、既定値で50、又は他の任意の数値であっ
てよい。P値は、本発明の比較解析に使用される複数の偏在性表示配列の間で同じでよい
。P値は、本発明の比較解析に使用される複数の偏在性表示配列の間で異なっていてよい
。P値は、本発明のクラスタリングに使用される複数の偏在性表示配列の間で同じでよい
。P値は、本発明のクラスタリングに使用される複数の偏在性表示配列の間で異なってい
てよい。
【００８２】
　本発明に使用する検定の有意水準は、塩基配列情報の起源、長さ、及び比較解析におけ
る比較対象との関連などに応じて、最適化を図ることができる。有意水準は、既定値とし
て予め設定された数値であってよく、又は入力手段で入力された数値であってもよい。有
意水準は、本発明に使用される、統計学的に使用することができる分布表において許容さ
れ得る任意の数値であってよい。本発明のある実施態様において、有意水準は既定値で0.
25～0.005の範囲に含まれる任意の値であり得る。本発明の別の実施態様において、有意
水準は、既定値で0.25、0.2、0.15、0.1、0.05、0.025、0.01、又は0.005であり得、好ま
しい実施態様において0.05であり得る。有意水準は、本発明の比較解析に使用される複数
の偏在性表示配列の間で同じでよい。有意水準は、本発明の比較解析に使用される複数の
偏在性表示配列の間で異なっていてよい。有意水準は、本発明のクラスタリングに使用さ
れる複数の偏在性表示配列の間で同じでよい。有意水準は、本発明のクラスタリングに使
用される複数の偏在性表示配列の間で異なっていてよい。しかしながら、本発明に従って
、複数の偏在性表示配列又は複数の偏在性表示視覚化情報を使用して解析を行う場合には
、当該複数の偏在性表示配列又は複数の偏在性表示視覚化情報に使用される有意水準は、
それぞれ同じであることが好ましい。
　本発明の検定に使用される自由度は、当該検定に使用され得る任意の数値であり得る。
自由度は、本発明に使用する検定の種類などに従って任意に設定できる。
　本発明に使用される検定は、任意に、片側検定又は両側検定であってよい。
【００８３】
　偏在性表示配列は、偏在性表示配列を作成した元の塩基配列情報の特性プロファイルと
ともに出力されてよい。出力される特性プロファイルは、塩基配列情報に含まれる塩基配
列以外の情報、すなわち、当該塩基配列を構成する塩基数（L値）、GC含量（P値）、並び
に当該塩基配列に付随する様々な情報、例えば、当該塩基配列を定義するための名前及び
ID、当該核酸の起源生物、当該起源生物の生物学的分類、遺伝子座、並びに当該核酸に含
まれる遺伝子名を含むがこれらに限定されない情報セットの全て又はその部分的セットで
あってよい。出力される特性プロファイルの情報項目は、予め設定されていてもよく、又
は入力手段で任意に設定されてもよい。偏在性表示配列情報は、XML形式、HTML形式、Gen
Bank形式、EMBL形式、SwissProt形式、FASTA形式、PIR形式、GCG形式、GDE形式、AceDB形
式、GFF形式、及び任意のテキスト形式、並びにその他の形式を含むがこれらに限定され
ない、任意の形式で出力されてよい。
【００８４】
　偏在性表示配列の比較解析は、作成された偏在性表示配列の内容、長さ、及び比較対象
との関連などに応じて、最適化を図ることができる。偏在性表示配列の比較解析には、ド
ットマトリクス法、ダイナミックプログラミング法、又はk-タプル法に基づく方法又はア
ルゴリズムなどを含むが、これらに限定されない方法又はアルゴリズムが使用可能である
。好ましい実施態様において、偏在性表示配列の比較解析には、BLAST、FASTA、DNAsis（
登録商標）、又はGENETYX(登録商標) などを含むが、これらに限定されないプログラム又
はソフトウエアが使用可能である。
【００８５】
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　偏在性表示視覚化情報の作成において、偏在性表示配列への割り当てに使用される色、
パターン又はテクスチャは、偏在性表示配列に含まれる偏在性表示塩基の構成及びその比
率、並びに比較対象との関連などに応じて、最適化を図ることができる。好ましい実施態
様において、偏在性表示配列への割り当てに使用される色は、コンピュータで出力可能な
色である。別の好ましい実施態様において、偏在性表示配列への割り当てに使用される色
は、Photoshop（登録商標）などを含むがこれに限定されない任意のソフトウエアで出力
可能な色である。好ましい実施態様において、偏在性表示配列への割り当てに使用される
パターンは、コンピュータで出力可能なパターンである。別の好ましい実施態様において
、偏在性表示配列への割り当てに使用されるパターンは、Photoshop（登録商標）などを
含むがこれに限定されない任意のソフトウエアで出力可能なパターンである。好ましい実
施態様において、偏在性表示配列への割り当てに使用されるテクスチャは、コンピュータ
