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データのインポート方法



• TOP画面のLABScreen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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• 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

カタログ情報

取り込み済データ



• 取り込む検体を選択する

データのインポート
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検体の情報を入力できます



• 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）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。

• 確認するポイントは
– TemplateとCatalog ID

カタログファイルの確認
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• 該当するファイルが複数ある場合、確
認ウインドウが出ることがあります。



• LABScreen Mixedの場合

• LABScreen PRA ClassⅠの場合

NC血清の確認
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メーカーQC

測定データ

メーカーQC

測定データ

メーカーQCの値と比較して測定データが

高い場合は、洗浄操作が不十分の可能
性があります



• LABScreen Single Antigenの場合

NC血清の確認
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メーカーQC

測定データ



• NC血清、カタログファイルの確認後、Importをクリックして
データを取り込みます。

データのインポート
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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

Summryで各検体の情報が一覧表示されます。
これらの項目は表示/非表示、並べ替えが可能です。



• 下記の条件を満たしていることを確認

– Min Bead Cnt : 50以上

– NC : 1500以下

– PC : 500以上

– PC/NCRatio : 2以上
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再検査基準の確認
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LABScreen Mixedの解析



＊検体のNCビーズが、NC血清のNCビーズより低い
時に表示されます

検体のNCビーズの値をNC血清のNCビーズの値と書
き換えますか？

→「いいえ」を選択
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データ確認時のメッセージ

＊検体のNCビーズが他のビーズより高い時に表示さ
れます

検体のNCビーズの値が高いので、検体の一番低い
ビーズの値と書き換えますか？

それに伴って、NC血清のNCビーズも変更しますか？

→「いいえ」を選択

検体のNCビーズ値が1500を超えている場合は
再検査をしてください



解析画面
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コントロール
値の確認

判定結果の
確認

陽性カットオ
フライン

陰性カットオ
フライン

陽性及び陰性カッ
トオフラインの間
にあるビーズはグ
レー表示となる

NBG Ratioの
確認

Class Ⅰ Class Ⅱ

NBG Ratio

陽性及び陰性のカットオフラインは手動で上下に動かすことができます
判定結果はソフトが自動判定した結果が反映されますが、手動で変更できます

解析結果の
保存



NBG Ratio

• NBG Ratio = Normalized Background Ratio

• 算出方法

(検体の各ビーズ値-検体のNCビーズ値)

/(NC血清の各ビーズ値-NC血清のNCビーズ値)
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各検体の解析画面の右下に
ある「Raw Data」をクリックす
ると表示されます



判定方法

• NBG Ratioの値を使用して判定する
– 陽性：陽性カットオフ値以上のビーズが１つでもある場合

– 陰性：全てのビーズが陰性カットオフ値以下の場合

• クラス１、クラス２を陽性/陰性と判定する試薬ですの
で、抗原ごとの判定に用いないでください(A2が陽性な
ど）

• カットオフ値の初期設定は陽性1.5、陰性1.2となってお
りますが、ソフトのデフォルト設定値です
– 必要に応じて、各施設様での検討、設定をお願いします

– ソフトはカットオフ値を2つ設定できるようになっております
が、必ずしも2つの値を設定する必要はありません
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解析結果
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クラス1 陽性 クラス2 陰性

カットオフ値を2つ設定した
場合はグレー表示



カットオフ値の変更

Utilities＞Antibody Product Configuration＞ Set 
Mixed Product Configuration
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左の画面が開きますので、Catalog IDより
カタログを選択し、NBG Ratio値を変更後、
最後に「save」を押します。
＊カタログごとに変更が必要です＊



レポート-1
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全てのビーズのNBG Ratioや
ビーズカウントが表示される



レポート-2
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陽性/陰性の結果のみ表示される
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LABScreen Single Antigenの解析



