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GeneChipR  Human Mapping 100K Set 

は、全ゲノムアソシエーションスタディに向け 

た初めての製品です。このセットは、2枚の 

アレイからなり、100,000個を超えるSNPを1 

種類のプライマーでジェノタイピングできます。 

Mapping 100K Setのハイスループットと 

使いやすさを、SNP1個あたり約1.6円という 

低価格で実現したことで、ベンチトップでの 

全ゲノムアソシエーションスタディが初めて 

可能になりました。Mapping 100K Setは、 

癌遺伝学、連鎖不平衡、症例対照研究、家 

系内アソシエーションスタディ、染色体コピー 

数変化の解析、集団遺伝学などの多くの 

研究に用いることができます。 

 

Mapping 100KのSNPの約半数は公開 

データベースに由来し、半数はPerlegen  

Sciences社製のSNPデータベースに由来 

しています。新しい100K SetのSNPは、 

dbSNP Databaseで自由に閲覧できます。 

 

Mapping 100K Setには発売以来15 

報を超える論文発表で実証されている、 

GeneChipR Mapping Assayが採用され 

ています。 

 

はじめに 
 
GeneChipR Mapping 100K Setは、アソシエー 

ションスタディのための初めての製品です。 

この製品には、15報を超える論文で証明 

されている、GeneChip Mapping 10K Arrayと 

同じ技術である1プライマーによる使いやす 

いMapping Assayが用いられ、100,000個の 

ジェノタイピングが可能です。 

　Mapping 100K Setは2枚のアレイからなり、 

各アレイには50,000個を超えるSNPが含まれ 

ています。片方のアレイにはXbaI制限酵素 

を用い、他方のアレイにはHindIIIを用いて 

います。これらによって、GeneChip Mapping製 

品群は、連鎖解析やアソシエーションスタディ、 

癌遺伝学や集団遺伝学などのさまざまな 

研究に対して、10,000個、50,000個、100,000 

個のSNPをジェノタイピングできるソリュー 

ションを提供します。 

 

実証済みのアッセイ 
Mapping 100K SetのGeneChip Mapping  

Assayは、GeneChip Mapping 10K Array 

に採用されている実証済みのシンプルな 

アッセイ法を利用することによって、ゲノムの 

複雑さを低減します。 

　全ゲノムDNA（250  ng）を、制限酵素 

（XbaIまたはHindIII）で切断し、4塩基（bp） 

の特異的突出末端に対応するアダプターを 

ライゲーションします。制限酵素処理で生じ 

るすべてのフラグメントは、その切断サイズに 

関わらず、アダプターライゲーションの基質と 

なります。アダプター配列を認識する一種類 

のプライマーを用いて、アダプターを付加し 

たDNAフラグメントを増幅します。PCR条件 

は、250～2,000 bpのサイズのフラグメントを 

優先的に増幅するよう最適化してあります。 

次に、増幅したDNAをフラグメント化し、 

標識した後、GeneChip Mapping 100K Set 

アレイにハイブリダイズさせます。 
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GeneChipR Human Mapping 50K Array 
Hind 240 
900523 　Mapping 50K Array Hind 30アレイ 

GeneChipR Mapping 50K Xba Assay Kit 
900520　  30反応分 

GeneChipR Mapping 50K Hind Assay Kit 
900521　  30反応分 

 

 
関連ソフトウェア 
 
GeneChipR Operating Software（GCOS） 
（問合せ） 
 

主要な仕様 

116,204 

2枚 

1サンプルあたり250ng 

≧95％ 

99.96％ 

99.73％ 

0.22 

0.30 

1サンプルあたり1個 

1サンプルあたり3チューブ 

92％ 

4台のGeneChipR Fluidics Station 450を 

使用すれば1日で320万のジェノタイプが可能 

GeneChipR 2.0プラットフォーム※ 

 

