
HLA Fusion 3 の LABType 簡易解析マニュアル 

 
 インポート手順 

1. デスクトップから、「HLA Fusion 3.0」アイコン をダブルクリックします。 
 

2. ユーザー名、パスワードを入力、ログイン後、左上の Analyze Data>LABType をクリックします。 

      
 
3. 画面左側からフォルダ形アイコンをクリック、解析用 CSV ファイルを選択し「開く」をクリックします。

*解析用ファイルの保存場所等、詳細設定に関しては、P8 をご参照ください。 

   
*  
4. Current タブにて、Catalog ID が正しいかを確認し、Import を押します。 

Catalog ID 例：「RSSOH1A_008_05」＝「製品コード_ロット_バージョン」 

  

 
5. 画面左「Navigator」にインポートした Session ID 名が青文字で表示されますのでクリックします。 



6. Summary タブ画面で、全検体の自動判定結果が表示されます。 

 

 
7. 解析したい検体のカラムをダブルクリックします。 

 

 
 解析画面：以下の 4 つのセクション（I～IV）があります。 

 
 

 

 

 Match M：2 桁レベルでアンビギュイティがある検体 

 Match S：2 桁レベルでアンビギュイティがない検体 

 False：偽陽性、偽陰性反応がある検体 

 Miss：自動判定によるタイピングでできない検体 
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I. メーカーQC 情報の表示：同一番号ビーズの全 QC サンプルの結果） 

青色棒グラフ：各メーカーQC 検体の反応、黒横線：陽性/陰性カットオフライン 

 
II. 各ビーズの測定結果の表示：各ビーズ反応が表示されます。カットオフラインの変更等が可能です。 

赤色棒グラフ：解析中の検体、緑色棒グラフ：他の検体、黒横線：陽性/陰性カットオフライン 

見たいビーズ番号を ボタンで変更できます。 

プルダウン から、直接ビーズ番号を選択する事も可能です。 
 
III. 全ビーズの測定結果の表示：同一サンプルの全種類のビーズの反応が表示されます。 

ピンク色棒グラフ：陽性コントロールの蛍光値 

グラフ縦軸：陽性コントロールを 100%とした時の反応の比率（%） 

グラフ横軸：各ビーズ番号（番号が小さい順番） 

青色棒グラフ：陰性ビーズ、赤色棒グラフ：陽性ビーズ、◆マーク：各ビーズのカットオフ値 

     
IV. 自動判定によるタイピング結果の表示 

Pairs タブ：6 桁～8 桁レベルでのアリルペアの表示 

Type/SubType タブ：4 桁レベルでのアリルペアの表示、Sero タブ：抗原型の表示 

Possible Allele Code：4 桁レベルのアリルペアの省略コード表記（NMDP コード） 

 
 解析手順 

 
1. セクション III から陽性/陰性コントロールの反応、及び全ビーズの反応性を確認します。カットオフに近

い反応のビーズを順番にクリックします。 

例：44 番ビーズをクリック 

 



 

 グラフのソーティング機能： HLA Fusion 3.3 以降のバージョンの新機能です。 

ボタン：ビーズ反応の強さで昇順/降順でグラフを並べ替えできます。 

：グラフの横軸のスケールを変更できます。 
 緑色で囲んだ部分、陽性ビーズと陰性ビーズの境界付近がカットオフに近いビーズが多く集まりますの

で、ここを重点的に解析すると効率的です。 

 

 
2. 1.で選択したビーズを、セクション I と II で比較します。II の赤色の棒グラフが現在解析中の検体です。 

セクション I と II の反応性が大きく異なる場合には、カットオフ変更を検討します。カットオフを変更

する場合には、カットオフラインをマウスでドラッグして上下に動かします。 

 

 

I 
 

II 



変更したカットオフラインを元に戻したい場

合には、画面左上の Reset ボタンを押します。 
選択中の番号のビーズをリセットする場合

は、「Current Beads to OLI Default」 
全てのビーズをリセットする場合は、 
「All Beads to OLI Default」 
をクリックします。 

 

 
3. 解析結果の確認を行います。解析結果は、画面中央の Pairs のタブに表示されます。ここには、6-8 桁レ

ベルで可能性のある全てのアリルペアの候補が表示されます。 

 

 

 

 

 

 
 

    

 

選択ビーズ 

 日本人フィルターを使用している場合、頻度情

報で並びかえできます。 

G1（Group 1 ）：両方のアリルが日本人頻度で 0.01%

以上のアリルペア 

G2（Group 2 ）：片方のアリルのみ日本人頻度で

0.01%以上のアリルペア 

G3（Group 3 ）：両方のアリルが日本人頻度で 0.01%

以下のアリルペア 

日本人検体の場合は、ほぼ G1 となりますので、G1

でない場合は、カットオフの検討を行って下さい。

稀に G2、G3 となる場合もあります。 

 

 
 反応パターンに問題がある場合は、 

FP#（偽陽性ビーズ番号）、FN#（偽陰性ビーズ番号）

が表示されますので、カットオフ値変更を検討しま

す。New Allele の場合、カットオフを変更しても

FP、FN が消えない場合もあります。 

4 つ以上ビーズを変更しなければタイプが決まらな

い場合は、「No solution」と表示されます。この場

合は、検査が上手く行われていない可能性がありま

すので、再検査をお勧めします。 

 



4. Pairs タブ中で最も確からしいアリル（G1 のアリル等）をダブルクリックし、Assigned Allele Paris の

欄にアサインします。同様に、対応する血清型を右側の Sero タブから、Possible Allele Code 欄より Allele 

Code をそれぞれ一つずつダブルクリックします。 

 