＊検体のNCビーズが、NC血清のNCビーズより低い
時に表示されます

検体のNCビーズの値をNC血清のNCビーズの値と書
き換えますか？

→「いいえ」を選択
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データ確認時のメッセージ

＊検体のNCビーズが他のビーズより高い時に表示さ
れます

検体のNCビーズの値が高いので、検体の一番低い
ビーズの値と書き換えますか？

それに伴って、NC血清のNCビーズも変更しますか？

→「いいえ」を選択

検体のNCビーズ値が1500を超えている場合は
再検査をしてください



解析画面
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nMFI値

アレル情報、CREG

カットオフ、
コントロール値

判定結果入力欄自動判定結果(x6以上)を表示

2桁、4桁表示の切り替え

nMFIの確認

グラフの拡大表示手動で移動可能



自動判定

• HLA Fusionでは自動判定により、x8、x6、x4、x2を決定する

• デフォルトではx6以上が陽性となるように設定されている

• 同じ判定結果でも蛍光値は全く異なるため、判定の際はnMFIの
値も必ず確認することが必要

– x8 : 検体内で1番高いビーズの蛍光値の70%以上

– x6 : 30%以上

– x4 : 15%以上

– x2 : 10%以上
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CREGとショルダー（前後のビーズとのnMFI値の差）も
加味して判定される



• nMFI = normalized Mean Fluorescence Intensity
– LABScreenではTrimmed Meanの値をnMFIとして採用

• HLA Fusion上ではBaselineとして表示
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nMFIとは



• Trimmed Meanとはカウントしたビーズの上下5%をカッ
トして、中央の90%のビーズを用いて平均値を算出

• 算出されたTrimmed Mean=MFIを用いてnMFIが算出
されている
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Trimmed Meanとは
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• 計算式

nMFI=（検体の各ビーズ値-検体のNCビーズ値）－

（NC血清の各ビーズ値 – NC血清のNCビーズ値）

• （検体の各ビーズ値-検体のNCビーズ値）

→（各検体におけるバックグランド除去）

• （NC血清の各ビーズ値 – NC血清のNCビーズ値）

→（各ビーズのバックグランド除去）
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nMFIの計算式

nMFI



nMFIの比較

• nMFIはOne Lambda独自の値です

• 他の試薬とnMFIでの比較はできません

• ビーズ上についているHLA抗原に対する抗体
の親和性の違い

• ビーズ上についているHLA抗原の量の違い

• 二次抗体濃度の違い
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＜

何故？



判定方法

• LABScreen Single Antigenには明確なカットオ
フが設定されていません

• 使用目的に応じて結果の解釈や治療方針等
は異なるため、メーカーとして陽性/陰性の基
準をお伝えすることができません

– 定量試薬ではありませんが、nMFIの値は抗体価
の指標としてお使いいただくことは可能です

• 必ず各施設で判定基準・判定ルールを作成
して下さい
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Utilities → Antibody Product Configuration
→Set Analysis Configurationの順にクリック

カットオフ値の変更方法
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下記の手順でカットオフ値の変更ができます



カットオフ値の変更方法
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• Threshold「ｘ6」以上が陽性ですので、「X6>」の横
にカットオフ値の入力をしてください

• 左側がクラスⅠ、右側がクラスⅡの入力欄です

• 「ｘ8」～「ｘ2」の全ての項目に数値を入力しないと
保存ができません

• 数値の入力完了後、saveを押して保存します

• Product TypeはLABScreen Single Antigenを選択

• FormulaはUser Cutoff(Baseline)を選択



ローカス順に並べ替える
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「Sort Ag」をクリックしローカス順に
並べ替え

「Refresh」をクリックすると
デフォルトの表示に戻る

β鎖順に並ぶ



ローカス順に並べ替える
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「Sort Ag」を右クリックし
α鎖順に並べ替え

α鎖順に並ぶ



クラス2の解析

• DP及びDQのビーズには2種類のHLA抗原が
貼りついている

• 判定する場合は、該当ビーズの反応がα鎖と
β鎖のどちらによる反応であるかを判断するこ
とが必要
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データシートの例 Class 2の構造



クラス2の解析例-1
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同じアレルが結合している全てのビーズが
陽性であれば当該アレルは陽性と判定

例）DQA1*01:01(50,54番ビーズ)
DQB1*06:02(53,54番ビーズ)

＊注意事項＊
本資料においては、簡易的にx6以上(赤と
オレンジのグラフ)を陽性と仮定し説明して
おります

実際のカットオフ値は各施設様でご検討を
お願い致します



クラス2の解析例-2
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同じアレルが結合しているビーズが陽性と陰性が混
在する場合