アレイ上のSNP数 

アレイ数 

必要なDNA量 

コールレート 

再現性 

HapMapとの一致率（測定値） 

平均MAF 

平均Heterozygosity 

PCRプライマー 

PCR反応数／アレイ 

ゲノム100kbにつきSNP1個が含まれる率 

解析能 

 

必要な機器 

 

XbaIまたはHindⅢ制限酵素サイトとのライゲーション 
に特異的な、アニーリングさせた2個のオリゴヌクレオチド 

ライゲーションしたゲノムDNAを増幅するためのPCRプライマー 

共通ジェノタイプを持つヒトゲノムDNAコントロール 

精製したPCR増幅産物を断片化するためのDNaseI酵素 

断片化反応用バッファー 

断片化したPCR増幅産物の末端標識用の、 
独自のビオチン標識試薬 

断片化したPCR増幅産物を末端標識するためにGeneChipR

 DNA Labeling Reagentと共に使用する酵素 
 
標識反応用バッファー 

 
GeneChipR Mapping 50K Arrayのコントロール領域 
（グリッドおよびアレイコントロール）にハイブリダイズする 
5種類のビオチン標識オリゴヌクレオチドの混合物 
 

Adapter, XbaまたはAdapter, Hind

PCR Primer, 001

Reference Genomic DNA, 103

GeneChipR Fragmentation Reagent

10× Fragmentation Buffer

GeneChipR DNA Labeling Reagent
（7.5 mm）

Terminal Deoxynucleotidyl Transferase

5× Terminal Deoxynucleotidyl 
Transferase Buffer

Oligonucleotide Control Reagent, 0100

※ 高解像度スキャン対応のGeneChipR Scanner 3000（GCS3000）、GeneChipR Fluidics Station 450（FS450）と 
　 GDASソフトウェア ver 3.0。FS450の前世代Fluidics Station 400も使用可能です。 
 

GeneChipR Mapping 100K Setの構成 

GCOSはGeneChipシステムの中心と 
なるオペレーティングソフトウェアで、機器 
コントロール、画像解析、ワークフロー／ 
サンプル管理、発現解析を行います。 
 
 

 
GeneChipR DNA Analysis Software（GDAS） 
（問合せ） 
 

GDASは、品質スコアを伴った自動の 
SNP解析および塩基配列解析などの 
Affymetrix GeneChip DNA 解析 
アレイのデータ解析を行います。 
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G E N O T Y P I N G

SNPの選択とゲノムカバー領域 
Mapping 100K SetのSNPの約半数は公開 

ドメインに由来し、残りの半数はPerlegen  

Sciences社によって発見されたSNPデータ 

ベースに由来しています。 

GeneChip Mapping 100K Setのすべての 

SNPは、厳正なスクリーニングと評価を 

経て選択されています。このグループの最適

SNPは、精度、コールレート、ゲノム中での 

物理的分布に基づいて選択しました。SNP 

間の物理的距離の中央値は8.5 kb、平均 

距離は23.6 kbです。これらのSNPの平均 

へテロ接合度は0.30です。 

Mapping 100K Setは、ヒトゲノムを幅広く 

カバーします。100 kb以内に少なくとも1個の

SNPが含まれるゲノム領域は全ゲノムの92％、

50 kb以内では83％、10 kb以内では40％に 

相当します。アレイに搭載されているSNPに 

関する詳細は、NetAffxTM Analysis Centerを 

ご参照ください。 

 

アソシエーションスタディ用の製品群では
初めての100,000個のSNP 
Mapping 100K Setでは、1回の実験で 

100,000個のジェノタイピングが可能であり、 

疾患遺伝学、薬物応答、連鎖不平衡に関す 

るゲノムワイドな研究を行うことができます。 

SNPのゲノムカバー領域の広範さ、アッセイ 

の使いやすさ、SNP1個あたり約1.6円という 

低価格は、大規模な連鎖解析やアソシ 

エーションスタディへの着手を可能にします。 

Mapping 100K Setに用いられているすべて 

のSNPは、さまざまな集団や民族において 

確認されています。将来的には、更に多くの 

SNPが加わり、SNP密度が100,000個から 

500,000個以上の製品が計画されています。 

期待できるコールレートは95％以上です。社 

内評価実験では、354以上のサンプルに 

おける平均コールレートは99.18％でした。 

 