 

 
 
5. 解析終了後は、必ず画面左下の Save ボタンを押します。Save を押すと自動的に次の検体の解析に進み

ます。最後のサンプルの場合は、以下の画面が出ますので OK を押します。 

 
 

4 桁レベルのアンビギュイティを確認する場

合は、Type/Sub Type タブを選択します。 

Allele 1 のアリルをクリックすると、対応す

る対立遺伝子が黄色で、Allele2 に表示されま

す。 

これらのアンビギュイティをコード表記した

ものが、Possible Allele Code に表示されま

す。 



 簡易レポート作成 

1. 画面上部の <Summary をクリックします。  

2. 下記の Summary 画面で、測定バッチのタイピング結果が一覧で表示されます。画面右下の Export より

Excel形式で表示内容をそのままExportできます。表示内容を変更する場合は左上のボタンを押します。 

 
 
3. 右の様な Field Chooser の画面が開きますので、表示したい内容にチェックします。 

 

 

以下のチェックをお勧めします。 

 Assigned Allele Code 
アサインしたアリルコード 

 Assigned Allele Pair 
アサインしたアリルペア 

 Assigned Sero 
アサインした血清型 

 Code Definition 
アリルコードの詳細 

 Possible Allele Code 1、2 

可能性のある全てのアリルコード 

 System Coment 
カットオフ値の変更等の自動コメント 

 
設定を保存する場合には画面を閉じ、左の画面

で はい（Y）を選択します。 



 詳細レポート作成 

1. 画面上部 Report を選択し、Generic Typing＞Molecular Custom を選択します。 

2. 画面右側Set upボタンを押します。レポート名を入力し、出力したい項目にチェックを入れます

 

。最後に

Saveを押して設定を保存します。 

お勧めは、□Sample Session Info、□System Comments、□Nomenclature /IMGT、□Cutoff Summary 

□Allele Pairs Assignment、□Allele Code Assignment 、□Serology Assignment、□Suggested Allele 

Codes、□PC NC values です。 

 

 

 



3. 左側より、レポート出力したいサンプルを様々な条件で検索します。 

 

 
4. 出力したいデータにチェックを入れ、画面右側の View Report をクリックします。 

 

 

 
Patinet or Dor ID：患者/ドナー ID、

Session ID：セッション名 

Sample ID：サンプル名 

Specificity：アリル名等 A*24:02 

Session Dates:：解析日 

 
必要情報を入力して、Find を押すと、画

面右側に該当データが検索されます。 

 
条件を消去する場合は Reset を押します。 

レポートは、そのままプリントアウ

トもしくは、ファイル（PDF、ワ

ード形式等）に保存が可能です。 

 



A) LABType の解析に必要なデータと場所 
キット種類 ファイル種類 保存場所（Luminex 用 PC） Luminex 

LABType RSSO

（DQ 以外） 

バッチ名.csv C:¥My Batch¥Output IS2.2.2/2.3 

C:¥My Session xPONENT 

LABType 

HD&DQ 

バッチ名フォルダ 丸ごと C:¥My Batch IS2.2.2/2.3 

バッチ名.csv C:¥My Session xPONENT 

バッチ名_rcsvフォルダ丸ごと C:ProgramData¥Luminex¥xPonent31¥Batch* 

*もし該当フォルダが見当たらない場合は、隠しファイルを表示させる設定が必要です。 

1. Windows ボタン＞Control Panel（コントロールパネル）をクリック 

2. Folder Options>View（表示）タブ> Show hidden files, folders, and drives にチェック 

3. Apply（適用） ＞OK 以上で設定完了です。 

 

B) HLA Fusion 測定用初期設定：初回のみ必要な設定 
 まず初めに、デスクトップ上に Fusion HD files というフォルダを新しく作成します。 

 このフォルダに、HLA Fusion で LABType HD の解析データをインポートした際に、自動的に

変換ファイル（バッチ名_HD.csv）がエクスポートされるようにこれから設定します。 

 エクスポートされた変換ファイルは、バッチ名.csv fileと各Runfileが結合し、

 

単独で解析できま

す。ベリタスやJSHIのQCでデータを送信する際は、この変換ファイルを送信可能です。 

(ア) Luminex と接続している PC の HLA Fusion で解析する場合 

1. HLAFusion3.0 を開きます。Utilities>General Settings>Paths を選択します。 

2. Sessions/Batch の右側の□をクリックします。 

 xPONENT の場合、通常 C:¥My Session を選択します。 

 IS2.2/2.3 の場合、通常 C:¥My Batch¥Output を選択します。 

3. （xPONENT の場合のみ）Run files（for xPONENT/EXMAP）の右側の□をクリックして、

C:ProgramData¥Luminex¥xPonent31¥Batch を選択します。 

4. Converted HD Files の右側の□をクリックし、デスクトップ上に作成した Fusion HD files フォル

ダを選択します。 

5. 最後に、Save ボタンを押して Close します。 

 
(イ) Luminex に接続していない PC の HLA Fusion で解析する場合 

1. 解析用 PC の C ドライブの中に新たにフォルダを作製します。例）C:¥xPONENT¥Batches 

2. 上記 ア) 1.～5.と同様に、HLA Fusion の設定を行います。ただし、ア) 2.、3 で選択するフォルダは、

1.で作成したフォルダ（例：C:¥xPONENT¥Batches）を指定してください。 

 
解析する度に、Luminex 用 PC から、必要なデータを全て USB 等にコピーし、1.で作成したフォルダに

ファイルを保存します。（必要なデータは、A）を参照） 


