
 
 

COMPASSでアッセイの開始 

1. アッセイのロード 

Compassソフトウェアv4.0以降を開き、[Assay]アイコンをクリックします。 
 

 

FileメニューからNew Assayをクリックし、Size Rangeで測定範囲の分子量およびカートリッ

ジタイプ（JessまたはWesを実行している場合）を選択してアッセイテンプレートを作成す

るか、Open Assayを選択して保存済みアッセイを選択します。 

プレート内のウェルの情報など、アッセイに変更を加える場合は、次に進む前に必ずFile か
らSave を選択してください。 
 

結果の解析 

1. 蛍光スタンダードの確認 

Run Summaryアイコンをクリックします。Separationタブでは、蛍光スタンダートの分離を

ムービーで見ることができます。キャピラリー内でマーカー（12〜230 kDaのアッセイでは

1、29および230 kDa、66〜440 kDaのアッセイでは57および280 kDa、または2〜40 kDaのアッ

セイでは1および26 kDa）が分離されていることを確認します。 Analysisアイコンをクリッ

クします。: 
 

 

次に、Show StandardsとView Selectedアイコンを選択します。: 
 

 
Graph Viewタブで蛍光スタンダードが正しく認識されているかどうかを確認します。 誤

って認識されている場合は、正しいピークを右クリックしてForce Standardを選択します。 

全てのキャピラリーに対してこれを行います。 

 
 
 
 

2. アッセイの実行 

添付のSimple Western製品説明書に従ってアッセイを準備します。 プレートとキャピラ

リーまたはキャピラリーカートリッジを装置内に入れ、Startをクリックします。 
 

 

アッセイの残り時間を確認するには、Run Summaryアイコンをクリック

してください... 
 

 

... ...そしてStatusタブ内のAssay Schedulerを見てください。: 
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12〜230 kDaのサイズアッセイにおける蛍光スタンダードのGraph View。エレクトロフェログラムの上で、スタ
ンダードのピークはStd 1、Std 29、Std 230とラベルされます。 

 
2. ビオチン化ラダーの確認 

Show SamplesアイコンとView Selectedアイコンをクリックします。: 
 

Simple Western・サイズアッセイでのCompassソフトウェア  

クイックレファレンスガイド 



その後、Experimentタブ上でラダーを選択します。 ビオチン化ラダーは以下の分子量でピ

ークを示します。：12、40、66、116、180および230 kDa (12-230 kDa用アッセイ)。 または

66、116、200、280および440 kDa (66-440 kDa用アッセイ)。 または2、5、12、26、および40 

kDa (2-40 kDa用アッセイ)。これらがGraph View タブ上で正しく認識されていることを確認し

ます。 ピークが誤って認識されている場合、そのピーク上で右クリックしてRemove Peakを

選択します。 ラダーピークが表示されない場合は、適切な検出チャンネルを選択するか、

View、View Regionの順にクリックしてFullを選択します。 Jessの蛍光アッセイでは、ラダー

の検出チャンネルはNIRチャンネルです。 

ピーク面積（Area）、標準偏差（Std.Dev）、％CV、標準誤差（SEM）などのグループ化さ

れたデータは、Peak Groups（データは表示されています）、Capillary GroupsおよびGroup 

Plotタブで確認できます。 

テーブルからExcelや他のグラフ作成プログラムにデータをコピー&ペーストで貼り付けること 

もできます。 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

グループ化したデータのLane View. 

 
 

 
12–230 kDaのアッセイでのビオチン化ラダーのGraph View 。エレクトロフェログラム上で ラダーのピ

ークはLdr 12、Ldr 40、Ldr 66、Ldr 116、Ldr 180 、Ldr 230とラベルされます。 

 
3. ピークのラベル 

Jessで検出チャンネルを切り替え、もしくは重ね合わせるには、各検出チャンネル（Chemi、

NIR、IR、タンパク質ノーマライゼーション）のチャンネルアイコンをクリックします。 

Graph表示のピークまたはLane表示のバンドには、自動的に算出された分子量がラベルさ

れます。 分子量、ピーク面積、ピークの高さ、シグナル対ノイズ比（S / N）など、分析結

果はPeaksテーブルに表示されます。 

手動で特定のピークをラベルすることができます。 [Analysis Options]パネルで、Name右のド

ロップダウンメニューを選択して[New]を選択します。 NameとMWのフィールドにご希望の

名前と分子量を入力します。 Channelドロップダウンメニューをクリックして、ご希望の検

出チャンネルを選択します。 ColorとCapsフィールドにご希望の色と適切なキャピラリー番号

を入力します。 デフォルト設定では入力した分子量の±10％範囲内にあるピークは自動的に

ラベル付けされます。 

バンドとピークは、ピーク名でラベル付けされます。 

4. 結果の解析 

 Viewを選択してGroupingをクリックすると、結果をグループ化して関連する統計結果を表 
示することができます 

5. タンパク質ノーマライゼーション (該当する場合は、Jessのみ) 

タンパク質ノーマライゼーションデータを表示するには、Overlay Protein Normalization Channel

をクリックし、レーンビューのProtein Overlayアイコンを押します。 タンパク質ノーマライゼ

ーションデータは、ピーク面積カウント、もしくは選択した参照キャピラリーに対するピーク

面積カウントのパーセンテージ（タンパク質ノーマライゼーションを有効にする必要がありま

す）を表示し、スケールはレーンビューの右側に表示されます。 



 

 
 
 

 

デフォルトで、タンパク質ノーマライゼーション機能は有効になっています。タンパク質

ノーマライゼーションを有効/無効にするには、Editメニューを選択してAnalysisをクリッ

クします。 Analysis画面で、Normalizationを選択してEnableをクリックします。 Compassは

デフォルトでは2番目のキャピラリーを基準として使用します。 別のキャピラリーを基準

として使用するには、Analysis画面のNormalizationで、ドロップダウンメニューを使用して

Reference Capillaryを変更します。 

タンパク質ノーマライゼーションが有効になっていると、CompassはPeaksテーブルのCorr. 

Areaに化学発光、NIR、IRチャンネルで検出したピークをノーマライズし、ノーマライズした

ピーク面積を自動的に表示します。  さらに、Overlay Protein Normalization Channelがオンの

時、ノーマライゼーションに使用した総タンパク質量に相当するピーク面積の合計がCorr. 

Area列に表示されます。 

 