Perlegen Sciences社のSNP 
Mapping 100K Setに含まれるSNPの約半数 

は公のデータベースに由来しますが、残りの 

半数はPerlegen Sciences社のデータベース 

から選択されました。Perlegen社は2001年 

に、25人からサンプリングした50のゲノムを 

アフィメトリクス社のプラットフォームでリシー 

クエンシングし、170万個のSNPを発見、 

確認しました。アフィメトリクス社は、2002年 

にこれらのSNPへのフルアクセス権を得て、 

アフィメトリクス社製品の開発に利用して 

います。 

 

少量のDNA出発材料で解析が可能 
GeneChip Mapping 100K Setアレイの解析 

に必要な出発材料のゲノムDNAは、アレイ 

1枚あたりわずか250 ng、貴重なサンプル 

資源を有効に活用します。 

 

高い精度と再現性 
Mapping 100K Setの精度や再現性を調べ 

るために、HapMapプロジェクトの一環として、 

30組の白人トリオを4種類の技術によって 

ジェノタイピングしました。これらの対照ジェ 

ノタイプを用いて、Mapping 100K Setで生成 

されたジェノタイプとの一致率を測定しました。 

HapMap公開データ（release #4）とMapping  

100K Setとの間で重複するSNPは、13,056 

個でした。Mapping 100K Setで生成された 

ジェノタイプと対照データとの一致率は、 

110万を超えるジェノタイプにおいて99.73 

％でした。メンデル遺伝エラーは、10組の 

トリオで0.03％と測定されました。再現性 

は、3人をそれぞれ5回ずつ測定した場合、 

99.99％でした。上記すべての測定について、

ジェノタイプコールは信頼性スコアのカット 

オフ値を0.25として算出しました。 

 

ソフトウェアにより自動的に 
ジェノタイプコールを表示 
GeneChip Mapping 100K Setの解析には 

GeneChipR DNA Analysis Software（GDAS） 

3.0を使用します。GDAS 3.0に採用された 

自動ジェノタイプコールアルゴリズムにより、 

各ジェノタイプに対する信頼性スコアが表示 

されます。 

解析に適した品質のDNAを用いた場合、 

期待できるコールレートは95％以上です。社内 

評価実験では、アフリカ系アメリカ人、アジア 

人、白人などのさまざまな集団において、コール 

レートが99％を超えることが示されています。 

 

GDAS 3.0は家系内研究をサポート 
GDAS 3.0は、家系内研究をサポートする 

高度な機能性を備えています。家系図など

のサンプル情報の一括インポート、メンデル 

遺伝エラーの確認、データのMERLINまたは 

GeneHunter互換フォーマットへのエクスポート 

が可能です。 

 

 

 

調節可能なアルゴリズムにより、99％の
コールレートを99％の精度で実現 
GDAS 3.0は、p値に基づく信頼性スコアを 

用いてジェノタイプコールを生成する、新し 

いモデルベースのアルゴリズム（Dynamic  

Model）を用いています。アフィメトリクス社 

での研究では、デフォルト値が0.25の場合、 

30組のHapMapトリオ（90人の白人サンプ 

ル）において99.14％のコールレートが得ら 

れました。一致率は、Mapping 100K Setと 

HapMap公開データ（release #4）とで共通の 

13,056個のSNPにおいて、99.73％でした。 

信頼性スコアを調節することで、実施する 

アプリケーションの必要性に応じて、高い精度

またはコールレートでジェノタイピングを行う

ことができます。信頼性スコアが0.4の場合、

上記の実験のコールレートは99.65、一致率

は99.68です。信頼スコアが0.05の場合、コー

ルレートは95.96％、一致率は99.77％です。 

 