で出力可能なテクスチャである。ある実施態様において、偏在性表示配列への割り当てに
使用されるテクスチャは、別の好ましいPhotoshop（登録商標）などを含むがこれに限定
されない任意の任意のソフトウエアで出力可能なテクスチャである。
【００８６】
　偏在性表示視覚化情報は、偏在性表示視覚化情報を作成した元の塩基配列情報の特性プ
ロファイルとともに出力されてよい。出力される特性プロファイルは、塩基配列情報に含
まれる塩基配列以外の情報、すなわち、当該塩基配列を構成する塩基数（L値）、GC含量
（P値）、並びに当該塩基配列に付随する様々な情報、例えば、当該塩基配列を定義する
ための名前及びID、当該核酸の起源生物、当該起源生物の生物学的分類、遺伝子座、並び
に当該核酸に含まれる遺伝子名を含むがこれらに限定されない情報セットの全て又はその
部分的セットであってよい。出力される特性プロファイルの情報項目は、予め設定されて
いてもよく、又は入力手段で任意に設定されてもよい。偏在性表示視覚化情報は、偏在性
表示塩基と、該偏在性表示塩基に割り当てられた色、パターン又はテクスチャとの対応関
係を示す凡例と共に出力されてもよい。
【００８７】
　偏在性表示視覚化情報のクラスタリングに使用するクラスターは、元の塩基配列情報の
起源、長さ、及び比較解析における比較対象との関連などに応じて、最適化を図ることが
できる。クラスタリングに使用可能なクラスターは、限定の意図なく例示すると：特定の
界、門、網、目、科、属、及び種、並びに各々の中間的又は細分化された既存の生物学的
分類；特定の病原性、及び発酵能などを含むが、これらに限定されない表現型；海水、淡
水、高温、低温、高塩濃度、低塩濃度などを含むが、これらに限定されない生育環境；任
意の分類カテゴリー、例えば、細菌、酵母、ウイルス、真核生物、原核生物、単細胞生物
、多細胞生物、及び哺乳動物などの分類カテゴリーを含むが、これらに限定されない任意
のカテゴリー；である。
　本明細書に記載した本発明の方法の説明は、本発明のプログラム及び本発明の装置に使
用される方法又は手段についても実質的に同様に適用することができるので、当業者は本
明細書の説明により本発明のプログラム及び装置についても実質的な理解を得られるであ
ろう。
【実施例】
【００８８】
　以下に記載する本発明の実施例は、本発明の特許請求の範囲に関する理解を深めるため
に記載しているものであり、本発明の特許請求の範囲を限定することを意図するものでは
ない。本明細書に記載の特許請求の範囲を逸脱しない範囲において、本発明の主題を達成
し得る様々な態様、修飾、及び変更が可能であることは、当業者に理解されるであろう。
【００８９】
　本発明の具体的実施態様を、以下の実施例で説明する。本実施例における記載は、本発
明の範囲を限定する意図はなく、本発明を説明するための例示にすぎないことは理解され
るべきである。なお、以下の実施例に使用したPC環境は、特に他に記載がない限り、Appl
e社製Mac Pro 2×2.66 GHz Dual-Core Intel Xeon、OS：MacOS（登録商標）10.5.2であり
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及び偏在性表示視覚化情報の作成にはJava（登録商標）を使用した。また、以下の実施例
に使用した塩基配列情報は、特に他に記載がない限り、日本時間2008年5月28日にNCBIのf
tpサーバー（ftp://ftp.ncbi.gov.genomes/）からダウンロードした、GeneBank形式のBac
teriaゲノム配列がZip圧縮されているファイル（all.gbk.tar.gz）に収録されていた配列
である。
【００９０】
（実施例1）：大腸菌K12株完全ゲノム配列からの偏在性表示配列の作成
　本発明のプログラムを備える装置を使用して、大腸菌K12株完全ゲノム配列（Escherich
ia coli K12 substr. MG1655, complete genome（ACCESSION：Acc# NC_000913；VERSION
：NC_000913.2、GI:49175990））（配列番号：1）から偏在性表示配列の作成を実行した
。ダウンロードした塩基配列情報は、内部記憶媒体（HDD）に保存した。当該塩基配列情
報は、4,639,675塩基対から構成されており、混合塩基は存在しなかった。当該塩基配列
情報を、分節化開始塩基1、分節化塩基数1,000、及びP=50で分節化し、各分節内の核酸構
成塩基を計数した。以下、計数領域1-1000からなる分節をF1-1000と表記し、他の分節も
同様に、計数領域に対応する数値範囲をFの右下に付して表記した：ここで、「F」は分節
（fragment）を意味し、「F」の後の数字範囲は、当該分節を構成する塩基配列情報中の
計数領域に対応している。前記処理により得られた、各分節内に含まれる核酸構成塩基の
出現数を下記の表に示す。
【表６】

