
jklÉmÀL�É:Aqn¾op1(|

º`�

１，
*yO

２，
Ü �

１，
_ è

１，２　
（１．

���´��u´)

，
zt��

６７１０００；２．
���´k´)

，
zt#Ã¤T�;`k��� ;./012

，
zt��

６７１０００）

45

　［
c@

］
�3���yb\�>Ã5ïðL}�yofs?PH9@>g

。［
vk

］
Òf

ＣＵＳＰ
}²³s

、ＣｏｄｏｎＷ１．４．２、Ｍｉ
ｃｒｏｓｏｆｔＥｘｃｅｌ、ＳＰＳＳ２４．０

Ø²¤

，
Á8z6u���yb\�>Ã5

５２
£ÈV|Ð��>st

（ｃｏｄｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，ＣＤＳ）
@}�yofs

>ùdPë�Ã¨

。［
��

］
���}�yHs?

Ａ／Ｕ
�ä@}�y

。５２
£

ＣＤＳ
@�z}�yú

（ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｎｕｍｂｅｒｏｆｃｏｄｏｎ，ＥＮＣ）
�Ù

¥Ãs>ùd6u���a3}�ys?>º�

。
!É>6uy3

，ＥＮＣ
F

ＧＣ１、ＧＣ２@!É>�lyÊ

，
ÓF

ＧＣ３!É>¹yÊ

，
�

����}�yV

３
që�Ã¨ML}�ys?>ïðº'

。
Hó

ＥＮＣ－ｐｌｏｔ、
5>�4

、ＰＲ２－ｐｌｏｔ
6uî¹

，
���yb\�>Ãm¼

}�yofs?>@klïð>g0��;ó

；
��:;<

１０
°��}�y

ＵＵＧ、ＣＵＵ、ＵＣＣ、ＵＣＡ、ＣＣＡ、ＡＣＡ、ＧＣＡ、ＵＡＵ、ＣＡＵ、ＡＧＡ。
［
�½

］
«��¥U���yb\�>Ã}�y�9

、
��_�Ù¡$B9@!ÉÉÊab{½ý*

。

678

　
���

；
}�ys?

；
��}�y

；
��;ó

9:(;<

　Ｑ９４３　　
=>?@A

　Ａ　　
=BC<

　０５１７－６６１１（２０２２）２１－０１０２－０６
ｄｏｉ：１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．０５１７－６６１１．２０２２．２１．０２４　　　　　