ジェノタイプコールアルゴリズムにより 
低頻度のSNPの検出が可能 
Dynamic Modelは、アレル頻度が5％未満の 

SNPも正確にジェノタイピングできるため、 

既存のトレーニングデータセットは不要です。 

 

NetAffxTM Analysis Centerから得られる
SNPアノテーション情報 
各SNPの包括的なアノテーション情報は、 

GDAS 3.0およびNetAffxTM Analysis Center 

上で参照可能です。このアノテーションは、 

複数の公開データベースからのデータを組 

み合わせて単一のデータベースに一元化し、 

共同研究やデータの共有が円滑に行えるよ 

う標準化します。研究方法や評価実験のみ 

でなく、SNPリストやアノテーション情報への 

オープンアクセスも提供されることで、極めて 

柔軟な研究を行うことができ、結果のトラ 

ブルシューティングや、下流の解析による 

ジェノタイピング実験のフォローアップが 

可能になります。 

SNPアノテーションには、TSC ID、dbSNP ID、 

最も近傍のマイクロサテライトマーカー、最も 

近傍の遺伝子、物理的地図上での位置、 

cytoband、遺伝地図上での位置、複数の 

集団におけるアレル頻度が含まれます。 

 

 

アレイの仕様 
Mapping 100K Setの各アレイには、250万 

以上のプローブセルが含まれます。1つのプロ 

ーブセルは、実証済みのフォトリソグラフィー

製造法により同時合成された、100万コピー

以上の配列の決まった25 bpオリゴヌクレオ

チドプローブにより構成されています。各 

SNPは、10組のプローブにより検出されます

が、各組のプローブは、各アレルのパーフェ

クトマッチプローブとミスマッチプローブ 

の4種から構成されています。従って、SNP 

1個あたりに対応する25  bpオリゴヌクレオチド 

は合計40種類です。 

 

GeneChipR 2.0 Platformのために 
作られた新しいアプリケーション 
GeneChip Mapping 100K Setは、GeneChipR  

2.0 Platformと呼ばれるプラットフォーム、すな 

わち、高解像度スキャン対応のGeneChipR  

Scanner 3000（GCS3000）、GeneChipR   

Fluidics Station 450、GDAS 3.0ソフトウェア 

を使って解析することができます。また、 

GeneChip Mapping 100K Setは、前世代の 

GeneChip Fluidics Station 400でもご使用 

いただけます。 

 

Mapping 100K Setの一部として 
実証済みの専用試薬キット 
GeneChip Mapping 100K Setのアッセイに 

は、2つの専用試薬キットを提供しています。 

一方のキットはXbaI制限酵素用に、他方の 

キットは、HindIII制限酵素用にデザインされ 

ています。両キットには、GeneChip Mapping  

Assayにおいて最も重要な段階に必要な実 

証済みの試薬が含まれています。ヒトゲノム 

の選択的増幅に必要なPCRプライマーと 

アダプター、PCR産物を断片化し標識する

試薬、コントロール試薬などです。このキット

は、Mapping 100K Setを開発する過程で同

時に開発され、また評価されています。 

 

実験工程のコントロールとして使用できる 
リファレンスゲノムDNA 
各Assay Kitには、DNA試料からデータ解析

までの全ての実験工程のコントロールと 

なり、トラブルシューティングにも使用できる、 

ヒトゲノムDNAのサンプルが含まれています。

さらに、アフィメトリクス社では、9種の独立した 

レプリケート実験から、このサンプルに対する 

共通ジェノタイプを提供しています。 

 

一貫性を照合するための 
ビルトインコントロール 
XbaIアレイおよびHindIIIアレイに共通の 

31個のSNPは、アレイセットのビルトイン 

コントロールとして利用できます。これらの 

コントロールにより、各アレイの同じサンプル 

に由来するジェノタイプを照合することで、 

サンプル調製プロトコールやデータ解析を 

通じて両アレイに一貫性が保たれていること

を確認できます。 

 