DQA1*02:01を例に説明します

DQA1*02:01が結合しているビーズが7個ありますが、
陰性のビーズがあるのでDQA1*02:01は陰性です

46と48番ビーズはなぜ陽性なのか？

→ビーズ構成を確認します

DQB1*04:01は47番ビーズにも結合

→47番は陽性= DQB1*04:01は陽性

DQB1*04:02は49番ビーズにも結合

→49番は陽性= DQB1*04:02は陽性

上記より46と48番ビーズはDQB1抗体による陽性反
応であるため、DQA1*02:01は陰性と判定ができます

ビーズ番号 DQA1 DQB1

46 02:01 04:01

48 02:01 04:02



クラス2の解析例-3
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DQA/DPAの欄にチェックを入れた場合は、α鎖が

反応していると考慮して、ソフトが自動判定を行
います

ソフトが陽性と判定したアレルは紫色で表示され
ます

DQA/DPAの欄にチェックを入れていない場合は
DQB/DPB のみが存在すると仮定してソフトが判定
しますので、 DQA/DPAに陽性判定はされません

＊注意事項＊

ソフトの自動判定の結果をそのまま採用
せず、前ページで説明した手順に沿って
ご自身で判定をお願い致します
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判定結果の記録 -アレルの記録

選択したものを１つずつAssign

表の中にあるものを全てまとめてAssign

陰性としてAssign

表示されている血清型(アレル)をダ
ブルクリックしてもAssignできる

枠内に表示されている抗原/アレルが陽性抗体
としてレポートに表示されます



判定結果の記録 –Epitopeの記録
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陽性と判定したエピトープの記録も可能
Epitope名をダブルクリックする



レポート作成方法
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レポートに出力する項目を選択



表示例-1
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レポート名

施設情報

患者、ドナー情報

カタログID、LABScan情報



表示例-2
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DSA情報はドナー情報を入力したときのみ表示



表示例-3
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ソートする項目の変更可能

ビーズID順

nMFIの値順



表示例-4
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Sort Antigen Using HLA Orderのチェックを外した
場合はMFIの値順に並ぶ

Sort Antigen Using HLA Orderにチェックを入れた
場合はローカス順に並ぶ



設定例
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印刷・保存
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右上のボタンより印刷や保存ができる
保存する場合は書式を選択しファイル名を入力



解析画面からレポートの表示
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解析画面からレポート表示することも可能



同一患者の別のデータを並べて見る
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Sample IDまたはPatient IDが同一の
他のセッションの結果が表示

ダブルクリックすると2つの結果を
並べて表示可能



解析機能の紹介
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Single AntigenとSupplementのデータの結合

右下の「Combine」をクリック

別の画面が立ち上がるため結合する
データに☑を入れる

右下の「Analyze」をクリックし、メッ
セージ画面のOKをクリック

Sample名が同じデータのみ結合可能



Single AntigenとSupplementのデータの結合

結合したデータの保存及びレポートの出力はできません

結合前

結合後



カタログファイルのインポート
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インターネットにつながっているPCのみ
Auto Update機能が使用できる

（One Lambda社のwebに自動的につな
がりインポートされる）

インポートするカタログファイルにチェッ
クを入れて「import」をクリック



カタログファイルのコンバイン方法

• LABScreen PRA、ExPlexを解析する際に、事前に
カタログの結合が必要です

• Utilities>Antibody Product Configuration>Create 
Combined Productsの順にクリックします
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カタログファイルのコンバイン方法

• 解析の際はCatalog IDから結合したカタログ
ファイルを選択してください
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① コンバインする
ファイルを選択します

② ファイルを選択後に
クリックします

③ 選択したファイルを
確認します

④ Saveをクリックします



アレルの検索-1

２桁で入力し最後に「％」を入力して検索
→４桁での検索結果が表示される

「％」は半角で入力してください
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アレルの検索-2

グラフ上で右クリック→Copy&Find Specificity
選択したビーズについている抗原を全て検索
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アレルの検索-3

57

抗原名の上で右クリック→Copy&Find Specificity
選択した抗原を全て検索



アレルの検索-4
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Keep Copy&Find Specificityを使用すると
検索する抗原が追加される



CREG Mapの表示 -1

59

ｃ

Sero(2桁表示) DNA(4桁表示)