【００９１】
　当該F1-1000において、Aは258回、Tは235回、Gは253回、及びCは254回計数された、同
様に、F1001-2000において、Aは226回、Tは242回、Gは278回、及びCは254回計数され；F2
001-3000において、Aは226回、Tは255回、Gは287回、及びCは232回計数され；F3001-4000
～F4637001-4638000についても同様に計数を実行し（表中では省略）；F4638001-4639000
において、Aは291回、Tは286回、Gは200回、及びCは223回計数された。最終末端に位置す
るF4639001-4639675は、分節内塩基数が675残基であり、Aは181回、Tは163回、Gは180回
、及びCは151回計数された。
【００９２】
　次に、各々の分節内において、各核酸構成塩基のカイ二乗値を算出した。ここでは例と
して、F1-1000について記載する。F1-1000における各塩基のカイ二乗値は、下記式に従っ
て算出した。
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【数９】

　同様に、各分節において、それぞれの核酸構成塩基のカイ二乗値を算出した結果を下記
の表に示す。
【表７】

【００９３】
　次に、各分節内において、有意に出現数の多かった核酸構成塩基（群）を決定するため
の検定を実行した。本実施例では、図2のフローチャートに記載の方法を使用した。具体
的には、各分節における各核酸構成塩基について、次の2ステップの検定を実行した：当
該分節において、条件(A)を満たす核酸構成塩基が1つ以上存在することを判断するステッ
プであって、前記条件(A）が「当該核酸構成塩基のχ2値が、所定の有意水準のカイ二乗
値より大きい」である、前記ステップ；及び条件(B)を満たす核酸構成塩基が1つ以上存在
することを判断するステップであって、前記条件(B）が「当該核酸構成塩基（群）の出現
数が、その期待数よりも多い」である、前記ステップ。当該各分節への偏在性表示塩基の
割り当ては、下記判断に従った：全ての核酸構成塩基について条件（A）が満たされない
場合、当該分節に偏在性表示塩基として「Ｎ」を割り当て；条件（A）を満たすが条件（B
）を満たさない核酸構成塩基（群）が存在する場合には、当該核酸構成塩基（群）以外の
全てからなる核酸構成塩基（群）を、本明細書に記載の対応表に従って、当該分節に偏在
性表示塩基として割り当て；及び、条件(A)を満たしかつ条件(B)も満たす核酸構成塩基（
群）が存在する場合には、当該核酸構成塩基（群）を、本明細書に記載の対応表に従って
、当該分節に当偏在性表示塩基として割り当てた。加えて、以下の実施例において、有意
水準は0.05及び自由度1に対応するカイ二乗値3.841を使用した。
【００９４】
　はじめに、F1-1000を例に挙げ解説する。F1-1000において：（A）当該分節の全ての核
酸構成塩基のχ2値は、所定の有意水準3.841以下であったため、当該分節には偏在性表示
塩基として「Ｎ」を割り当てた。次に、F1001-2000において、（A）核酸構成塩基Gのχ2



