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【誤訳訂正書】
【提出日】平成28年7月14日(2016.7.14)
【誤訳訂正１】
【訂正対象書類名】明細書
【訂正対象項目名】００１３
【訂正方法】変更
【訂正の内容】
【００１３】
　１つの実施形態では、擬父が実父である尤度に基づいて擬父が実父である確率の計算を
、最尤推定または最大事後確率法（maximum a posteriori technique）を使用して行う。
１つの実施形態では、擬父が胎児の実父であるか否か確証する工程は、擬父が胎児の実父
である計算された確率が、擬父が実父でない計算された確率より有意に高い場合に擬父が
実父であることを確証すること、または擬父が実父である計算された確率が、擬父が実父
でない計算された確率より有意に高い場合に擬父が胎児の実父でないことを確証すること
も含むことができる。１つの実施形態では、多型遺伝子座は、二染色体である尤度が高い
染色体に対応する。
【誤訳訂正２】
【訂正対象書類名】明細書
【訂正対象項目名】００１４
【訂正方法】変更
【訂正の内容】
【００１４】
　１つの実施形態では、胎児ＤＮＡの潜在的画分のパーティションはたった１つの胎児画
分を含み、胎児画分は、定量ＰＣＲ、デジタルＰＣＲ、ターゲティングＰＣＲ、循環プロ
ーブ、他のＤＮＡ増幅法、ハイブリッド形成プローブによる捕捉、他の優先的富化方法、
ＳＮＰマイクロアレイ、ＤＮＡマイクロアレイ、配列決定、他の多型対立遺伝子測定技術
、他の非多型対立遺伝子測定技術、父親のゲノム中に存在するが母親のゲノム中に存在し
ない多型対立遺伝子の測定、父親のゲノム中に存在するが母親のゲノム中に存在しない非
多型対立遺伝子の測定、Ｙ染色体に特異的な対立遺伝子の測定、父性遺伝した対立遺伝子
の測定量と母性遺伝した対立遺伝子の測定量との比較、最尤推定値、最大事後確率法、お
よびその組み合わせからなるリストから選択した技術によって決定される。１つの実施形
態では、潜在的胎児画分のパーティションがたった１つの胎児画分を含み、胎児画分が、
標的個体由来のＤＮＡおよび第２の個体由来のＤＮＡを含むＤＮＡの混合サンプル中に存
在する前記標的個体由来のＤＮＡ画分を決定するための方法であって、前記方法は：ＤＮ
Ａの前記混合サンプルから複数の多型遺伝子座で遺伝子型測定値を取得する工程；前記第
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２の個体から前記複数の多型遺伝子座で遺伝子型データを得る工程；ならびにＤＮＡの前
記混合サンプル由来の遺伝子型測定値、前記第２の個体由来の遺伝子型データ、および確
率推定技術を使用して前記混合サンプル中に存在する前記標的個体由来のＤＮＡ画分をコ
ンピュータにて決定する工程を含む、方法を使用して決定される。
【誤訳訂正３】
【訂正対象書類名】明細書
【訂正対象項目名】００５３
【訂正方法】変更
【訂正の内容】
【００５３】
　ＰＡＲＥＮＴＡＬ　ＳＵＰＰＯＲＴＴＭ法は、既知の親の遺伝子データ（すなわち、母
親および／または父親のハプロタイプおよび／または二倍体遺伝子データ）を、減数分裂
機構および標的ＤＮＡの不完全な測定、ならびにおそらく１人以上の血縁個体の知識と共
に、ｉｎ　ｓｉｌｉｃｏにて、複数の対立遺伝子での遺伝子型、および／または胚または
任意の標的細胞の父性状態、ならびに重要な遺伝子座の位置での標的ＤＮＡを高信頼度で
再構築するための集団ベースの交差頻度と共に使用する。ＰＡＲＥＮＴＡＬ　ＳＵＰＰＯ
ＲＴＴＭ法は、異なる状況についてどの遺伝子データを予想することができるかという仮
説を立て、認められた遺伝子データを考慮して各状況の尤度を計算し、それにより、どの
状況が最も可能性が高いかを決定するために減数分裂機構の知識および標的ＤＮＡの不完
全な測定と共に既知の親遺伝子データ（すなわち、母親および／または父親のハプロタイ
プおよび／または二倍体遺伝子データ）を使用する。いくつかの実施形態では、問題の状
況には、標的個体が目的の疾患関連ハプロタイプを有するかどうか、標的個体が目的の表