DEFG

（
HIJK

）
?@A

（ＯＳＩＤ）：

ＡｎａｌｙｓｉｓｏｆＣｏｄｏｎＢｉａｓｉｎｔｈｅＣｈｌｏｒｏｐｌａｓｔＧｅｎｏｍｅｏｆＨａｙｍｏｎｄｉａｗａｌｌｉｈｉｉ
ＷＡＮＭｅｉｘｕａｎ１，ＨＵＡＮＧＸｉａｎｊｕｎ２，ＬＩＸｕｅ１ｅｔａｌ　（１．ＣｏｌｌｅｇｅｏｆＢａｓｉｃＭｅｄｉｃｉｎｅ，ＤａｌｉＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｄａｌｉ，Ｙｕｎｎａｎ６７１０００；２．Ｃｏｌｌｅｇｅｏｆ
ＰｈａｒｍａｃｅｕｔｉｃａｌＳｃｉｅｎｃｅ，ＤａｌｉＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，ＫｅｙＬａｂｏｒａｔｏｒｙｏｆＹｕｎｎａｎＰｒｏｖｉｎｃｉａｌＨｉｇｈｅｒＥｄｕｃａｔｉｏｎＩｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓｆｏｒＤｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆＹｕｎｎａｎＤａｏ
ｄｉＭｅｄｉｃｉｎａｌＭａｔｅｒｉａｌｓＲｅｓｏｕｒｃｅｓ，Ｄａｌｉ，Ｙｕｎｎａｎ６７１０００）
Ａｂｓｔｒａｃｔ　［Ｏｂｊｅｃｔｉｖｅ］ＴｏｒｅｖｅａｌｔｈｅｆａｃｔｏｒｓｔｈａｔａｆｆｅｃｔｔｈｅｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅａｎｄｕｓａｇｅｐａｔｔｅｒｎｓｏｆｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓｃｏｄｏｎｓｉｎｔｈｅＨａｙｍｏｎｄｉａｗａｌｌｉｈｉｉ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔｇｅｎｏｍｅ．［Ｍｅｔｈｏｄ］Ｔｈｅｃｏｄｏｎｕｓａｇｅｂｉａｓｉｎｄｅｘｅｓａｎｄｂａｓｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆ５２ｃｏｄｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅｓ（ＣＤＳ）ｗｅｒｅｃａｌｃｕｌａｔｅｄａｎｄａｎａ
ｌｙｚｅｄｕｓｉｎｇｔｈｅＣＵＳＰｏｎｌｉｎｅｐｒｏｇｒａｍ，ＣｏｄｏｎＷ１．４．２，ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＥｘｃｅｌ，ａｎｄＳＰＳＳ２４．０．［Ｒｅｓｕｌｔ］Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓｃｏ
ｄｏｎｓｈａｄａｇｒｅａｔｅｒｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅｆｏｒｕｓｉｎｇｃｏｄｏｎｓｅｎｄｉｎｇｗｉｔｈＡ／Ｔ．Ｔｈｅｅｆｆｅｃｔｉｖｅｎｕｍｂｅｒｏｆｃｏｄｏｎ（ＥＮＣ）ｖａｌｕｅｓｏｆｔｈｅ５２ＣＤＳａｎｄｅａｃｈｂｉａｓｉｎ
ｄｉｃａｔｏｒａｎａｌｙｓｉｓｉｎｄｉｃａｔｅｄａｗｅａｋｃｏｄｏｎｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅ．ＴｈｅｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔＥＮＣｗａｓｓｔｒｏｎｇｌｙｃｏｒｒｅｌａｔｅｄｗｉｔｈＧＣ３，ｂｕｔｎｅｉｔｈｅｒ
ｗｅｒｅｃｏｒｒｅｌａｔｅｄｗｉｔｈＧＣ１ａｎｄＧＣ２．ＧＣ３ｃｏｕｌｄａｆｆｅｃｔｃｏｄｏｎｕｓａｇｅｂｉａｓ．ＥＮＣｐｌｏｔ，Ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙｐｌｏｔ，ＰＲ２ｐｌｏｔｒｅｖｅａｌｅｄｔｈａｔｎａｔｕｒａｌｓｅｌｅｃｔｉｏｎ
ｍｉｇｈｔｐｌａｙａｎｉｍｐｏｒｔａｎｔｒｏｌｅｉｎｔｈｅｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓｃｏｄｏｎｕｓａｇｅｂｉａｓｏｆｔｈｅＨａｙｍｏｎｄｉａｗａｌｌｉｈｉｉｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔｇｅｎｏｍｅ．Ａｆｔｅｒｆｉｌｔｅｒｉｎｇ，ｔｅｎｏｐｔｉｍａｌｃｏ
ｄｏｎｓＵＵＧ，ＣＵＵ，ＵＣＣ，ＵＣＡ，ＣＣＡ，ＡＣＡ，ＧＣＡ，ＵＡＵ，ＣＡＵａｎｄＡＧＡｗｅｒｅｏｂｔａｉｎｅｄ．［Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ］Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｏｆｔｈｉｓｓｔｕｄｙｃａｎｐｒｏｖｉｄｅ
ａｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌｂａｓｉｓｆｏｒｔｈｅｒｅｌａｔｅｄｒｅｓｅａｒｃｈｏｎｃｏｄｏｎｏｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎ，ｇｅｎｅｔｉｃｍｏｄｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｅｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆｔｈｅＨａｙｍｏｎｄｉａｗａｌｌｉｈｉｉ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔｇｅｎｏｍｅ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ　Ｈａｙｍｏｎｄｉａｗａｌｌｉｈｉｉ；Ｃｏｄｏｎｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅ；Ｏｐｔｉｍａｌｃｏｄｏｎ；Ｎａｔｕｒａｌｓｅｌｅｃｔｉｏｎ