CREG Mapの表示-2
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黒字：Single Antigeに含まれる
赤字：ExPlexキットにのみ含まれる
青字：Supplementキットにのみ含まれる



CREG Mapの表示-3
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CREG Map上でグループを選択すると、選択したグループが青枠で表示
され、製品に含まれるアレルはオレンジ色にハイライト
解析結果上では青枠で囲まれる
Clearをクリックするとハイライトは消える



Epitopeの表示

62

青字：試薬に含まれるアレル
緑字：試薬に含まれないアレル

ピンクセル：Final Assignmentしたアレル
オレンジセル：Final Assignmentしたアレルと２桁レベルで同じアレル

4桁のアレルとしては試薬に含まれない
黄色セル：ドナーアレル(DSA)
赤色セル：患者アレル(自己抗体)



カタログファイルを非表示にする-1
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①製品を選択してListをクリック

②非表示に変更するカタログファイルに
チェックを入れる

③Archiveをクリック



カタログファイルを非表示にする-2
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ArchiveされたカタログファイルのStatusの欄に「A」が
表示されます

「A」が表示されているカタログファイルはデータをイ
ンポートする際のリストに表示されません

NC血清のロットが変更になった場合は、旧ロットのカ
タログファイルをArchiveすることをおすすめします

非表示にしたカタログファイルを再表示するには、
Select欄にチェックを入れ、Unarchiveをクリックすると
再び使用できるようになります



Navigator表示の変更
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1.Dataをクリック
2.Session Date欄で表示する日にちを選択
3.Findをクリック
4.2で選択した期間のデータがNavigatorに表示



データの削除
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1.Dataをクリック
2.削除するデータを選択
3.Deleteをクリック



患者情報の登録
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登録方法

• マニュアルで入力

– Home画面より登録

– 解析画面より登録

• 解析している結果に関連づけされる

• 同じサンプルIDのデータにまとめて関連づけされる

• csvファイルを使用してまとめてインポート
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マニュアルでの入力方法
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Home画面より入力

解析画面より入力

表示されているデータに患者情報が登
録される
Sample IDが同じ他のデータにも登録さ
れるため注意

Sample ID



患者情報の入力
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赤枠は必須項目
IDは一度登録すると変更が
できないため注意

必須項目を入力するとタブが表示されるため、
タイピング情報を入力してSave
「＊」は不要



ドナー情報の入力
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赤枠は必須項目
IDは一度登録すると変更が
できないため注意

必須項目を入力するとタブが表示されるため、
タイピング情報を入力してSave
「＊」は不要



ドナー情報との関連づけ
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患者情報を表示し「Associate Donor IDs」をクリック
事前に登録したドナーIDを選択し、右側に移動して
OKをクリック
複数ドナーの登録可能

必ず☑を入れる



csvファイルの作成

日本語不可です。半角英数字を使用してください。
AI列にDonor IDを入力することでPatient情報とDonor情報の紐づけが
できます。 73

HLA Fusionにインポート
した画面

csvファイルを読み込むことでPatient情報を
インポートすることができる
＊ひな型をご希望の方はご連絡ください＊



csvファイルのインポート-1
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Patient Info→Import Patient Listの順にクリックし、
開いた画面の「…」をクリック



csvファイルのインポート-2
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インポートするファイルを選択し開くをクリック
Importをクリックして終了です



過去のデータとの関連づけ-1
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測定結果上で①→②の順にクリック

登録されている患者情報リストが表示されるため該当患者を
選択してダブルクリックする
Sample IDが同じ他のデータにも登録されるため注意

① ②



過去のデータとの関連づけ-2
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選択した患者情報が入力されていることを確認し、
Edit/Updateに☑を入れSaveをクリックして終了



自己抗体の表示
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自己抗体は赤でハイライト表示

（患者情報が登録されている場合のみ）



DSAの表示

DSAは黄色でハイライト表示

（ドナー情報が登録されている場合のみ）
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DSA情報の確認
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「M」ボタンを押すとDSA情報が確認できる
赤：陽性と判定したDSA
黄：陽性と判定していないDSA



モニタリング
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または

抗体検査結果の推移がグラフで表示される
データをインポートする際に「Sample Date」の
入力が必須
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