現型関連ハプロタイプを遺伝しているかどうか、標的個体が１つ以上の異数体染色体を有
するかどうか、および／または標的個体が目的の個体に関連するかどうか、および関係が
どの程度であり得るかが含まれ得る。ＰＡＲＥＮＴＡＬ　ＳＵＰＰＯＲＴＴＭ法により、
ノイズの多い遺伝子データが除去される。ＰＡＲＥＮＴＡＬ　ＳＵＰＰＯＲＴＴＭは、特
に、標的個体由来の遺伝物質がほんのわずかしか利用可能でない場合（例えば、ＮＰＤま
たはＮＰＰＴ）および遺伝子型の直接測定が別の個体由来の夾雑ＤＮＡシグナルに起因し
て本質的にノイズが多い場合に特に適切であり得る。ＰＡＲＥＮＴＡＬ　ＳＵＰＰＯＲＴ
ＴＭ法は、従来の順序付けられていない二倍体測定値を対立遺伝子の欠落、混入、可変増
幅バイアス、および他のエラーの比率が高いことによって特徴づけることができるにもか
かわらず、染色体セグメントのコピー数と共に胚上に高度に正確な順序付けた二倍体対立
遺伝子配列を再構築することができる。本方法は、根底にある遺伝子モデルおよび根底に
ある測定エラーモデルの両方を使用することができる。遺伝子モデルは、各ＳＮＰでの対
立遺伝子の確率およびＳＮＰ間での交差確率の両方を決定することができる。対立遺伝子
の確率を親から得たデータに基づいて各ＳＮＰでモデリングすることができ、国際Ｈａｐ
Ｍａｐ計画によって開発されたＨａｐＭａｐデータベースから得たデータに基づいてＳＮ
Ｐ間の交差確率をモデリングすることができる。根底にある適切な遺伝子モデルおよび測
定エラーモデルを考慮して、計算効率を修正して最大事後確率（ＭＡＰ）推定を使用して
、胚内の各ＳＮＰでの正確で順序付けた対立遺伝子値を推定することができる。
【誤訳訂正４】
【訂正対象書類名】明細書
【訂正対象項目名】００６０
【訂正方法】変更
【訂正の内容】
【００６０】
　遺伝子データ（「遺伝子型データ」ともいう）とは、１以上の個体のゲノムの態様を記
載したデータを指す。遺伝子データは、１つの遺伝子座または１組の遺伝子座、配列の一
部もしくは全体、染色体の一部もしくは全体、またはゲノム全体を指してもよい。遺伝子
データは、１つまたは複数のヌクレオチドの種類を指してもよい。遺伝子データは、一組
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の連続ヌクレオチド、またはゲノム中の異なる位置由来のヌクレオチド、またはその組み
合わせを指してもよい。遺伝子型データは典型的にはコンピュータ上の情報（in silico
）であるが、配列中の物理的ヌクレオチドを、化学的にコード化された遺伝子データと見
なすことも可能である。遺伝子型データは、「個体上にある」、「個体に属する」、「個
体にある」、「個体に由来する」、または「個体上にある」ということができる。遺伝子
型データは、遺伝子型決定プラットフォームからの出力測定値を指してもよい。この測定
値は遺伝物質に関して取得される。
【誤訳訂正５】
【訂正対象書類名】明細書
【訂正対象項目名】０１７１
【訂正方法】変更
【訂正の内容】
【０１７１】
　いくつかの実施形態では、本明細書中に開示の方法は、最尤法を使用して表現型または
遺伝子型（例えば、染色体異常、病状、または父性関係）の有無を検出することができる
。これは、条件の有無をコールするための閾値をそれぞれの場合に適切なように調整する
ことができるので、単一仮説棄却技術を使用した方法より実質的に改良されている。これ
は、母体血漿中に見出される浮遊ＤＮＡ中に存在する胎児ＤＮＡおよび母体ＤＮＡの混合
物から利用可能な遺伝子データから懐胎している胎児の父性を決定することを目的とする
診断技術に特に関連する。最尤推定法は、各仮説に関連する対立遺伝子分布を使用して各
仮説を必要条件とするデータの尤度を推定することができる。次いで、これらの条件確率
を、仮説コールおよび信頼度に変換することができる。同様に、最大事後確率推定法は、
最尤推定値と同一の条件確率を使用するが、最良の仮説を選択し、信頼度を決定した場合
に集団事前確率を組み合わせる。
【誤訳訂正６】
【訂正対象書類名】明細書