LMNO

　
l�¿0%ÉÊ�ÐÃc

（２０２２Ｙ８１４）；
l�¿%vK0(

è

（
Î6

）
��gÃ

［２０１９ＦＨ００１（－０４０）］。
PQRS

　
º`�

（１９９４—），
�

，
B+©�DÇ

，
ÌÍ

，
,Î�E126

 Ù6yB9F�}ÉÊ

。HI&J

，
9L

，
MÍ

，
,Î

�E126 Ù6yB9F�}ÉÊ

。

TUVW

　２０２２－０６－０６

　　
o7©

（ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ，Ｃｐ）
W'^°oï.ã

，
�Ò²�ð

É_

、
�1³^

、
��¤

、
Å�¤

、
5YpwY²ð3�øû

.±

［１］。
o7©

ＤＮＡ
z\'�?Sî��sÃwÒ²o7

©�

，
jE�

１２０～１８０ｋｂ，
À¡9¢:!6©Õú

［２］，
Ø�s

0Îü�5*ñE:c³âE

，
��*ÕúÝÃE,

¥

［３］。
��

，Ｃｐ
��9 �¹lû-

，ＮＣＢＩ
0��A"#

�ËaË�:o7©��9

，
¶!×1�5´*ü;;ê®

#:'("#�®Ô

。

.8%

（ｃｏｎｄｏｎ）
W�ß

ＲＮＡ（ｍＲＮＡ）
¦ú:�K��

~¬

，６１
_.8%78

２０
×Å�¤

，
õ�Å¤*:Å¤

，
0

YÅ�¤V¡

１
×'Ý:.8%78

［４］。
µ�

，
�:Ø7ð

3�%û.8%

（Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓｃｏｎｄｏｎ）
gzf'Å%:nÂ

:ß_

，
¶×Lf.8%ß_nÂÃs0Y%û.8%:¤

æ:¢!

“
%û.8%ß_�Äo

（ｃｏｄｏｎｕｓａｇｅｂｉａｓ，
ＣＵＢ）”［５－６］。ＣＵＢ

qr��sY²©�

，
³Ï�g%²×T

§×v÷��:%�

、
c³ùP*ÛøiÛ

［７］。
¡'(Ï

Ð

，ＣＵＢ
m��Ï_UPv÷��Åûo

［８］。
�Î

，
.8%

ß_iÛ2&á|}

ｍＲＮＡ
Y²ð3

、
:Ø7¦j

、
¦úc

eÂm0Yò²Ï_:Y²´<&

［９］。
��

，
X

ＣＵＢ
6d2

'VÄ`�¾²×:�5�À

、
:Ø7:-fm* î��

。

È§¨

（Ｈａｙｍｏｎｄｉａｗａｌｌｉｈｉｉ），
�¢

“
¾©¾

”，
!ôõª

÷¾}õ

（Ｐａｐｉｌｉｏｎａｃｅａｅ）
È§¨Ö

（Ｈａｙｍｏｎｄｉａ）
Ò²

［１０］。
�

qÌ°±6Msq�

、
!"

、
q�

、̀
ø

、
ztw#amzt

#Í:&«

、
dã

、
¦¬

、
,�

、
-õ

、
��

、
%î

、
�w�

÷

［１１］。
È§¨¾X�

，
YjâE6

，
2ª��7³

，
���

Ø1^t��:]C¾®

，̄
fbr

［１２］。
¡'(;¤

，
È§

¨�4¡�ôp

、
�ôÅ

、̈
åp

、
ô-ñw³ð²

［１２］，
À¡

ËÛNÇ"#:Y�èo

，
Ñ&¸¾ÃN�xÆ:Ûq

，
¾

ÖP&k°±

，
�²m¿fmï.Yjwko

［１３］。
uÆ�

sÈ§¨Ò²o7©��9Ãöá �ÕÖ

，
�LGjE

＞３００ｂｐ
:

５２
º:Ø78�

，
X0cx+ð6d

，
opÈ

§¨.8%ß_�o:|}�p

，
gMÍÉfMÊ.8%

，

'k!È§¨:c³ûü'(

、
§×Þºmo7©��9:

