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MatchMakerとは

• Duquesnoyが作成したフリーソフト

– 下記リンクよりダウンロード可能
http://www.epitopes.net/index.html

• HLA Fusion MatchMakerでは２つの解析が可能

– Epitope Matching
PatientとDonorのタイピング結果を入力することMismatch
の数を表示

– Epitope Analysis
LABScreen Single Antigenデータをもとにエピトープ解析

• エピトープ解析を行うためには、ドナー、レシピエント
共に４桁のタイピング情報が必要 2



データベースの設定
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解析用ファイルとは

• Duquesnoyのデータベースを参照にOne Lambdaが
作成したエピトープ情報

– Confirmed：実験で証明されている

– Provisional：理論的に存在が予測されるが実験では証明
されていない

– Blank：unknown
4



解析用ファイルのインポート-1
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Utilities→Update Reference→Epitope Information 
Managementの順にクリック

解析用ファイル（Excelファイル）はClass1,Class2,MICAの
３種類があります。



解析用ファイルのインポート-2
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Importをクリックし、ファイルを選択→開くをクリック
１度にインポートできるファイルは１つのみです。



解析用ファイルのインポート-3
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Epitope Type Nameを入力し、□にチェックを入れ、OKをクリック
Epitope Type Nameはcsvファイル名と同じで構いません
インポート終了画面が表示されますのでOKをクリック
Closeをクリックして終了（Saveをクリックしないでください）

Saveをクリックしないでください
Saveをクリックしますと、一部の
データが保存されません。



解析用ファイルのインポート-4
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スライド6,7の操作を繰り返し、３つのファイルがリストに
表示されることを確認し、インポート完了です。
Closeをクリックして画面を閉じます。
Saveをクリックしないでください。

Saveをクリックしないでください
Saveをクリックしますと、一部の
データが保存されません。



解析の設定-1

9

インポートした情報をLABScreen Single Antigenの解析の際に使用
するための設定をします。

Utilities→Antibody Product Configuration→
Set Analysis Configurationの順にクリック



解析の設定-2
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Product Type : LABScreen Single Antigenを選択

先ほどインポートしたファイルを選択

Save→Closeの順にクリック
して終了です。

解析用ファイルの更新時は必ずスライ
ドP5~10の操作を行い、最新の情報を
使用して解析を行ってください。
更新情報は弊社のweb及びメール
ニュースにてご案内致します。



(参考) Patient情報インポート用ファイル

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。 11

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ます。
ひな型がインストールCD内に入っています。



(参考)Patient情報のインポート-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



(参考)Patient情報のインポート-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



Epitope Matching
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タイピング情報の入力

手入力する場合
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①Epitope Matchingタブを開く
②クラスを選択し、Patient名を入力
③Patientの横の□(Select alleles)をクリック
④入力するローカスを選択
⑤Allele欄にアレルを入力
⑥該当するアレルをダブルクリック
⑦④～⑥の操作を繰り返す
⑧全てのローカスの入力が終了後OKをクリック
⑨同様の手順(③～⑧)でDonor情報も入力

①

③

④

⑥

⑧

⑤

②



タイピング情報の入力

HLA Fusionのデータベースより呼び出す場合
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MatchMakerを開き、Epitope Matchingタブを開く
Patientの横の□(Select a patient from database)をクリック

登録されている情報が一覧で表示されるので、該当する情報を選択
しダブルクリックする
Donor情報の入力も同様
インポートするcsvファイル内でPatientとDonor情報を紐づけて入力し
ておくことで、Patientを選択することで自動でDonor情報も入ります



ミスマッチ数の解析

• Patient及びDonorのタイピング結果を入力後、
Calculateをクリック→結果が表示される

• Ab Verifiedの選択を推奨
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画面の見方
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• Ab Verified：抗原抗体反応が実験で確認されたEpitope
• Other：理論的に存在すると考えられるEpitope（抗原抗体反応は確認されていない）
• All：Ab VerifiedとOtherの合計
• Patient：患者のHLAタイピング結果
• Donor：ドナーのHLAタイピング結果
• A Mismatch AbVerified： AローカスのMissMatch Epitope
• A# Mismatch AbVerified： AローカスのMissMatch Epitopeの数



Alleles causing mismatch
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Alleles causing mismatch:
Mismatch Epitopeの原因のアレルが表示される

拡大図



Uniq Mismatch

73TVS、76VRN、76VSのエピトープは、BローカスとCローカスにまた
がって存在する
Mismatch All：２回カウントされ23となる
Uniq Mismatch：１度しかカウントされないため20となる

20



複数ドナーのMatching結果表示
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Patient情報にDonor情報を紐づけることで、
各ドナーとのマッチング結果が表示
2桁、4桁ではなく、Epitopeミスマッチを見る
ことでドナー選択することができます

結果表示を削除する際は▼をクリックし
キーボードのDeleteを押します



Option機能
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解析結果の出力や表示項目の変更ができます



Search Allele(s)
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Search Allele(s)：検索対象のアレルに含まれるエピトープが表示
対象をAb Verified、Allなど選択可能



Search Epitope(s)

24

Search Epitope(s)：全てのエピトープを対象にした検索結果を表示
入力しているタイピング結果に関するエピトープのみの
表示ではありません
対象をAb Verified、Allなど選択可能



Mismatch Evaluation-1
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Mismatch数のカットオフをマニュアルで設定
①Newをクリック
②Profile Nameを入力
③各ローカスのカットオフ値を入力
④Saveをクリック
⑤Applyをクリック