【訂正対象項目名】０１７２
【訂正方法】変更
【訂正の内容】
【０１７２】
　したがって、最尤推定値（ＭＬＥ）技術または密接に関連する最大事後確率（ＭＡＰ）
法の使用によって２つの利点が得られる。第１に正確なコールの機会が増大し、各コール
についての信頼度も計算される。１つの実施形態では、最大確率を有する仮説に対応する
父性コールの選択を、最尤推定値または最大事後確率推定値を使用して行う。１つの実施
形態では、単一仮説棄却技術を使用する当該分野で公知の任意の方法を使用し、ＭＬＥま
たはＭＡＰ技術を使用するように再構築する工程を含む懐胎している胎児の父性の決定方
法を開示する。
【誤訳訂正７】
【訂正対象書類名】特許請求の範囲
【訂正対象項目名】全文
【訂正方法】変更
【訂正の内容】
【特許請求の範囲】
【請求項１】
　擬父が、妊娠中の母親が懐胎している胎児の実父であるか否かを推定するための方法で
あって、前記方法は：
　前記擬父由来の遺伝物質に関して、複数の多型遺伝子座で遺伝子型測定値を取得し、
　前記妊娠中の母親由来の血液サンプルに由来する、胎児ＤＮＡおよび母体ＤＮＡを含む
ＤＮＡ混合サンプルに関して、前記複数の多型遺伝子座で遺伝子型測定値を取得し、
　ここで、前記擬父由来の遺伝物質に関する遺伝子型測定値、および、前記ＤＮＡ混合サ
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ンプルに関する遺伝子型測定値は、前記複数の多型遺伝子座におけるヌクレオチドの種類
を含む、遺伝子型決定プラットフォームからの出力測定値であり、
　前記擬父由来の遺伝物質に関して取得した遺伝子型測定値、および、前記ＤＮＡ混合サ
ンプルに関して取得した遺伝子型測定値、並びに、最尤推定値又は最大事後確率（maximu
m a posteriori）法を使用して、前記擬父が前記胎児の実父である確率をコンピュータに
て決定し、
　決定された前記確率に基づき、単一仮説棄却検定、最尤推定、又は最大事後確率（maxi
mum a posteriori）法を使用して、前記擬父が前記胎児の実父であるか否かを確証する
ことを包含する、方法。
【請求項２】
　前記母親由来の遺伝物質に由来する前記複数の多型遺伝子座で遺伝子型測定値を得る工
程をさらに包含する、請求項１に記載の方法であって、前記擬父が前記胎児の実父である
確率が、前記母親由来の遺伝物質に関して取得された遺伝子型測定値、前記擬父由来の遺
伝物質に関して取得された遺伝子型測定値、および前記ＤＮＡ混合サンプルに関して取得
された遺伝子型測定値を使用して決定される、方法。
【請求項３】
　前記多型遺伝子座が一塩基多型（ＳＮＰ）を含む、請求項１に記載の方法。
【請求項４】
　前記ＤＮＡ混合サンプルが、（ｉ）前記母親由来の血液サンプルの血漿画分中の浮遊Ｄ
ＮＡ、（ｉｉ）母体全血、（ｉｉｉ）有核細胞を含む母体血画分、または（ｉｖ）胎児細
胞および母体細胞の混合物を含む、請求項１に記載の方法。
【請求項５】
　前記擬父が前記胎児の実父である確率を決定する工程が、
　前記複数の多型遺伝子座内の各遺伝子座について対立遺伝子の集団内頻度を取得し；
　コンピュータを用いて、前記ＤＮＡ混合サンプルにおいて胎児ＤＮＡの潜在的画分のパ
ーティションを作製し、ここで前記胎児ＤＮＡの潜在的画分のパーティションは、２％胎
児画分から３０％胎児画分までの範囲に及び；
　前記パーティション中の前記潜在的胎児画分の各々について前記母親由来の遺伝物質に
関して取得された遺伝子型測定値、前記擬父由来の遺伝物質に関して取得された遺伝子型
測定値、および前記ＤＮＡ混合サンプルに関して取得された遺伝子型測定値を考慮して、
最尤推定又は最大事後確率（maximum a posteriori）法を用いて、前記擬父が前記胎児の
実父である確率を計算し；
　前記パーティション中の前記潜在的胎児画分の各々について前記擬父が前記胎児の実父
である計算された確率を組み合わせることによって、前記擬父が前記胎児の実父である確
率を決定し；
　前記パーティション中の前記潜在的胎児画分の各々について前記母親由来の遺伝物質に