^_"#¨©

。

１　
\]^_`

１．１　
gt\]'�æ

　
È§¨Òh:î�tFops

２０１９
I

１２
ê ] ^ z t # Ñ � . 3 

（２５°５３′７３．２３″Ｅ，

　　　
XYZ[FG

，Ｊ．ＡｎｈｕｉＡｇｒｉｃ．Ｓｃｉ．２０２２，５０（２１）：１０２－１０７



１００°２５′４８．４０″Ｎ），
âzt#Ã¤T�;`k��� ;./

012:�Ex}òef!ôõÈ§¨ÖÒ²È§¨

（Ｈａｙｍｎｄｉａｗａｌｌｉｃｈｉｉ）。
_�çUi]Cl:GHÈ§¨o

p¹��Ù

，
ßè¡ø�Ê+:^�É�ÉU3é

，
M�Ý

sY²õ\¡¿ÀÁ:

ＩｌｌｕｍｉｎａＮｏ－ｖａＳｅｑ６０００
PÅ �

，
M

@öy9ß*-åJÀÈ§¨o7©>��9��

（ＮＣ
ＢＩ

0��

，
³¬�!

ＮＣ０５２９１０．１）。
１．２　

ÉmÀL�ÉqrÔCA��'�æ

　
E

ＮＣＢＩ
0�

�ò'È§¨o7©��9:Ø778�

（ＣＤＳ）
@

，
!Ü

\0�2Þom'Y0�´·

，
µõ.��*jE

＜３００ｂｐ
:��

［１４］。
M@itðº»:

５２
º

ＣＤＳ
+ð3z

_

ｆａｓｔａ
q»

，
_s@ê6d

。

１．３　
:Aqn¾op1(|

　
i+�:

ｆａｓｔａ
q»öy

ＣｏｄｏｎＷ１．４．２
Ç»��

［１５］，
J§lÈ§¨o7©��9:

Ø778���:ÅX%û.8%ß_E

（ｒｅｌａｔｉｖｅｓｙｎｏｎ
ｙｍｏｕｓｃｏｄｏｎｕｓａｇｅ，ＲＳＣＵ）、

78Å�¤:.8%0á

、
¡Á

.8%0

（ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｎｕｍｂｅｒｏｆｃｏｄｏｎ，ＥＮＣ）、
MÊ.8%ß_

nÂ

（ｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆｏｐｔｉｃａｌｃｏｄｏｎｓ，Ｆｏｐ）、
.8%ñ^²0

（ｃｏ
ｄｏｎａｄａｐｔａｔｉｏｎｉｎｄｅｘ，ＣＡＩ）、

.8%�o²0

（ｃｏｄｏｎｂｉａｓｉｎ
ｄｅｘ，ＣＢＩ）。

µ@

，
i

５２
º

ＣＤＳ
�Ù"§+�3

５２
_

ｆａｓｔａ
q

»

，
ß_�Â»�

ＣＵＳＰ［１６］
®æ�_��g%¬Ì:.8%

ＧＣ
4á

（ＧＣａｌｌ、ＧＣ１、ＧＣ２、ＧＣ３），iHÀ0�ß_

ＳＰＳＳ２４．０
*

ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＥｘｃｅｌ
Ç»cx;®m

Ｐｅｒｓｏｎ
Åûo6d

。

１．４　ＰＲ２ｐｌｏｔ
s:(|

　ＰＲ２ｐｌｏｔ
üW'

Ｃ＝Ｇ
*

Ａ＝Ｕ
!

Eá;G�Û/

，
_

Ａ３／（Ａ３＋Ｔ３）!¶Ðð

，Ｇ３／（Ｇ３＋Ｃ３）!¶

Ðð¹f�3

，
ÏÐ|}.8%�Äo:°±�p

［１７］。

１．５　
91s:(|

　
i

ＧＣ３É!¶Ðð

，ＧＧ１*ＧＣ２:P

Vä

（ＧＣ１２）!¶Ðð

，
Éì5K/ü

，̄
Ù¹fNûòÂ

，
µ

@X

ＧＣ３*ＧＣ１２cxÅûo6d

。

１．６　ＥＮＣ－ｐｌｏｔ
s:(|

　
uÉh_

Ｅｘｃｅｌ
¹f

ＧＣ３*
ＥＮＣ

:ì5K/ü

，
gå�ÀÛ

ＥＮＣ＝２＋ＧＣ３＋２９／［ＧＣ３２＋
（１－ＧＣ３）２］¹fðñòÂ

，
'�âã��/�ü�6MS

B

。
µ@h_

ＥＮＣ
ÀÛ¦À

ＥＮＣ
k&

，̄
öy

ＥＮＣ
Èä

＝
（ＥＮＣ

k&

－ＥＮＣ
0h

）／ＥＮＣ
k&

，
æG

ＥＮＣ
Èän06

M

，
E�Éf|}.8%�Äo:°±�p

。

１．７　
Ë�:Aq'ìÈ

　
'