(42) JP 2010-33344 A 2010.2.12

10

20

30

40

50

値は、所定の有意水準3.841のカイ二乗値より大きく、かつ（B）前記核酸構成塩基Gの出
現数はその期待数よりも多いので、当該分節には偏在性表示塩基として「Ｇ」を割り当て
た。F2001-3000において、（A）核酸構成塩基Gのχ2値は、所定の有意水準3.841のカイ二
乗値より大きく、かつ（B）前記核酸構成塩基Gの出現数はその期待数よりも多いので、当
該分節には偏在性表示塩基として「Ｇ」を割り当てた。他の分節についても同様に検定を
実施した（表中では結果は省略されている）。F4638001-4639000において、（A）当該分
節の全ての核酸構成塩基のχ2値は、所定の有意水準3.841のカイ二乗値より大きかったが
、（B）出現数がその期待数よりも多かったのは核酸構成塩基A及びTのみであったので、
当該分節には偏在性表示塩基として「Ｗ」を割り当てた。最後に、F4639001-4639675にお
いて、（A）当該分節の全ての核酸構成塩基のχ2値は、所定の有意水準のカイ二乗値3.84
1以下であったので、当該分節には偏在性表示塩基として「Ｎ」を割り当てた。上記検定
に従って各々の分節で得られた偏在性表示塩基を前記塩基配列情報の並びに従って並べた
偏在性表示配列を図7に示す。図7から明らかなように、4,639,675塩基対から構成されるE
scherichia coli K12 substr. MG1655, complete genome（ACCESSION：Acc# NC_000913；
VERSION：NC_000913.2、GI:49175990））（配列番号：1）は、本発明により、偏在性表示
塩基4640残基からなる偏在性表示配列に置換することができた。
【００９５】
（実施例2）：分節化開始塩基を変更した場合における、偏在性表示配列及び偏在性表示
視覚化情報パターンの変化
　図8は、Escherichia coli K12 substr. MG1655について、分節化塩基数30,000及びP=50
で、分節化開始塩基を3,000づつ順次変更した偏在性表示配列を示す。図中、記号A～Jで
表されている偏在性表示視覚化情報は、それぞれ分節化開始塩基が1（A）、3,001（B）、
6,001（C）、9,001（D）、12,001（E）、15,001（F）、18,001（G）、21,001（H）、24,0
01（I）、及び27,001（J）の場合に対応している。これらの記号A～Jは、図9の偏在性表
示視覚化情報にも対応している。図9には、前記偏在性表示配列を使用して作成された偏
在性表示視覚化情報を示している。図8及び9の結果から、分節化開始塩基を変更すること
によって、分節化塩基数が同じであるにもかかわらず、異なるパターンの偏在性表示配列
及び偏在性表示配列が得られることが示された。この結果は、本明細書の先に記載したよ
うに、本発明に使用するパラメータを適宜変更することが、複数の偏在性表示配列及び偏
在性表示視覚化情報間での比較解析における精度を向上させ得ることを示していると考え
られる。
【００９６】
（実施例3）：複数のゲノム塩基配列情報からの偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情
報の作成
　実施例3では、本発明に従って18種類のゲノム塩基配列情報から、本発明の偏在性表示
配列及び偏在性表示視覚化情報を作成した。当該実施例において、図10は、前記18種類の
ゲノム塩基配列情報に関する特性プロファイルの一部である、配列名（ゲノム名）、アク
セッション番号、GC含量、及び（既存の分類学的）分類を示し；図11は、前記18種類の塩
基配列情報について、それぞれ本発明に従って、分節化開始塩基1かつ分節化塩基数30,00
0で作成した偏在性表示配列を示し；図12は、前記18種類の偏在性表示配列を使用して作
成した偏在性表示視覚化情報（P＝50）；及び図13は、前記18種類の偏在性表示配列を使
用して作成した偏在性表示視覚化情報（P＝当該生物の塩基配列情報のGC含量（％））を
示している。
【００９７】
　実施例3では、Escherichia coli K12 substr. MG1655, complete genome（配列番号：1
）（図中、番号1）を基準的な解析対象とした。前記18種の塩基配列情報について：番号2
及び3の塩基配列情報は、前記番号1のEscherichia coli K12 substr. MG1655と同属（Esc
herichia属）であり；番号4～6の塩基配列情報は、前記番号1と同科別属（Shigella属）
であり；番号7～9の塩基配列情報は、前記番号1と同科別属（Salmonella属）であり；番
号10～12の塩基配列情報は、前記番号1とGC含量が類似している別の網に分類されている
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生物由来であり；番号13～15の塩基配列情報は、前記番号1よりGC含量が高い生物由来で
あり；及び、番号16～18の塩基配列情報は、前記番号1よりGC含量が低い生物由来である
。図10～13において、記載されている番号が同じ場合、該同じ番号の塩基配列情報、偏在
性表示配列及び偏在性表示視覚化情報は、同一の塩基配列情報由来であることを示す。な
お、図12及び13に示されている偏在性表示配列と偏在性表示視覚化情報との塩基ごとの対
応関係は、図5に記載の凡例に従っている。
【００９８】
　図10は、ゲノム塩基配列情報及びその特性プロファイルの一部である、配列名（ゲノム
名）、アクセッション番号、GC含量、及び（既存の分類学的）分類を示している。本発明
の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報の作成に使用した塩基配列は、添付の配列表
に、配列番号：1～18として示している。図11は、前記18種の塩基配列情報を使用して作
成した偏在性表示配列を示している。図11において、偏在性表示配列は、各番号の塩基配
列情報について、各塩基の出現頻度が均一であるとして検定を行った場合（すなわち、P=
50）、及び各塩基の出現頻度をゲノムのGC含量として検定を行った場合（すなわち、Pは
、それぞれ当該生物の塩基配列情報のGC含量（％）に等しい）の両方について示している
。各生物に固有のGC含量が50％よりも離れているほど、P値の設定条件の変更が、本発明
に従って作成される偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報に及ぼす影響が大きい傾向
があることが示された（図11、12及び13）。
【００９９】
　図12及び13は、図11に示した偏在性表示配列群に、図5の凡例に示すパターンをそれぞ