関して取得された遺伝子型測定値、前記擬父由来の遺伝物質に関して取得された遺伝子型
測定値、および前記ＤＮＡ混合サンプルに関して取得された遺伝子型測定値を考慮し、そ
して得られた前記対立遺伝子の集団内頻度を考慮して前記擬父が前記胎児の実父でない確
率を計算し；
　前記パーティション中の前記潜在的胎児画分の各々について計算された、前記擬父が前
記胎児の実父ではない確率を組み合わせることによって前記擬父が前記胎児の実父でない
確率を決定する
ことを含む、請求項２に記載の方法。
【請求項６】
　前記擬父が前記胎児の実父である確率を計算することおよび前記擬父が前記胎児の実父
でない確率を計算することが、
　前記複数の多型遺伝子座のそれぞれについて、プラットフォーム応答モデル、パーティ
ション中の前記潜在的胎児画分中の１つまたは複数の画分、前記母親についての複数の対
立遺伝子比、前記擬父についての複数の対立遺伝子比、および前記胎児についての複数の
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対立遺伝子比を使用して、特定の遺伝子座で観察された配列データの尤度を計算すること
；
　前記パーティション中の全ての潜在的胎児画分、多型遺伝子座組中の前記母親の対立遺
伝子比、多型遺伝子座組中の前記擬父の対立遺伝子比、および多型遺伝子座組中の前記胎
児の対立遺伝子比に関して各多型遺伝子座での観察された前記配列データの尤度を組み合
わせることによって前記擬父が実父である尤度を計算すること；
　前記パーティション中の全ての潜在的胎児画分、多型遺伝子座組中の前記母親の対立遺
伝子比、多型遺伝子座組についての集団内頻度、および多型遺伝子座組中の前記胎児の対
立遺伝子比に関して各多型遺伝子座での観察された前記配列データの尤度を組み合わせる
ことによって前記擬父が実父でない尤度を計算すること；
　前記擬父が実父である尤度に基づいて前記擬父が実父である確率を計算すること；およ
び
　前記擬父が実父でない尤度に基づいて前記擬父が実父でない確率を計算する
ことをさらに含む、請求項５に記載の方法。
【請求項７】
　前記擬父が実父である尤度に基づいて前記擬父が実父である確率を計算することを、最
尤推定または最大事後確率法を使用して行う、請求項５に記載の方法。
【請求項８】
　擬父が胎児の実父であるか否か確証する工程が、
　前記擬父が前記胎児の実父である計算された確率が、前記擬父が実父でない計算された
確率より有意に高い場合に前記擬父が実父であることを確証すること；または
　前記擬父が実父でない計算された確率が、前記擬父が実父である計算された確率より有
意に高い場合に前記擬父が前記胎児の実父でないことを確証すること
をさらに含む、請求項５に記載の方法。
【請求項９】
　胎児ＤＮＡの潜在的画分の前記パーティションがたった１つの胎児画分を含み、前記胎
児画分が、定量ＰＣＲ、デジタルＰＣＲ、ターゲティングＰＣＲ、循環プローブ、他のＤ
ＮＡ増幅法、ハイブリッド形成プローブによる捕捉、他の優先的富化方法、ＳＮＰマイク
ロアレイ、ＤＮＡマイクロアレイ、配列決定、他の多型対立遺伝子測定技術、他の非多型
対立遺伝子測定技術、父親のゲノム中に存在するが母親のゲノム中に存在しない多型対立
遺伝子の測定、父親のゲノム中に存在するが母親のゲノム中に存在しない非多型対立遺伝
子の測定、Ｙ染色体に特異的な対立遺伝子の測定、父性遺伝した対立遺伝子の測定量と母
性遺伝した対立遺伝子の測定量との比較、最尤推定値、最大事後確率法、およびその組み
合わせからなる群より選択される技術によって決定される、請求項５に記載の方法。
【請求項１０】
　前記擬父が前記胎児の実父であるか否かの確証された決定についての信頼度を計算する
、請求項１に記載の方法。
【請求項１１】
　前記母親由来の遺伝物質から遺伝子型測定値を得る工程が、母体遺伝物質から本質的に
なる前記母親由来の遺伝物質のサンプルに関して遺伝子型測定値を取得することを含む、
請求項２に記載の方法。
【請求項１２】
　前記母親由来の遺伝物質から遺伝子型測定値を得る工程が、