５２
º

ＣＤＳ
6±Àl:

ＥＮＣ
ä

!��

，
_

Ｅｘｃｅｌ
i

ＥＮＣ
ä�ÙR�

，
LG

ＥＮＣ
äMÃ:

５
_��*MÅ:

５
_��øùÃÅÏ_���

，
µ@i¶{

���+�3g%:

ｆａｓｔａ
q»

，
�x

ＣｏｄｏｎＷ１．４．２
Ç»

ÀG

２
_��78ºÅ�¤.8%:

ＲＳＣＵ
ä

，
®æ△ＲＳＣＵ

ä

（ＲＳＣＵ
ÃÏ_

，－ＲＳＣＵ
ÅÏ_

）。
'ÃÏ_9

ＲＳＣＵ＞１，
Ø△ＲＳＣＵ≥０．０８:.8%!MÊ.8%

［１８］。

１．８　
vu(|

　
ß_

ＳＰＳＳ２４．０
*

Ｅｘｃｅｌ
Ç»

，
cx

Ｐｅａｒｓｏｎ
Åû6d

，
�ZoUP!

Ｐ＜０．０５
T

Ｐ＜０．０１。
２　

z{^(|

２．１　
jklÉmÀL�É:Aqo1(|

２．１．１　
ÅX%û.8%ß_E

。
È§¨o7©��9�:

５２
º

ＣＤＳ
�:ÅX%û.8%ß_E

（ｒｅｌａｔｉｖｅｓｙｎｏｎｙ

ｍｏｕｓｃｏｄｏｎｕｓａｇｅ，ＲＳＣＵ）
ÕÖ�C

（
Ï

１），３１
_Ãn.8%

（ＲＳＣＵ＞１）
�'

Ｕ
Õ«:¡

１６
_

，
'

Ａ
Õ«:¡

１４
_

，
'

Ｇ
Õ«:¡

１
_

，
ÏÐÈ§¨o7©��9.8%VæN

Ａ／Ｕ
Õ«

。
H¡Ãn.8%

ＲＳＣＵ
äV�

１～２，
õ·Å¤

（Ｌｅｕ）
.8%

ＵＵＡ＞２，
"CÈ§¨o7©��9.8%ß_�Ä

oX@

。

e

１　
jklÉmÀL�É93fLk:Aq'

ＲＳＣＵ
²

Ｔａｂｌｅ１　ＲＳＣＵａｎａｌｙｓｉｓｏｆｅａｃｈａｍｉｎｏａｃｉｄｃｏｄｏｎｉｎｔｈｅｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ｇｅｎｏｍｅｏｆＨａｙｍｏｎｄｉａｗａｌｌｉｈｉｉ

