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1

NanoDrop One 分光光度計について

Thermo Scientific™ NanoDrop™ Oneは、コンパクトなス
タンドアローン型超微量紫外可視分光光度計で、精製
済み核酸およびさまざまなタンパク質の超微量測定の
ために開発されました。特許取得済みのサンプル保持
システムは、希釈を必要とせずに、高濃度サンプルの
測定を可能にします。

NanoDrop One システムは、内蔵ソフトウェアとタッチ
スクリーンディスプレイを搭載しています。装置にオ
プションの USB ラベルプリンターを直接接続できま
す。

通知    NanoDrop One を操作する前に、安全性と操作に関する注意を読み、機
器の使用時には推奨事項に従ってください。

機器モデルおよび機能
NanoDrop One 分光光度計に利用可能なモデル
は 2 つあります。

機器の登録
ソフトウェアなどに関する更新情報を電子
メールで受け取るために、機器を登録します。

オプションのアクセサリー
NanoDrop One は、さまざまなアクセサリーを
ご利用いただけます。

ソフトウェアアップデート
最新の NanoDrop One ソフトウェアを素早く容
易にダウンロードできます。



1 NanoDrop One 分光光度計について
機器モデルおよび機能

2 NanoDrop ユーザー ガイド Thermo Scientific

機器モデルおよび機能
NanoDrop One 分光光度計
のモデルは、
NanoDrop One と 
NanoDrop OneC の 2 種類
あります。どちらのモデ
ルも特許取得済みのマイ
クロボリュームサンプル
保持システムと基本機能
を備えています。
NanoDrop OneC モデルに
は、一般的な分光光度計
用キュベットを使用して
希釈サンプルなどを測定
するためのキュベットホ
ルダーがあります。

どちらのモデルにも、使
いやすい制御ソフトウェ
アが内蔵されており、7 イ
ンチ Android 高解像度タッ
チスクリーンが一体化し
ています。NanoDrop One 
ソフトウェアには、日々
のワークフローを考慮し
て、作業を簡略化するた
めの機能が組み込まれて
います。

1装置は、サンプルの蒸発を最小限に抑えるために、エアコンやファン
から離して設置します。

NanoDrop One 分光光度計 NanoDrop OneC 分光光度計

アーム

台座

キュベット
ホルダー
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タッチスクリーン

1機器背面パネルにさらに 2 つの USB-A ポートがあります。

タッチスクリーンは、個
人の好みに合せて左右に
スライドしたり、視認性
を最適にするために前後
のチルト調整ができます。

USB-A ポート 1

台座

タッチス
クリーン



1 NanoDrop One 分光光度計について
機器モデルおよび機能

4 NanoDrop ユーザー ガイド Thermo Scientific

Acclaro サンプルインテリジェンステクノロジーを搭載した NanoDrop One 
ソフトウェア

NanoDrop One に内蔵された Acclaro™ サン
プルインテリジェンステクノロジーは、サ
ンプルのあらゆる状態を評価するのに役立
つ以下のような専用機能を提供します。

• ダウンストリームアプリケーションで
使用する前に、サンプルを適した状態
にするために役立つコンタミネーショ
ン解析

• 異常な測定値や信頼性の低い測定値に
対するオンデマンドテクニカルサポー
ト

• 不適切な結果に関する警告 (測定結果
の信頼性を低下させる気泡や反射粒子
を検出する液柱センサーモニター )
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NanoDrop OneC モデルのキュベット機能

オプションのアクセサリー
NanoDrop One は、さまざまなアクセサリーをご利用いただけます。アクセサ
リーを注文するには、お近くの販売代理店にお問い合わせいただくか、弊社の 
Web サイトをご覧ください。

DYMO™ LabelWriter™ 450 USB ラベルプリンター
サンプルデータをラボノートやボードに記録するための、5/16 インチ x 4 インチ
のラベルシールを 印刷します。ソフトウェアで、各サンプルや保存したサンプ
ルグループからのデータ印刷が可能です。

プリンターは、USB ケーブル (付属 ) で装置 (前面または背面 ) に接続します。

NanoDrop OneC モデルに
は、より薄いサンプルの
測定、比色分析、細胞培
養、およびカイネティク
ス測定のためのキュベッ
トホルダーが付属してい
ます。キュベットシステ
ムには以下の追加機能が
あります。