DNAの相互混入を最小限に抑えるため
にデザインされた試薬キットパッケージ 
他のPCR研究と同様に、DNAの相互混入 

は懸念される点です。DNAの相互混入は 

ジェノタイピングのエラーを起こし、遺伝学的 

解析力を低下させます。各GeneChip Mapping  

100K Assay Kitは、試薬を3つの箱に分ける 

ことで、DNA混入の可能性を抑えるようデザ 

インされています。さらに、GDAS 3.0ソフト 

ウェアは、他の方法では検出できないDNA 

混入の可能性のあるサンプルを同定するの 

に有用な、レポート機能を備えています。 

 

サンプル処理数 
1台のGCS3000スキャナーと4台のFluidics  

Stationというシステム構成で、1日に4回の 

処理を行った場合、1日に320万個のジェノ 

タイプを解析することができます。GeneChip 

システムのモジュール構造は、簡単に拡張 

でき、年間何万ものサンプルを処理するハイ

スループットのニーズにも応えることができ 

ます。たとえば、Fluidics Stationを連結し、 

GeneChip Scanner 3000とAutoLoaderを 

追加することで、高レベルのスループット 

への対応が可能です。Fluidics Station 

やGCS3000スキャナーは、GeneCh ip R    

Operating Software（GCOS）によって集中 

管理されていますが、GCOS Serverを利用 

することで、中～高レベルのスループットの 

解析にも対応可能です。 

 

図2： 染色体ごとの、Mapping 100KのSNPがゲノムをカバーする領域。黒色の領域は 
　　 ヒトゲノム配列のギャップ（主にセントロメアおよびテロメア）を示す。 
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100,000個のジェノタイピングが可能であり、 

疾患遺伝学、薬物応答、連鎖不平衡に関す 

るゲノムワイドな研究を行うことができます。 

SNPのゲノムカバー領域の広範さ、アッセイ 

の使いやすさ、SNP1個あたり約1.6円という 

低価格は、大規模な連鎖解析やアソシ 

エーションスタディへの着手を可能にします。 

Mapping 100K Setに用いられているすべて 

のSNPは、さまざまな集団や民族において 

確認されています。将来的には、更に多くの 

SNPが加わり、SNP密度が100,000個から 

500,000個以上の製品が計画されています。 

期待できるコールレートは95％以上です。社 

内評価実験では、354以上のサンプルに 

おける平均コールレートは99.18％でした。 

 

Perlegen Sciences社のSNP 
Mapping 100K Setに含まれるSNPの約半数 

は公のデータベースに由来しますが、残りの 

半数はPerlegen Sciences社のデータベース 

から選択されました。Perlegen社は2001年 

に、25人からサンプリングした50のゲノムを 

アフィメトリクス社のプラットフォームでリシー 

クエンシングし、170万個のSNPを発見、 

確認しました。アフィメトリクス社は、2002年 

にこれらのSNPへのフルアクセス権を得て、 

アフィメトリクス社製品の開発に利用して 

います。 

 

少量のDNA出発材料で解析が可能 
GeneChip Mapping 100K Setアレイの解析 

に必要な出発材料のゲノムDNAは、アレイ 

1枚あたりわずか250 ng、貴重なサンプル 

資源を有効に活用します。 

 

高い精度と再現性 
Mapping 100K Setの精度や再現性を調べ 

るために、HapMapプロジェクトの一環として、 

30組の白人トリオを4種類の技術によって 

ジェノタイピングしました。これらの対照ジェ 

ノタイプを用いて、Mapping 100K Setで生成 

されたジェノタイプとの一致率を測定しました。 

HapMap公開データ（release #4）とMapping  

100K Setとの間で重複するSNPは、13,056 

個でした。Mapping 100K Setで生成された 

ジェノタイプと対照データとの一致率は、 

110万を超えるジェノタイプにおいて99.73 

％でした。メンデル遺伝エラーは、10組の 

トリオで0.03％と測定されました。再現性 

は、3人をそれぞれ5回ずつ測定した場合、 

99.99％でした。上記すべての測定について、

ジェノタイプコールは信頼性スコアのカット 

オフ値を0.25として算出しました。 

 