Å�¤

Ａｍｉｎｏ
ａｃｉｄ

.8%

Ｃｏｄｏｎ

ＲＳＣＵ
ä

ＲＳＣＵ
ｖａｌｕｅ

Å�¤

Ａｍｉｎｏ
ａｃｉｄ

.8%

Ｃｏｄｏｎ

ＲＳＣＵ
ä

ＲＳＣＵ
ｖａｌｕｅ

Ｐｈｅ ＵＵＵ １．３４ Ｔｈｒ ＡＣＵ １．６２
ＵＵＣ ０．６６ ＡＣＣ ０．７１

Ｓｅｒ ＵＣＵ １．６７ ＡＣＡ １．２５
ＵＣＣ ０．９４ ＡＣＧ ０．４１
ＵＣＡ １．２８ Ａｓｎ ＡＡＵ １．５９
ＡＧＵ １．３２ ＡＡＣ ０．４１
ＡＧＣ ０．２８ Ｌｙｓ ＡＡＡ １．４９
ＵＣＧ ０．５２ ＡＡＧ ０．５１

Ｌｅｕ ＵＵＡ ２．１１ Ｖａｌ ＧＵＵ １．４９
ＵＵＧ １．１４ ＧＵＣ ０．４７
ＣＵＵ １．２６ ＧＵＡ １．５０
ＣＵＣ ０．３７ ＧＵＧ ０．５４
ＣＵＡ ０．７８ Ａｌａ ＧＣＵ １．７５
ＣＵＧ ０．３４ ＧＣＣ ０．６２

Ｐｒｏ ＣＣＵ １．５３ ＧＣＡ １．１８
ＣＣＣ ０．８７ ＧＣＧ ０．４５
ＣＣＡ １．１５ Ａｓｐ ＧＡＵ １．６０
ＣＣＧ ０．４５ ＧＡＣ ０．４０
ＵＡＵ １．６５ Ｇｌｕ ＧＡＡ １．５１

Ｔｙｒ ＵＡＣ ０．３５ ＧＡＧ ０．４９
Ｃｙｓ ＵＧＵ １．４８ Ｇｌｙ ＧＧＵ １．２８

ＵＧＣ ０．５２ ＧＧＣ ０．４５
Ａｒｇ ＣＧＵ １．４０ ＧＧＡ １．５９

ＣＧＣ ０．３８ ＧＧＧ ０．６９
ＣＧＡ １．３１ Ｈｉｓ ＣＡＵ １．５９
ＡＧＡ １．８９ ＣＡＣ ０．４１
ＡＧＧ ０．５２ ＣＡＡ １．５１
ＣＧＧ ０．５０ Ｇｌｎ ＣＡＧ ０．４９

Ｉｌｅ ＡＵＵ １．４３ ＴＥＲ ＵＡＡ １．５９
ＡＵＣ ０．５７ ＵＡＧ ０．７１
ＡＵＡ １．０１ ＵＧＡ ０．７１

　
-

：ÏC

ＲＳＣＵ＞１
:Ãn.8%

　Ｎｏｔｅ： ｉｎｄｉｃａｔｅｓｃｏｄｏｎｓｕｓａｇｅｗｉｔｈｈｉｇｈｆｒｅｑｕｅｎｃｙａｎｄｔｈｅｖａｌｕｅｏｆ
ＲＳＣＵ＞１

２．１．２　
��9.8%¥�93m�o

。
h_Ç»

Ｃｏｄｏ
ｎＷ１．４．２

*

ＣＵＳＰ
6dtðº»:

５２
º

ＣＤＳ
�

（
Ï

２），
Õ

ÖÏÐ

，５２
º

ＣＤＳ
�:¦

ＧＣ
4á

（ＧＣａｌｌ）!３８．１０％（
®!

２９．２７％～４６．５６％），
Ó

１
¬

（ＧＣ１）! ４６．８９％（®!

３１９９％～５９．３１％），
Ó

２
¬

（ＧＣ２）!３９．４８％（®!

２７６２％～
５４．６８％），

Ó

３
¬

（ＧＣ３）! ２７．８７％
®

（
!

２１．１５％～
３６８８％）。ＧＣ２mＧＣａｌｌÅÅ

，ＧＣ１*ＧＣ３mＧＣａｌｌÅAX�

，

Ï¤!

ＧＣ１＞ＧＣ２＞ＧＣ３。czËNÐÈ§¨o7©��9.

8%�Ä

Ａ／Ｕ
Õ«:.8%

。

３０１５０
Ö

２１
×

　　　　　　　　　　　　　　
º`�Ø

　
���yb\�>Ã}�yofs?>6u



e

２　
:Aq'¦LÉb,o1�6®?

