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• 解析手順
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• 患者情報の登録
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データのインポート



解析の手順

血清型ファイル、カタログファイル、日本人
フィルタのインポート

解析の設定

csvファイルのインポート

測定結果の確認

解析結果の記録
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解析に必要なファイルのインポート

• 解析には血清型ファイル、カタログファイル、日
本人フィルタの3つのファイルが必要です

• インポートの手順は動画で説明しています
– ベリタスホームページ→ラーニングコーナー→動画で
学ぶ HLAをより深く知るために

– https://www.veritastk.co.jp/sciencelibrary/learning/hl
a-video-compilation.html
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過去の講演会など、
様々な動画を公開
しております。
是非ご覧ください!

https://www.veritastk.co.jp/sciencelibrary/learning/hla-video-compilation.html
https://www.veritastk.co.jp/sciencelibrary/learning/hla-video-compilation.html


解析の設定
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製品はLABTypeを選択し、最新の日本人
フィルタを選択してSaveで保存

• 初回の解析時のみ下記の設定を行う

日本人フィルタの選択



日本人フィルタ

• 日本組織適合性学会（JSHI）発表のHLA 推定アレル一覧表を元に
弊社で作成
– 推定アレル一覧表に含まれるか否かによって、G1～G3分類される
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日本人フィルタに含まれるアレルは青でハイライト表示されます

HLA 推定アレル一覧表に含まれるか

アレル1 アレル2

G1 〇 〇

G2 〇 ×

× 〇

G3 × ×



解析に必要なファイル

• 下記の2つが必要

– csvファイル

– rcsvフォルダ(フォルダごと移動)

• 解析後は新しく「HDファイル」が作成される

– HDファイルが作成された後はHDファイルのみで
再インポート可能
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• 製品によりrcsvフォルダが不要な製品もあり
• rcsvフォルダが不要な場合は、解析後のHD
ファイルは作成されない

• XR(全ローカス)、SSOはB,DPローカスは必要

解析後に作成される
HDファイル

解析に必要な2つの
ファイル



• TOP画面のLABTypeあるいはアイコンをクリック

データのインポート
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解析に使用する
血清型ファイル



• インポート画面

データのインポート
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未取り込みデータ

カタログファイル情報

取り込み済データ

解析に使用する
日本人フィルタ

カタログファイルの
バージョン



• 取り込むファイルを選択する

• データの取り込み方法は2種類
– csvファイルをsessionフォルダ（Windows(C:)＞OLI Fusion＞data＞session＞LABType）に

移す

– 画面左側のフォルダアイコン( )をクリックして、csvファイルを選択

データのインポート
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Sample名等、検体情報を入力できます



• カタログファイルのロットが正しいことを確認する

– 測定時に使用したテンプレートファイルの情報も参考に、カタログファ
イルのロットが正しいことを確認

カタログファイルの確認
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測定時に使用した
テンプレートファイル

解析に使用する
カタログファイル

カタログファイルのロットが正しい
ことを確認後、Importをクリック



データのインポート
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• データを取り込んだ後、Navigatorからデータを選ぶと、検
体一覧の画面が開きます

解析していないデータは
青字で表示される

Summary画面では測定した全ての検体の
情報が一覧で表示される
表示する項目は変更、並べ替えが可能



解析手順
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解析の手順

血清型ファイル、カタログファイル、日本人
フィルタのインポート

解析の設定

csvファイルのインポート

測定結果の確認

解析結果の記録
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インポート後の画面
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Match M：2桁でアンビギュイティがある検体
Match S ：2桁ではアンビギュイティがない検体
False ：偽陽性、偽陰性のビーズがある検体
Miss ：自動判定では結果が出ない検体

Positive Controlの値

検査成立基準を満たしていない場合は
赤字で表示される

Negative Controlの値

ビーズカウントの値



検査成立基準の確認
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Positive Controlのカットオフ
（含まれるPositive Controlビーズ
の数は試薬によって異なる）
• SSO：1200-7000
• CWD、XR：1000以上