れ当てはめ、それぞれのゲノムの形状である環状で表記した図である。図12はP値が50の
場合、及び図13はP値がそれぞれの塩基配列情報のGC含量である場合の結果を示している
。以下、特に明記しない限り、図12及び13の両方を参照しながら説明する。
　Escherichia coli K12 substr. MG1655（図中、番号1）と同属である（それゆえ、全体
的なゲノム塩基配列情報の類似性が高い）Escherichia coli str. K-12 substr. DH10B（
図中、番号2）及びEscherichia coli O157:H7 str. Sakai（図中、番号3）は、互いにき
わめて類似したパターンを示した。この結果により、本発明の偏在性表示視覚化情報及び
偏在性表示配列が、既存の技術では困難であったゲノム－ゲノム間の全体的解析を比較的
容易に実行しかつ出力し得ること、及びその評価がきわめて容易であり得ることが示され
た。
【０１００】
　一方、Shigella flexneri 2a str. 2457T（図中、番号4）、Shigella flexneri 5 str.
 8401（図中、番号5）及びShigella sonnei Ss046（図中、番号6）の偏在性表示視覚化情
報は、当該偏在性表示視覚化情報間においてパターンが類似していたのみならず、番号1
～3の偏在性表示視覚化情報ともかなり類似したパターンを示した。すなわち、本発明に
よると、番号1～6の塩基配列情報は、それぞれが互いに全体的にかなり類似しているとい
う結果が得られた。この結果については、当業界においてEscherichia属とShigella属と
は同属とみなすべきであるという議論が存在すること（例えば、Johnson, J.の論文『分
岐点におけるシゲラ及び大腸菌：マキアベリ的マスカレーダーか、分類学的反逆か？（Sh
igella and Escherichia coli at the crossroads: Machiavellian masqueraders or tax
onomic treachery?）』  J. Med. Microbiol. 2000 49: 583-585.；Wang L, Qu W, Reeve
s PR.の論文　『4種のシゲラ・ボイディイのO抗原遺伝子座の配列解析：大腸菌とシゲラ
との密接な関連性（Sequence analysis of four Shigella boydii O-antigen loci: impl
ication for Escherichia coli and Shigella relationships.）』Infect Immun. 2001, 
69: 6923-30.；及び、Pupo,G.M., Lan,R. 及びReeves,P.R.の論文　『大腸菌のシゲラク
ローンの複数の独立複製開始点、及び多くのそれらの特徴の収束進化（Multiple indepen
dent origins of Shigella clones of Escherichia coli and convergent evolution of 
many of their characteristics.）』Proc. Natl Acad. Sci. USA, 2000, 97: 105671057
2.；を参照されたい）を考慮すると、本発明は、既存の生物学的分類法では分類困難な生
物種を区別することに重要な知見を提供し得る可能性がある。
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【０１０１】
　さらに、Salmonella enterica subsp. enterica serovar Paratyphi B str. SPB7（図
中、番号7）、Salmonella enterica subsp. enterica serovar Typhi Ty2（図中、番号8
）、及びSalmonella typhimurium LT2（図中、番号8）の偏在性表示視覚化情報も、それ
らの偏在性表示視覚化情報パターンが互いに類似しており、かつ番号1～6の偏在性表示視
覚化情報にもある程度の類似性を示した。また、番号1～3由来の偏在性表示視覚化情報に
対する類似性は、番号7～9由来の偏在性表示視覚化情報よりも、番号4～6由来の偏在性表
示視覚化情報の方がより類似しているようであった。これらの結果から、本発明によると
、既存の生物学的分類において同じエンテロバクター科に含まれる番号1～9の生物のうち
、Escherichia属及びShigella属がより比較的近縁であり得ること、並びにSalmonella属
は前記Escherichia属及びShigella属とはより比較的遠縁であり得ることが示された。（L
awrence,J.G. 及びOchman,H.の論文 (1998)『大腸菌ゲノムの分子考古学（Molecular arc
heology of the Escherichia coli genome.）』Proc. Natl Acad. Sci. USA, 95, 941394
17；Reid SD, Herbelin CJ, Bumbaugh AC, Selander RK, Whittam TS.の論文『病原性大
腸菌における毒性因子の平行進化（Parallel evolution of virulence in pathogenic Es
cherichia coli.）』Nature. 2000 406: 64-7.；及び、Naimuddin M, Kurazono T, Nishi
gaki K.の論文『ゲノムプロファイリングによって示された共通保存的遺伝子片は、進化
のトレーサーとして扱うことができる（Commonly conserved genetic fragments reveale
d by genome profiling can serve as tracers of evolution.）』Nucleic Acids Res. 2
002 30: e42.；を参照されたい）。
　上記結果から、本発明によってエンテロバクター科に含まれる番号19の生物のうち、Es
cherichia属及びShigella属は類縁性が非常に高いこと、並びにSalmonella属もEscherich
ia属及びShigella属と近縁であり得ることが示され、これらの結果は、当業界で示されて
いるこれらの属の類縁性と同等の結果であった。
【０１０２】
　番号10～12の塩基配列情報は、番号1の塩基配列情報に比較してGC含量が近いものの、
網レベルで異なる生物由来の塩基配列情報である。本発明に従って作成された番号10～12
の塩基配列情報由来の偏在性表示視覚化情報のパターンはいずれも、番号1の偏在性表示
視覚化情報のパターンとはいずれも異なっていることが示された。この結果は既存の生物