Ｔａｂｌｅ２　Ｃｏｎｄｏｎｂａｓｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎａｎｄｂｉａｓｒｅｌａｔｅｄｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ

��

Ｇｅｎｅ ＧＣａｌｌ∥％ ＧＣ１∥％ ＧＣ２∥％ ＧＣ３∥％ ＥＮＣ ＣＡＩ ＣＢＩ ＦＯＰ

ａｃｃＤ ３２．９９ ３６．８９ ３５．６６ ２６．４３ ４３．９６ ０．１８１ －０．２１２ ０．３２０
ａｔｐＡ ３９．９６ ５６．６９ ３９．５７ ２３．６２ ４４．７６ ０．２１０ －０．０２８ ０．３９８
ａｔｐＢ ４２．０８ ５５．７１ ４１．２８ ２９．２６ ４７．４１ ０．１８６ －０．０４９ ０．３８１
ａｔｐＥ ３８．９７ ５０．００ ３８．２４ ２８．６８ ４５．８３ ０．１７９ －０．０３２ ０．３８９
ａｔｐＦ ３６．２２ ４５．４１ ３４．０５ ２９．１９ ４０．３６ ０．１２７ －０．１９３ ０．３００
ａｔｐＩ ３７．１０ ４９．１９ ３６．６９ ２５．４０ ４６．２０ ０．１６４ －０．０８２ ０．３４５
ｃｃｓＡ ３１．８８ ３１．９９ ３８．５１ ２５．１６ ４６．５７ ０．１４５ －０．１８５ ０．３０３
ｃｌｐＰ ４１．８３ ５９．３１ ３５．２９ ３０．８８ ５８．６３ ０．１９４ －０．０３２ ０．３８７
ｍａｔＫ ３０．４７ ３８．４０ ２９．６３ ２３．３９ ４６．４７ ０．１６２ －０．１７６ ０．３１０
ｎｄｈＡ ３４．１６ ４２．３１ ３９．０１ ２１．１５ ４３．８３ ０．１２０ －０．１５１ ０．２９８
ｎｄｈＢ ３７．５１ ４２．２７ ３９．５３ ３０．７２ ４６．７１ ０．１６３ －０．１０４ ０．３４４
ｎｄｈＣ ３７．１９ ４７．９３ ３４．７１ ２８．９３ ４７．７３ ０．１８８ －０．１４２ ０．３０６
ｎｄｈＤ ３５．４０ ３９．９２ ３７．５２ ２８．７４ ４６．８９ ０．１３０ －０．１５２ ０．３０５
ｎｄｈＥ ３１．０５ ３９．２２ ３０．３９ ２３．５３ ４３．７４ ０．１６６ －０．１６０ ０．３０９
ｎｄｈＦ ３１．７６ ３４．８６ ３６．４７ ２３．９６ ４４．２２ ０．１２９ －０．２１０ ０．２８３
ｎｄｈＧ ３３．５２ ４３．８２ ３４．８３ ２１．９１ ４４．５２ ０．１３６ －０．１９７ ０．２６９
ｎｄｈＨ ３８．６６ ５０．５１ ３６．２９ ２９．９１ ４９．３５ ０．１４１ －０．１２０ ０．３３２
ｎｄｈＩ ３３．７０ ４０．５６ ３６．１１ ２４．４４ ４６．２９ ０．１９２ －０．１２７ ０．３４９
ｎｄｈＪ ３８．１６ ４７．１７ ３７．１１ ３０．１９ ４９．５５ ０．１５１ －０．１５５ ０．３２２
ｎｄｈＫ ３７．４２ ４２．１５ ４２．１５ ２７．９７ ５０．４４ ０．１７０ －０．１５０ ０．３３２
ｐｅｔＡ ３９．１５ ５３．８９ ３５．５１ ２８．０４ ４９．９４ ０．１６９ －０．１２８ ０．３２８
ｐｅｔＢ ４０．１２ ４８．６１ ４１．２０ ３０．５６ ４４．９８ ０．２０８ －０．０６４ ０．３６０
ｐｅｔＤ ３７．５５ ５０．００ ３７．３５ ２５．３０ ４０．５２ ０．１５５ －０．１２４ ０．３０４
ｐｓａＡ ４２．６１ ５２．０６ ４３．１４ ３２．６２ ５１．２２ ０．１９０ －０．１１５ ０．３４８
ｐｓａＢ ４１．２２ ４８．３０ ４２．８６ ３２．５２ ５０．０３ ０．１７７ －０．１２２ ０．３４６