ソフトウェアにより自動的に 
ジェノタイプコールを表示 
GeneChip Mapping 100K Setの解析には 

GeneChipR DNA Analysis Software（GDAS） 

3.0を使用します。GDAS 3.0に採用された 

自動ジェノタイプコールアルゴリズムにより、 

各ジェノタイプに対する信頼性スコアが表示 

されます。 

解析に適した品質のDNAを用いた場合、 

期待できるコールレートは95％以上です。社内 

評価実験では、アフリカ系アメリカ人、アジア 

人、白人などのさまざまな集団において、コール 

レートが99％を超えることが示されています。 

 

GDAS 3.0は家系内研究をサポート 
GDAS 3.0は、家系内研究をサポートする 

高度な機能性を備えています。家系図など

のサンプル情報の一括インポート、メンデル 

遺伝エラーの確認、データのMERLINまたは 

GeneHunter互換フォーマットへのエクスポート 

が可能です。 

 

 

 

調節可能なアルゴリズムにより、99％の
コールレートを99％の精度で実現 
GDAS 3.0は、p値に基づく信頼性スコアを 

用いてジェノタイプコールを生成する、新し 

いモデルベースのアルゴリズム（Dynamic  

Model）を用いています。アフィメトリクス社 

での研究では、デフォルト値が0.25の場合、 

30組のHapMapトリオ（90人の白人サンプ 

ル）において99.14％のコールレートが得ら 

れました。一致率は、Mapping 100K Setと 

HapMap公開データ（release #4）とで共通の 

13,056個のSNPにおいて、99.73％でした。 

信頼性スコアを調節することで、実施する 

アプリケーションの必要性に応じて、高い精度

またはコールレートでジェノタイピングを行う

ことができます。信頼性スコアが0.4の場合、

上記の実験のコールレートは99.65、一致率

は99.68です。信頼スコアが0.05の場合、コー

ルレートは95.96％、一致率は99.77％です。 

 

ジェノタイプコールアルゴリズムにより 
低頻度のSNPの検出が可能 
Dynamic Modelは、アレル頻度が5％未満の 

SNPも正確にジェノタイピングできるため、 

既存のトレーニングデータセットは不要です。 

 

NetAffxTM Analysis Centerから得られる
SNPアノテーション情報 
各SNPの包括的なアノテーション情報は、 

GDAS 3.0およびNetAffxTM Analysis Center 

上で参照可能です。このアノテーションは、 

複数の公開データベースからのデータを組 

み合わせて単一のデータベースに一元化し、 

共同研究やデータの共有が円滑に行えるよ 

う標準化します。研究方法や評価実験のみ 

でなく、SNPリストやアノテーション情報への 

オープンアクセスも提供されることで、極めて 

柔軟な研究を行うことができ、結果のトラ 

ブルシューティングや、下流の解析による 

ジェノタイピング実験のフォローアップが 

可能になります。 

SNPアノテーションには、TSC ID、dbSNP ID、 

最も近傍のマイクロサテライトマーカー、最も 

近傍の遺伝子、物理的地図上での位置、 

cytoband、遺伝地図上での位置、複数の 

集団におけるアレル頻度が含まれます。 

 

 

アレイの仕様 
Mapping 100K Setの各アレイには、250万 

以上のプローブセルが含まれます。1つのプロ 

ーブセルは、実証済みのフォトリソグラフィー

製造法により同時合成された、100万コピー

以上の配列の決まった25 bpオリゴヌクレオ

チドプローブにより構成されています。各 

SNPは、10組のプローブにより検出されます

が、各組のプローブは、各アレルのパーフェ

クトマッチプローブとミスマッチプローブ 

の4種から構成されています。従って、SNP 

1個あたりに対応する25  bpオリゴヌクレオチド 

は合計40種類です。 

 