学的分類とよい相関を示しており、本発明の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報は
、少なくとも網レベルでの生物学的分類に寄与し得ることが示された。
【０１０３】
　番号13～18の塩基配列情報についても、番号1の塩基配列情報とは網レベルで異なって
おり、その偏在性表示視覚化情報のパターンはいずれも番号1の偏在性表示視覚化情報の
パターンとは異なっていることが示された。それゆえ、この結果も既存の生物学的分類と
よい相関を示し、本発明の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報は、少なくとも網レ
ベルでの生物学的分類に寄与し得ることがさらに示された。
【０１０４】
　GC含量と偏在性表示視覚化情報パターンとの関連性について、GC含量が50から離れてい
る番号13～18の塩基配列情報から偏在性表示視覚化情報を作成する際にP値を50に設定し
たところ、P値を当該GC含量に設定した場合に比較して、当該偏在性表示視覚化情報パタ
ーンは単調になる傾向があることが示された（図12及び13）。この結果は、GC含量に差の
ある塩基配列情報間での比較解析を実行する際には、P値を当該生物のGC含量に合わせた
設定で実行する方が好ましい可能性があることを示唆している可能性がある。
　上記のように、本発明の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報を使用して得られた
近縁関係の比較解析結果は、既存の生物学的分類とかなりよい相関関係を示し得ることが
実証された。それゆえ、本発明による塩基配列情報に含まれる（核酸構成）塩基の偏在性
を表す方法は、生物学的分類において、有用な情報を提供し得ることが示された。
【図面の簡単な説明】
【０１０５】
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【図１】本発明の装置の構成図。図中、メモリ（101）、CPU（102）、入力装置（103）、
内部記録媒体（104）、通信インターフェイス（105）、及び出力装置（107）はバス（100
）を介して互いに接続されている。インターネット（106）は、本発明の装置の通信イン
ターフェイス（105）を介して任意に接続されている。外部記録媒体（108）は、本発明の
装置のバス（100）を介して任意に接続されている。
【図２】検定にカイ二乗値を使用する、本発明の方法のフローチャートを示す。
【図３】検定にカイ二乗値を使用する、本発明の別の方法のフローチャートを示す。
【図４】検定に仮説検定を使用する、本発明の方法のフローチャートを示す。
【図５】偏在性表示視覚化情報の作成における、偏在性表示塩基とパターンとの相関関係
の具体的実施態様を示す。図5は、以下の図9、12及び13における偏在性表示視覚化情報の
凡例としても参照される。
【図６】分節化開始塩基の変更と、分節の対応関係との関連性についての説明図である。
A：ゲノムZは、分節化塩基数とは異なる長さを有する配列Yが、ゲノムXに挿入された塩基
配列情報である。B：ゲノムXは、分節化開始塩基1から所定の分節化塩基数で分節化した
場合、分節1～6を生じる。一方、ゲノムZを前記所定の分節化塩基数で分節化すると、分
節I～VIIIを生じる。しかし、挿入配列Yの長さは分節化塩基数とは異なるため、挿入配列
Y以降の分節はゲノムXの分節には対応しないものとなる。そこで、分節化開始塩基を、挿
入配列Yの長さ分だけ移動させると、ゲノムZの分節v～viiiは、ゲノムXの分節3～6に対応
するものとなる。
【図７】Escherichia coli K12 substr. MG1655, complete genome（ACCESSION：Acc# NC
_000913；VERSION：NC_000913.2、GI:49175990））（配列番号：1）を使用して、本発明
に従って、分節化開始塩基1及び分節化塩基数1,000で作成した偏在性表示配列を示す。
【図８】分節化開始塩基を変更した場合における、偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化
情報パターンの変化を示す。Escherichia coli K12 substr. MG1655, complete genome（
ACCESSION：Acc# NC_000913；VERSION：NC_000913.2、GI:49175990））（配列番号：1）
について、本発明に従い、分節化塩基数30,000及びP=50で、分節化開始塩基を1から3,000
づつ順次変更して偏在性表示配列を作成した。図中、記号A～Jで表されている偏在性表示
視覚化情報は、それぞれ分節化開始塩基1（A）、3,001（B）、6,001（C）、9,001（D）、
12,001（E）、15,001（F）、18,001（G）、21,001（H）、24,001（I）、及び27,001（J）
に対応する。
【図９】図8に記載した偏在性表示配列の各偏在性表示塩基に、図5の凡例に示されている
パターンを当てはめて作成された偏在性表示視覚化情報を示す。
【図１０】本発明の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報の作成に使用した、18種類
の塩基配列情報に関する特性プロファイルの一部である、配列名（ゲノム名）、アクセッ
ション番号、GC含量、及び（既存の生物学的）分類を示す。
【図１１】図10に記載した18種類の塩基配列情報から得られた偏在性表示配列を示す。各
偏在性表示配列は、分節化開始塩基=1、分節化塩基数=30,000及びP値=50の場合（左欄）
、並びに分節化開始塩基=1、分節化塩基数=30,000及びP値=当該塩基配列情報のGC含量（
％）である場合（右欄）の両方について示している。
【図１２】図11に示されている、分節化開始塩基=1、分節化塩基数=30,000及びP値=50で
作成された偏在性表示配列の各偏在性表示塩基に、図5の凡例に示されているパターンを
当てはめて作成された偏在性表示視覚化情報を示す。
【図１３】図11に示されている、分節化開始塩基=1、分節化塩基数=30,000及びP値=当該
塩基配列情報のGC含量（％）で作成された偏在性表示配列の各偏在性表示塩基に、図5の
凡例に示されているパターンを当てはめて作成された偏在性表示視覚化情報を示す。
【配列表のフリーテキスト】
【０１０６】
（配列番号：1）本発明の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報を作成するために使
用した、Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655, complete genome由来の塩基配列
情報である。