ｐｓｂＡ ４１．２４ ４８．５９ ４３．５０ ３１．６４ ４２．０５ ０．２９４ ０．１７５ ０．５２０
ｐｓｂＢ ４４．０７ ５３．６３ ４６．５６ ３２．０２ ４８．１１ ０．１８５ －０．０４６ ０．３８９
ｐｓｂＣ ４４．８４ ５３．６０ ４６．１９ ３４．７５ ４７．４３ ０．１７５ －０．０４５ ０．３８１
ｐｓｂＤ ４２．９４ ５１．４１ ４３．５０ ３３．９０ ４５．０６ ０．２４２ ０．０４７ ０．４４４
ｒｂｃＬ ４３．３１ ５７．３８ ４３．０４ ２９．５２ ４８．９７ ０．２６７ ０．０５３ ０．４５６
ｒｐｌ１４ ３９．３０ ５６．９１ ３７．４０ ２３．５８ ４８．５２ ０．１６６ －０．０１３ ０．３９０
ｒｐｌ１６ ４５．９９ ５４．７４ ５３．２８ ２９．９３ ３８．６６ ０．１４２ －０．０３５ ０．３９７
ｒｐｌ２ ４４．１６ ５１．８２ ５０．００ ３０．６６ ５２．７０ ０．１６６ －０．０９０ ０．３６２
ｒｐｌ２０ ３６．７２ ３８．９８ ４３．２２ ２７．９７ ４５．５７ ０．１１０ －０．１８９ ０．３０１
ｒｐｌ２２ ３４．１０ ４０．４６ ４０．４６ ２１．３７ ４５．９８ ０．１５７ －０．０３３ ０．３９５
ｒｐｏＡ ３５．３２ ４４．６４ ３４．５２ ２６．７９ ５０．７２ ０．１５６ －０．１３５ ０．３３３
ｒｐｏＢ ３８．６０ ５０．２３ ３７．９８ ２７．６０ ４８．６９ ０．１５２ －０．１３２ ０．３３６
ｒｐｏＣ１ ３９．２４ ４９．６４ ３８．０３ ３０．０４ ５０．６８ ０．１５０ －０．１３３ ０．３３０
ｒｐｏＣ２ ３６．１９ ４４．３８ ３６．６２ ２７．５６ ４８．９７ ０．１４４ －０．１７０ ０．３１４
ｒｐｓ１１ ４６．５６ ５６．８３ ５４．６８ ２５．１８ ４９．７８ ０．１５１ －０．０７０ ０．３６８
ｒｐｓ１２ ４１．６７ ５１．６１ ４６．７７ ２６．６１ ４２．９７ ０．１４２ －０．０８２ ０．３５２
ｒｐｓ１４ ４０．９２ ４７．５２ ４４．５５ ３０．６９ ４９．８８ ０．１３２ －０．０８３ ０．３５４
ｒｐｓ１８ ３５．６２ ３８．２４ ４２．１６ ２６．４７ ４４．１７ ０．１１４ －０．２０３ ０．２８３
ｒｐｓ２ ３７．６９ ４１．７７ ４０．９３ ３０．３８ ５０．５６ ０．１８１ －０．１２０ ０．３４８
ｒｐｓ３ ３４．０９ ４７．０３ ３３．３３ ２１．９２ ４５．０７ ０．１５８ －０．１４７ ０．３４０
ｒｐｓ４ ３７．１３ ４８．０２ ３７．６２ ２５．７４ ４９．２７ ０．１４９ －０．０５６ ０．３６５
ｒｐｓ７ ４０．６０ ５２．５６ ４５．５１ ２３．７２ ４８．３１ ０．１８３ －０．０７９ ０．３７３
ｒｐｓ８ ３４．８４ ４２．１１ ３８．３５ ２４．０６ ４９．６３ ０．１２６ －０．０５２ ０．３７８
ｙｃｆ１ ２９．２７ ３５．２９ ２７．６２ ２４．９０ ４７．３５ ０．１６６ －０．１５３ ０．３４１
ｙｃｆ２ ３７．１８ ４０．７２ ３３．９４ ３６．８８ ５２．９５ ０．１５９ －０．１４４ ０．３３６
ｙｃｆ３ ３９．５７ ４７．３７ ３９．１８ ３２．１６ ５９．３３ ０．１５８ －０．１７９ ０．３３５
ｙｃｆ４ ３９．１０ ４５．４１ ４１．０８ ３０．８１ ５０．５１ ０．１５６ －０．１０３ ０．３４５
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