　前記ＤＮＡ混合サンプルに関して取得した遺伝子型測定値に由来する、どの遺伝子型測
定値が前記母親由来の遺伝物質に起因する可能性が高いかを、対立遺伝子の集団内頻度を
用いて推測すること；および
　前記母親由来の遺伝物質に起因すると推測された遺伝子型測定値を、得られた遺伝子型
測定値として使用する
ことを含む、請求項２に記載の方法。
【請求項１３】
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　請求項１に記載の方法を使用して作成された、前記胎児の確証された父性を開示する報
告書。
【請求項１４】
　前記方法が、
（ｉ）多型遺伝子座において前記胎児ＤＮＡには存在するが、前記母体ＤＮＡには存在し
ない対立遺伝子を同定する工程、および／または、（ｉ）多型遺伝子座において前記胎児
ＤＮＡおよび前記母体ＤＮＡに存在しない対立遺伝子を同定する工程；
　前記擬父が前記胎児の実父である確率をコンピュータにて決定する工程であって、前記
決定する工程が、以下：
　　（１）（ｉ）多型遺伝子座において前記胎児ＤＮＡには存在するが、前記母体ＤＮＡ
には存在しない前記対立遺伝子と、（ii）前記擬父由来の遺伝物質中の対応する多型遺伝
子座における対立遺伝子とを比較すること、および／または
　　（２）（ｉ）多型遺伝子座において前記胎児ＤＮＡおよび前記母体ＤＮＡに存在しな
い前記対立遺伝子と、（ii）前記擬父由来の遺伝物質中の対応する多型遺伝子座における
対立遺伝子とを比較すること
を含む、工程；ならびに
　前記擬父が前記胎児の実父である、決定された確率を使用して、前記擬父が前記胎児の
実父であるか否かを確証する工程
を包含する、請求項１に記載の方法。
【請求項１５】
　擬父が、妊娠中の母親が懐胎している胎児の実父であるか否かを確証するための方法で
あって、前記方法は：
　前記擬父由来の遺伝物質に関して複数の多型遺伝子座で遺伝子型測定値を取得し；
　前記胎児と遺伝的に非血縁の複数の個体由来の遺伝物質に関して前記複数の多型遺伝子
座で遺伝子型測定値を得る工程；
　前記妊娠中の母親からの血液サンプルを起源とするＤＮＡ混合サンプルに関して前記複
数の多型遺伝子座で遺伝子型測定値を取得し、ここで前記ＤＮＡ混合サンプルが、胎児Ｄ
ＮＡおよび母体ＤＮＡの両方を含み；
　ここで、前記擬父由来の遺伝物質に関する遺伝子型測定値、前記非血縁の複数の個体に
関する遺伝子型測定値、および、前記前記妊娠中の母親の血液サンプルから得られた遺伝
子型測定値は、前記複数の多型遺伝子座におけるヌクレオチドの種類を含む、遺伝子型決
定プラットフォームからの出力測定値であり、
　前記擬父について検定統計量を計算し、ここで前記擬父についての前記検定統計量が、
前記擬父と前記胎児との間の遺伝的類似度を示し、かつ前記擬父についての前記検定統計
量が、前記擬父由来の遺伝物質に関して取得した遺伝子型測定値、および前記ＤＮＡ混合
サンプルに関して取得した遺伝子型測定値に基づいており、ここで検定統計量は、選択さ
れた複数のペアレンタルコンテクストについてのＳＮＰ測定値の分布のパーセンタイル値
の関数であって、値の相違を示す関数であり、ここで各ペアレンタルコンテクストは、母
の遺伝子型と胎児の擬父の遺伝子型とが、各対立遺伝子について同一であるような、複数
の対立遺伝子の組であり；
　前記複数の非血縁の個体について複数の検定統計量を計算し、ここで非血縁の個体につ
いての各検定統計量は、前記非血縁の個体と前記胎児との間の遺伝的類似度を示し、かつ
前記非血縁の個体についての前記検定統計量が、前記非血縁の個体由来の遺伝物質に関し
て取得した遺伝子型測定値、および前記ＤＮＡ混合サンプルに関して取得した遺伝子型測
定値に基づき；
　前記擬父についての前記検定統計量が前記複数の非血縁の個体についての前記検定統計
量の分布の一部である確率を計算し；
　前記擬父についての前記検定統計量が前記複数の非血縁の個体についての前記検定統計
量の分布の一部である確率に基づき、単一仮説棄却検定、最尤推定、又は最大事後確率法
を用いて、前記擬父が前記胎児の実父であるか否かを確証する