(46) JP 2010-33344 A 2010.2.12

10

20

30

40

50

（配列番号：2）本発明の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報を作成するために使
用した、Escherichia coli str. K-12 substr. DH10B, complete genome由来の塩基配列
情報である。
（配列番号：3）本発明の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報を作成するために使
用した、Escherichia coli O157:H7 str. Sakai, complete genome.（配列番号：3）由来
の塩基配列情報である。
（配列番号：4）本発明の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報を作成するために使
用した、Shigella flexneri 2a str. 2457T, complete genome由来の塩基配列情報である
。
（配列番号：5）本発明の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報を作成するために使
用した、Shigella flexneri 5 str. 8401, complete genome由来の塩基配列情報である。
（配列番号：6）本発明の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報を作成するために使
用した、Shigella sonnei Ss046, complete genome由来の塩基配列情報である。
（配列番号：7）本発明の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報を作成するために使
用した、Salmonella enterica subsp. enterica serovar Paratyphi B str. SPB7, compl
ete genome由来の塩基配列情報である。
（配列番号：8）本発明の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報を作成するために使
用した、Salmonella enterica subsp. enterica serovar Typhi Ty2, complete genome由
来の塩基配列情報である。
【０１０７】
（配列番号：9）本発明の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報を作成するために使
用した、Salmonella typhimurium LT2, complete genome由来の塩基配列情報である。
（配列番号：10）本発明の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報を作成するために使
用した、Herpetosiphon aurantiacus ATCC 23779, complete genome由来の塩基配列情報
である。
（配列番号：11）本発明の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報を作成するために使
用した、Nitrosomonas europaea ATCC 19718, complete genome由来の塩基配列情報であ
る。
（配列番号：12）本発明の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報を作成するために使
用した、Prochlorococcus marinus str. MIT 9313, complete genome由来の塩基配列情報
である。
（配列番号：13）本発明の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報を作成するために使
用した、Aeromonas hydrophila subsp. hydrophila ATCC 7966, complete genome由来の
塩基配列情報である。
（配列番号：14）本発明の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報を作成するために使
用した、Geobacter sulfurreducens PCA, complete genome由来の塩基配列情報である。
（配列番号：15）本発明の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報を作成するために使
用した、Mesorhizobium sp. BNC1, complete genome由来の塩基配列情報である。
（配列番号：16）本発明の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報を作成するために使
用した、Alkaliphilus oremlandii OhILAs, complete genome由来の塩基配列情報である
。
【０１０８】
（配列番号：17）本発明の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報を作成するために使
用した、Listeria monocytogenes str. 4b F2365, complete genome由来の塩基配列情報
である。
（配列番号：18）本発明の偏在性表示配列及び偏在性表示視覚化情報を作成するために使
用した、Staphylococcus aureus subsp. aureus USA300_TCH1516, complete genome由来
の塩基配列情報である。
（配列番号：19）Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655, complete genome由来の
塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数1,000、及びP=50で作成された
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偏在性表示配列である。
（配列番号：20）Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655, complete genome由来の
塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=50で作成され
た偏在性表示配列である。
（配列番号：21）Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655, complete genome由来の
塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基3,001、分節化塩基数30,000、及びP=50で作成
された偏在性表示配列である。
（配列番号：22）Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655, complete genome由来の
塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基6,001、分節化塩基数30,000、及びP=50で作成
された偏在性表示配列である。
（配列番号：23）Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655, complete genome由来の
塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基9,001、分節化塩基数30,000、及びP=50で作成
された偏在性表示配列である。
（配列番号：24）Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655, complete genome由来の
塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基12,001、分節化塩基数30,000、及びP=50で作成
された偏在性表示配列である。
【０１０９】
（配列番号：25）Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655, complete genome由来の
塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基15,001、分節化塩基数30,000、及びP=50で作成
された偏在性表示配列である。
（配列番号：26）Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655, complete genome由来の
塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基18,001、分節化塩基数30,000、及びP=50で作成
された偏在性表示配列である。
（配列番号：27）Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655, complete genome由来の
塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基21,001、分節化塩基数30,000、及びP=50で作成
された偏在性表示配列である。
（配列番号：28）Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655, complete genome由来の
塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基24,001、分節化塩基数30,000、及びP=50で作成
された偏在性表示配列である。
（配列番号：29）Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655, complete genome由来の
塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基27,001、分節化塩基数30,000、及びP=50で作成
された偏在性表示配列である。
（配列番号：30）Escherichia coli str. K-12 substr. DH10B, complete genome由来の
塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=50で作成され
た偏在性表示配列である。
（配列番号：31）Escherichia coli O157:H7 str. Sakai, complete genome.（配列番号
：3）由来の塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=50
で作成された偏在性表示配列である。
（配列番号：32）Shigella flexneri 2a str. 2457T, complete genome由来の塩基配列情
報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=50で作成された偏在性表
示配列である。
【０１１０】
（配列番号：33）Shigella flexneri 5 str. 8401, complete genome由来の塩基配列情報