GeneChipR 2.0 Platformのために 
作られた新しいアプリケーション 
GeneChip Mapping 100K Setは、GeneChipR  

2.0 Platformと呼ばれるプラットフォーム、すな 

わち、高解像度スキャン対応のGeneChipR  

Scanner 3000（GCS3000）、GeneChipR   

Fluidics Station 450、GDAS 3.0ソフトウェア 

を使って解析することができます。また、 

GeneChip Mapping 100K Setは、前世代の 

GeneChip Fluidics Station 400でもご使用 

いただけます。 

 

Mapping 100K Setの一部として 
実証済みの専用試薬キット 
GeneChip Mapping 100K Setのアッセイに 

は、2つの専用試薬キットを提供しています。 

一方のキットはXbaI制限酵素用に、他方の 

キットは、HindIII制限酵素用にデザインされ 

ています。両キットには、GeneChip Mapping  

Assayにおいて最も重要な段階に必要な実 

証済みの試薬が含まれています。ヒトゲノム 

の選択的増幅に必要なPCRプライマーと 

アダプター、PCR産物を断片化し標識する

試薬、コントロール試薬などです。このキット

は、Mapping 100K Setを開発する過程で同

時に開発され、また評価されています。 

 

実験工程のコントロールとして使用できる 
リファレンスゲノムDNA 
各Assay Kitには、DNA試料からデータ解析

までの全ての実験工程のコントロールと 

なり、トラブルシューティングにも使用できる、 

ヒトゲノムDNAのサンプルが含まれています。

さらに、アフィメトリクス社では、9種の独立した 

レプリケート実験から、このサンプルに対する 

共通ジェノタイプを提供しています。 

 

一貫性を照合するための 
ビルトインコントロール 
XbaIアレイおよびHindIIIアレイに共通の 

31個のSNPは、アレイセットのビルトイン 

コントロールとして利用できます。これらの 

コントロールにより、各アレイの同じサンプル 

に由来するジェノタイプを照合することで、 

サンプル調製プロトコールやデータ解析を 

通じて両アレイに一貫性が保たれていること

を確認できます。 

 

DNAの相互混入を最小限に抑えるため
にデザインされた試薬キットパッケージ 
他のPCR研究と同様に、DNAの相互混入 

は懸念される点です。DNAの相互混入は 

ジェノタイピングのエラーを起こし、遺伝学的 

解析力を低下させます。各GeneChip Mapping  

100K Assay Kitは、試薬を3つの箱に分ける 

ことで、DNA混入の可能性を抑えるようデザ 

インされています。さらに、GDAS 3.0ソフト 

ウェアは、他の方法では検出できないDNA 

混入の可能性のあるサンプルを同定するの 

に有用な、レポート機能を備えています。 

 

サンプル処理数 
1台のGCS3000スキャナーと4台のFluidics  

Stationというシステム構成で、1日に4回の 

処理を行った場合、1日に320万個のジェノ 

タイプを解析することができます。GeneChip 

システムのモジュール構造は、簡単に拡張 

でき、年間何万ものサンプルを処理するハイ

スループットのニーズにも応えることができ 

ます。たとえば、Fluidics Stationを連結し、 

GeneChip Scanner 3000とAutoLoaderを 

追加することで、高レベルのスループット 

への対応が可能です。Fluidics Station 

やGCS3000スキャナーは、GeneCh ip R    

Operating Software（GCOS）によって集中 

管理されていますが、GCOS Serverを利用 

することで、中～高レベルのスループットの 

解析にも対応可能です。 

 

図2： 染色体ごとの、Mapping 100KのSNPがゲノムをカバーする領域。黒色の領域は 
　　 ヒトゲノム配列のギャップ（主にセントロメアおよびテロメア）を示す。 
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