Negative Controlのカットオフ
• SSO、CWD、XR：100以下

ビーズカウント
• SSO：75以上
• CWD、XR：50以上

Control Valueの画面で検査成立基準を満たしていることの確認



PCビーズの数

ローカス SSO CWD XR

A 2(Exon2,3) 3(Exon2,3,4&5) 3(Exon2,3,4&5)

B 2(Exon2,3) 3(Exon2,3,4&5) 3(Exon2,3,4&5)

C 2(Exon2,3) 4(Exon2,3,4&5,6&7) 4(Exon2,3,4&5,6&7)

DR 1(Exon2) 1(Exon2) 1(Exon2)

DQ 1(Exon2) - -

DP 1(Exon2) - -



解析結果画面
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One LambdaのQC情報 測定結果

自動判定による
タイピング結果

全ビーズの
判定結果

PC/NCビーズ



ビーズの反応の確認
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陽性/陰性順に並べ替え 陽性順に並べ替え後

グラフの拡大/縮小

赤：陽性ビーズ
青：陰性ビーズ
◆：カットオフ値

陽性/陰性の境目にFalse
反応がないことを確認
False反応のビーズは水色
で表示される



False反応の確認
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Falseのビーズの例
（17番ビーズ）



Falseのビーズがない場合

• 陽性と陰性の境目のビーズの確認

• 問題がない場合は解析終了
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赤：陽性ビーズ
青：陰性ビーズ
◆：カットオフ値

緑が選択している
ビーズ

赤が選択している
ビーズ



Falseビーズ反応がある場合

Falseビーズの確認

プローブの確認

One LambdaのQC結果の確認

カットオフ値の変更/再検査の判断
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Falseビーズの確認
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Falseのビーズの例
（17番ビーズ）



プローブの確認
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同時に測定した全ての検体の結果が表示
・赤：解析している検体の結果
・緑：他の検体の結果
・白：PCビーズが検査成立基準を満たしていない検体の結果

ビーズに結合しているプローブの
認識部位＆対象アレル

表示するビーズの変更



One LambdaのQC結果の確認
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• グラフにカーソルを合わせると、One LambdaでQC
に使用した検体の情報が表示される

• 表示例はDQB1*05/DQB1*06のDNAを使用した結
果で、Raw Dataは1054

• カットオフ値に近い結果の検体情報を確認するこ
とで、False反応が起こりやすい（カットオフ値付近
の結果になりやすい）アレルがわかる



カットオフ値の変更/再検査の判断
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カットオフラインを動かす
ことで、陰性/陽性の判
定が変更される

①ビーズに結合しているプローブをもとに反応するアレルを確認
②One LambdaのQC結果
③測定結果がOne Lambdaのカットオフ値と比較してどの程度乖離しているか
④ハプロタイプ（他のローカスのタイピング結果がある場合）

これらの情報を総合的に加味し、「カットオフ値を変更」、「再検査を行う」等の
判断をお願いします。

カットオフ値を変更するビーズの数、カットオフ値を変更する割合、等の基準
を各施設様で設定することを推奨します



G1の結果が表示されない場合
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False反応の可能性が高いビーズを確認
→その後はFalse反応ビーズの確認と同じ手順



解析に使用するフィルタの変更
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• G1の結果が表示されない場合は、CWDフィルタに変更することで
結果が表示されることもある

• 日本人以外の検体はCWDフィルタを使用した解析を推奨

Set Configボタンをクリック



解析結果の記録
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Seroのタブの情報を
保存します

Possible Allele Codeの
情報を保存します

Saveをクリックして保存

赤枠内の情報がタイピング
結果として記録され、レポー
トに表示される



陽性/陰性の判定方法

• Normal値(％)を用いて判定

• 算出方法

(各ビーズの蛍光値-NCビーズの蛍光値)/（PCビーズ
の蛍光値-NCビーズの蛍光値)×100(％)
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• 上記の計算式で算出された値とカットオフ値
を比較して陽性/陰性を判定