①

③

④

②

⑤



Mismatch Evaluation-2
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設定したカットオフ値よりもミスマッチ数が
多いローカスが１つ以上ある場合に☑が
入る

「All」の場合のみ使用可能



Patient及びDonor情報の編集
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Patient情報及びDonor情報の編集

Patient情報 Donor情報



Patient情報の編集
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Edit/Updateにチェックを入れることで
「Associate Donor IDs」からPatient情報
とDonor情報の紐づけが可能



論文の紹介
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Epitope Analysis

30



タイピング情報の入力

31

手入力する場合

①Epitope Analysisタブを開く
②Patientの横の□(Select alleles)をクリック
③入力するローカスを選択
④ Allele欄にアレルを入力
⑤該当するアレルをダブルクリック
⑥④～⑥の操作を繰り返す
⑦全てのローカスの入力が終了後OKをクリック
⑧同様の手順(②～⑦)でDonor情報も入力

① ②

③

⑤

⑦

④

Donor情報の入力
はここをクリック



タイピング情報の入力

HLA Fusionのデータベースより呼び出す場合

32

MatchMakerを開き、Epitope Analysisタブを開く
Patientの横の□(Select a patient)をクリック

登録されている情報が一覧で表示されるので、該当する情報を
選択しダブルクリックする
Donor情報の入力も同様。



Patient及びDonor情報の編集
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Patient情報、Donor情報の閲覧、編集ができる

LABScreen Single Antigenに含まれない
アレルが表示される
この欄に表示されるアレルはEpitope
解析に含まれない



解析結果画面の見方
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Self: Patientのアレルにチェックが入る(タイピング結果を入力している場合)
Imm: Donorのアレルにチェックが入る(タイピング結果を入力している場合)
Ab Verified: Ab VerifiedのEpitope
N. Ab Verified: Ab VerifiedのEpitopeの数
Imm Ab Verified: ドナー由来と考えられるAb Verified
N. Imm Ab Verified: ドナー由来と考えられるAb VerifiedのEpitopeの数
TP Ab Verified: Third PartyのAb Verified
N. TP Ab Verified: Third PartyのAb Verifiedの数



解析結果画面の見方
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陽性と判定されたEpitopeが全て表示

チェックを入れたEpitopeのみ表示



画面の表示
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検索結果は解析画面に反映される
127Kを持つアレルがハイライトされている



カットオフ値 -Analysis Cutoff
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HLA Fusionの解析画面で使用した
カットオフ値を使用



カットオフ値 -Manual cutoff
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MatchMaker上で手動でカットオフ値の変更
が可能

自動解析でエピトープが表示されない場合に
カットオフ値を下げて、可能性のあるエピトー
プを検索する場合などに使用



カットオフ値 -MM Cutoff-1

Utilities→Antibody Product Configuration→Set Abalysis
Configurationの順にクリック

39

MMタブを開き、Editをクリックする

各ローカスのカットオフ値を入力し、
Setup Nameに名前を入力しSave

Save後の画面

*注意*
MMのタブです



カットオフ値 -MM Cutoff-2
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手動で設定したカットオフ値の
x6の値が反映される



検索機能
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検索するアレル、
Epitopeを入力して検索

検索結果をリセット



Rxn Table-1
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*Rxn Table*
＋：陽性判定のアレルのみに含まれるEpilet

（陽性と判定されたEpitopeのみが対象）
／：陰性判定のアレルにも含まれるEpilet

陽性判定のアレルにのみ「/」が表示される
例）計４アレルのうち3アレルがPositive



Rxn Table-2

43

ダブルクリックすると、下記のように
検索結果が表示される

対象のエピトープを含むアレルの
陽性率をXX％として表示



Single&Supplement Combine data

44

*Read LABScreen Analysis*
解析画面でSAとSupplementをcombineした
状態でMatchMakerを立ち上げ、クリックす
るとCombineしたデータを表示



iCn3D表示機能

45

AlleleまたはSeroをクリックすると立体構造を
確認することができます
インターネットに接続しているPCでのみ使用
できます

-Latest Version：最新のwebsiteの閲覧
-Compatible Version：機能が制限されたページの閲覧
-Safe Mode：限られた機能のみでの閲覧



Positive Alleles Covered

46

*11/14 Positive Alleles Covered*
Positiveと判定されたアレルが14個
14個のうち11個がEpitopeをシェアしている

拡大図

拡大図

Positive:14個

11個のアレルがEpitopeをシェア



Missing Ep Def

47

*Missing Ep Def*
カタログに含まれるがEpitope Database
に含まれないアレルにチェックが入る
(カタログファイルとEpitope Databaseの
バージョンが異なる場合)



#of Eplets Only

48

*#of Eplets Only*
Epiletの数のみの表示となる



使用するデータの種類の選択
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カットオフ値として使用する
データを選択可能
＊基本的にはBaselineを使用



アミノ酸配列の比較

50



手順

• IMGT/HLAにアクセス

– https://www.ebi.ac.uk/ipd/imgt/hla/align.html

• 対象アレル、比較アレルを入力

• 出力された結果はコピー＆ペーストで各種
ファイルに移動可能

51

https://www.ebi.ac.uk/ipd/imgt/hla/align.html


52

アミノ酸配列での比較の
場合は”Protein”を選択



53

“Align Sequences Now”をクリック

これらの項目は変更しない



54

対象アレルに対して異なる部分が表示
される。
”-”は対象アレルと同じ配列を示す。
IMGTに登録されていない場合には”*”
として表示される。
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