を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=50で作成された偏在性表示
配列である。
（配列番号：34）Shigella sonnei Ss046, complete genome由来の塩基配列情報を使用し
て、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=50で作成された偏在性表示配列であ
る。
（配列番号：35）Salmonella enterica subsp. enterica serovar Paratyphi B str. SPB
7, complete genome由来の塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,
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000、及びP=50で作成された偏在性表示配列である。
（配列番号：36）Salmonella enterica subsp. enterica serovar Typhi Ty2, complete 
genome由来の塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=5
0で作成された偏在性表示配列である。
（配列番号：37）Salmonella typhimurium LT2, complete genome由来の塩基配列情報を
使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=50で作成された偏在性表示配
列である。
（配列番号：38）Herpetosiphon aurantiacus ATCC 23779, complete genome由来の塩基
配列情報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=50で作成された偏
在性表示配列である。
（配列番号：39）Nitrosomonas europaea ATCC 19718, complete genome由来の塩基配列
情報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=50で作成された偏在性
表示配列である。
（配列番号：40）Prochlorococcus marinus str. MIT 9313, complete genome由来の塩基
配列情報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=50で作成された偏
在性表示配列である。
【０１１１】
（配列番号：41）Aeromonas hydrophila subsp. hydrophila ATCC 7966, complete genom
e由来の塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=50で作
成された偏在性表示配列である。
（配列番号：42）Geobacter sulfurreducens PCA, complete genome由来の塩基配列情報
を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=50で作成された偏在性表示
配列である。
（配列番号：43）Mesorhizobium sp. BNC1, complete genome由来の塩基配列情報を使用
して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=50で作成された偏在性表示配列で
ある。
（配列番号：44）Alkaliphilus oremlandii OhILAs, complete genome由来の塩基配列情
報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=50で作成された偏在性表
示配列である。
（配列番号：45）Listeria monocytogenes str. 4b F2365, complete genome由来の塩基
配列情報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=50で作成された偏
在性表示配列である。
（配列番号：46）Staphylococcus aureus subsp. aureus USA300_TCH1516, complete gen
ome由来の塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=50で
作成された偏在性表示配列である。
（配列番号：47）Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655, complete genome由来の
塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=当該塩基配列
情報のGC含量（％）で作成された偏在性表示配列である。
（配列番号：48）Escherichia coli str. K-12 substr. DH10B, complete genome由来の
塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=当該塩基配列
情報のGC含量（％）で作成された偏在性表示配列である。
【０１１２】
（配列番号：49）Escherichia coli O157:H7 str. Sakai, complete genome.（配列番号
：3）由来の塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=当
該塩基配列情報のGC含量（％）で作成された偏在性表示配列である。
（配列番号：50）Shigella flexneri 2a str. 2457T, complete genome由来の塩基配列情
報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=当該塩基配列情報のGC含
量（％）で作成された偏在性表示配列である。
（配列番号：51）Shigella flexneri 5 str. 8401, complete genome由来の塩基配列情報
を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=当該塩基配列情報のGC含量
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（％）で作成された偏在性表示配列である。
（配列番号：52）Shigella sonnei Ss046, complete genome由来の塩基配列情報を使用し
て、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=当該塩基配列情報のGC含量（％）で
作成された偏在性表示配列である。
（配列番号：53）Salmonella enterica subsp. enterica serovar Paratyphi B str. SPB
7, complete genome由来の塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,
000、及びP=当該塩基配列情報のGC含量（％）で作成された偏在性表示配列である。
（配列番号：54）Salmonella enterica subsp. enterica serovar Typhi Ty2, complete 
genome由来の塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=
当該塩基配列情報のGC含量（％）で作成された偏在性表示配列である。
（配列番号：55）Salmonella typhimurium LT2, complete genome由来の塩基配列情報を
使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=当該塩基配列情報のGC含量（
％）で作成された偏在性表示配列である。
（配列番号：56）Herpetosiphon aurantiacus ATCC 23779, complete genome由来の塩基
配列情報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=当該塩基配列情報
のGC含量（％）で作成された偏在性表示配列である。
【０１１３】
（配列番号：57）Nitrosomonas europaea ATCC 19718, complete genome由来の塩基配列
情報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=当該塩基配列情報のGC
含量（％）で作成された偏在性表示配列である。
（配列番号：58）Prochlorococcus marinus str. MIT 9313, complete genome由来の塩基
配列情報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=当該塩基配列情報
のGC含量（％）で作成された偏在性表示配列である。
（配列番号：59）Aeromonas hydrophila subsp. hydrophila ATCC 7966, complete genom
e由来の塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=当該塩
基配列情報のGC含量（％）で作成された偏在性表示配列である。
（配列番号：60）Geobacter sulfurreducens PCA, complete genome由来の塩基配列情報
を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=当該塩基配列情報のGC含量
（％）で作成された偏在性表示配列である。
（配列番号：61）Mesorhizobium sp. BNC1, complete genome由来の塩基配列情報を使用
して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=当該塩基配列情報のGC含量（％）
で作成された偏在性表示配列である。
（配列番号：62）Alkaliphilus oremlandii OhILAs, complete genome由来の塩基配列情
報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=当該塩基配列情報のGC含
量（％）で作成された偏在性表示配列である。
（配列番号：63）Listeria monocytogenes str. 4b F2365, complete genome由来の塩基
配列情報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=当該塩基配列情報
のGC含量（％）で作成された偏在性表示配列である。
（配列番号：64）Staphylococcus aureus subsp. aureus USA300_TCH1516, complete gen
ome由来の塩基配列情報を使用して、分節化開始塩基1、分節化塩基数30,000、及びP=当該
塩基配列情報のGC含量（％）で作成された偏在性表示配列である。
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