• 各ビーズの検出対象領域（Exon）のPCビーズ
を用いて算出

• DNAの品質(純度など)や量によってPCRの増
幅効率は影響を受けるため、PCビーズの値
で割ることで、DNAの品質による影響を取り
除いている

Normal値



Raw Data
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項目 内容

Bead ID ビーズ番号

Rxn 判定結果（1：陰性、8：陽性）

Raw 各ビーズの蛍光値

Normal 算出結果(%)

Pos Ctl PCビーズの番号

PC Raw PCビーズの蛍光値

NC NCビーズの番号

NC Raw NCビーズの蛍光値

OLI Cutoff One Lambdaのカットオフ値(%)

Sample Cutoff 解析している検体のカットオフ値(%)

Luminex Bead Count ビーズカウント

NormalとOLI Cutoffを比較して
陽性/陰性の判定をする



Reaction Table
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Tableの見方
例1）932番ビーズにはA*02:01:01:01を認識するプローブが付いているが、

A*02:06:01:01を認識するプローブはついていない
例2）917番、960番ビーズにはA*02:06:01:01を認識するプローブが付いて
いるが、A*02:01:01:01を認識するプローブはついていない
→932番ビーズが陰性、917番、960番ビーズが陽性なので、
この検体はA*02:01:01:01でないことがわかる

Sample Rxn(1番上の青字)
：陽性と判定されたビーズに「ｘ」が表示される

空欄にアレルを入力してFindをクリックするこ
とで、陽性となるビーズ(プローブが貼り付い
ているビーズ)を検索することができる



Local QC/Patient Rusults
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自施設の測定結果が
蓄積される

サンプルIDまたは患者IDが同じ検体の
他のローカスの結果が表示される

データ例



レポートの作成
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出力項目の設定
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レポートに出力する項目を選択

設定例



出力方法
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レポートに出力する
検体を選択

View：プレビュー
Export：任意の書式で保存



レポート例
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Export：任意の書式で保存
Print：印刷



患者情報の登録
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登録の手順

• 患者の基本情報を登録

• 登録した基本情報にタイピング結果を登録

– タイピング結果はローカス毎に登録が必要
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患者情報の活用

• 登録をした患者情報は、LABScreenの結果に
も紐づけができる
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ドナー/患者タイピング情報の表示

DSAを経時的にグラフ表示



患者情報の登録-1
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最低限の情報として
赤枠内を入力

入力後、Saveで保存

解析結果の保存後、解析画面から
患者情報を登録



患者情報の登録-2
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保存後、OK→Closeの順にクリックし、
患者情報の登録は終了



タイピング結果の登録
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患者情報が正しく表示されて
いることを確認

赤枠内の情報が患者情報に
登録される

患者情報の登録後、Patient Assignに
チェックを入れ、Saveをクリック

• サンプルIDが同じ検体は自動的に
患者情報が登録される

• 全ローカスで同じサンプルIDにする
ことを推奨



登録内容の確認
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Possible Allele Codeの情報が登録

Seroの情報が登録



不要なAmbiguityの削除
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Possible Allele Codeの情報が全て登録されるため
不要なAmbiguityは削除が必要

今回の例は上記の内容が登録されている

下記にチェックを入れる
ことで編集ができる Saveをクリックして保存



Possible Allele Codeの出力内容の変更
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・Code:NMDP Code
・Possible Allele Code:G1のみ
→Possible Allele codeの表示が上記にな
り、患者情報登録後の削除が不要



出力内容の違い
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・Code:NMDP Code
・Possible Allele Code:G1のみ

・Code:NMDP Code
・Possible Allele Code:G1,G2,G3

・Code:No Code
・Possible Allele Code:G1のみ

・Code:No Code
・Possible Allele Code:G1,G2,G3



ご清聴ありがとうございました
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ご質問はございますでしょうか。
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