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ことを包含する、方法。
【請求項１６】
　前記擬父が前記胎児の実父であるか否か確証する工程が、
　前記擬父が前記胎児の実父である確率が所定の上限閾値を超える場合に、前記擬父が前
記胎児と非血縁であるという仮説を棄却することによって、前記擬父が前記胎児の実父で
あると確証すること；または
　前記擬父が前記胎児の実父である確率が所定の下限閾値未満である場合に、前記擬父が
前記胎児と非血縁であるという仮説を棄却しないことによって、前記擬父が前記胎児の実
父ではないと確証すること；または
　尤度が前記下限閾値と前記上限閾値との間である場合または前記尤度が十分に高い信頼
度で決定されない場合に擬父が前記胎児の実父であるか否か確証しないこと
をさらに含む、請求項１５に記載の方法。
【請求項１７】
　擬父が、妊娠中の母親が懐胎している胎児の実父であるか否かを確証するための方法で
あって、前記方法は：
　前記擬父由来の遺伝物質に関して、複数の多型遺伝子座中の各遺伝子座に存在する対立
遺伝子の種類を含む遺伝子型測定値を取得し；
　前記妊娠中の母親由来の血液サンプルを起源とするＤＮＡ混合サンプルに関して、前記
複数の多型遺伝子座中の各遺伝子座に存在する前記対立遺伝子の種類および量を含む遺伝
子型測定値を取得し、ここで前記ＤＮＡ混合サンプルは、胎児ＤＮＡおよび母体ＤＮＡの
両方を含み、かつ前記胎児ＤＮＡおよび前記母体ＤＮＡは、前記混合サンプル中で物理的
に混合された状態で存在し；
　ここで、前記擬父由来の遺伝物質に関する遺伝子型測定値、および、前記ＤＮＡ混合サ
ンプルに関する遺伝子型測定値は、前記複数の多型遺伝子座におけるヌクレオチドの種類
を含む、遺伝子型決定プラットフォームからの出力測定値であり、
　前記ＤＮＡ混合サンプルにおける胎児ＤＮＡ 対 全ＤＮＡの可能性のある１つ以上の比
に関して、前記ＤＮＡ混合サンプルについて予想される遺伝子型測定値をコンピュータに
て計算し、ここで前記ＤＮＡ混合サンプルについて前記予想される遺伝子型測定値は、前
記擬父由来の遺伝物質に関して取得された前記遺伝子型測定値から計算され；
　前記ＤＮＡ混合サンプルに関して取得された前記遺伝子型測定値と前記ＤＮＡ混合サン
プルについて前記予想される遺伝子型測定値とを比較することによって、前記擬父が前記
胎児の実父である確率をコンピュータにて決定し； 
　決定された前記確率に基づき、単一仮説棄却検定、最尤推定、又は最大事後確率法を使
用して、前記擬父が前記胎児の実父であるか否かを確証する
ことを包含する、方法。
【請求項１８】
　擬父が、妊娠中の母親が懐胎している胎児の実父であるか否かを確証するための方法で
あって、前記方法は：
　前記擬父由来の遺伝物質に関して複数の多型遺伝子座で遺伝子型測定値を取得し；
　前記妊娠中の母親由来の血液サンプルから単離された４０個未満の胎児細胞から、前記
複数の多型遺伝子座で遺伝子型測定値を取得し；
　ここで、前記擬父由来の遺伝物質に関する遺伝子型測定値、および、前記ＤＮＡ混合サ
ンプルに関する遺伝子型測定値は、前記複数の多型遺伝子座におけるヌクレオチドの種類
を含む、遺伝子型決定プラットフォームからの出力測定値であり、
　前記擬父由来の遺伝物質に関して取得された前記遺伝子型測定値を使用して、前記胎児
細胞について予想される遺伝子型測定値をコンピュータにて計算し；
　前記胎児細胞に関して取得された前記遺伝子型測定値と前記胎児細胞について予想され
る遺伝子型測定値とを比較することによって、前記擬父が前記胎児の実父である確率をコ
ンピュータにて決定し；
　決定された、前記擬父が前記胎児の実父である確率に基づき、単一仮説棄却検定、最尤
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推定、又は最大事後確率法を使用して、前記擬父が前記胎児の実父であるか否かを確証す
る
ことを包含する、方法。
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