• 検出下限の拡張

• 温度に敏感なサンプル
やカイネティクス測定
用の 37 °C ヒーターオ
プション

• サンプルを均質にし
て、カイネティクス測
定をサポートするため
のマイクロスターラー
機能

詳細については、「キュ
ベットを使用したサンプ
ルの測定」を参照してく
ださい。

装置光路 

キュベット
ホルダー
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PR-1 台座リコンディショニングキット

PV-1標準液 (性能確認ソリューション )

キャリブレーション溶液を使用して機器のパフォーマンスを確認します。詳細に
ついては、「パフォーマンス検証」を参照してください。

特別に調整されたリコンディショニングコンパウン
ドを使って、台座の疎水性を復元することができま
す (正確なサンプル測定には十分な表面張力が必要で
す )。このキットには、リコンディショニングコンパ
ウンドとアプリケータが含まれています。詳細につ
いては、「台座のリコンディショニング」を参照して
ください。
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機器の登録
NanoDrop One のソフトウェアとアクセサリーに関する更新情報を
電子メールで受け取るために、機器を登録します。登録には、イン
ターネット接続が必要です。

 機器の登録

1. 次のうちのいずれかを行います :

– インターネットに接続されているパソコン (PC) で 
NanoDrop One ビューアーソフトウェアを開き、ヘルプメ
ニューから、[NanoDrop One Website (NanoDrop One Web サ
イト )] を選択します。

– インターネットに接続されている任意の PC から、Web ブラ
ウザーを使用して弊社の Web サイトに移動します。

2. Web サイト上で、[NanoDrop One Registration (NanoDrop One 登
録 )] を探し、機器の登録手順に従います。
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更新ソフトウェア
Web サイトから最新の NanoDrop One ソフトウェアとリリースノートを
素早く容易にダウンロードおよびインストールできます。機器ソフト
ウェアの更新やアップグレード、またはパソコン (PC) 上の 
NanoDrop One ビューアーソフトウェアをインストールする場合は、次
の手順に従ってください。ソフトウェアをダウンロードするには、イン
ターネット接続が必要です。

NanoDrop One ビューアー ソフトウェアのインストー
ルまたは更新方法
1. 次のうちのいずれかを行います :

• このビューアーソフトウェアを初めてコンピューターにインス
トールする場合は、Web ブラウザーを開き、NanoDrop の Web サ
イトに移動します。

• ビューアーソフトウェアを更新またはアップグレードする場合
は、ビューアーのホーム画面からヘルプメニューを開き、
[NanoDrop One Web サイト ] を選択して Web サイトを開きます。

2. NanoDrop の Web サイトで、ソフトウェアダウンロードのページに
移動します。

3. NanoDrop One (PC) ビューアーソフトウェア (英語バージョン ) のダ
ウンロードを選択し、指示に従ってインストーラをダウンロードし
て実行します (インストール完了後にコンピューターの再起動が必
要です )。

4. 言語 (ソフトウェアおよびヘルプシステムを含む ) を追加するには、
言語パックインストーラ (最初に英語をインストールします ) をダ
ウンロードして実行します (インストール完了後にコンピューター
の再起動は必要ありません )。
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NanoDrop One 機器ソフトウェアの更新またはアップ
グレード方法
1. 次のうちのいずれかを行います :

– NanoDrop One ビューアーソフトウェアから、ヘルプメニューを
開き、[NanoDrop One Website  (NanoDrop One Web サイト )] を選
択して Web サイトを開きます。

– インターネットに接続されている任意のパソコンから、
NanoDrop の Web サイトに移動します。

2. メモリスティックなどの USB デバイスをコンピューターの USB 
ポートに挿入します。

3. NanoDrop の Web サイトで、ソフトウェアダウンロードページを
探し、NanoDrop One オペレーティングソフトウェア (英語バー
ジョン ) の更新またはアップグレードを選択し、指示に従ってイ
ンストーラを USB デバイスにダウンロードします。

4. 言語 (ソフトウェアおよびヘルプシステムを含む ) を追加するには、
言語パックインストーラを USB デバイスにダウンロードします。

5. USB デバイスを NanoDrop One 機器の USB ポートに挿入します。

6. 装置のホーム画面から、  (設定 ) > [システム ] > [更新ソフトウェ
ア ] をタップします。

USB デバイスにインストーラのバージョンが 2 つ以上含まれている場
合、メッセージが表示されます。インストールするバージョン (英語
のインストーラを最初に実行します ) を選択し、[更新 ] をタップし
ます (英語のインストール完了後に機器の再起動が必要です )。

インストールの完了時に、以下のようなメッセージが [更新ソフト
ウェア ] ボタンの横に表示されます。

バージョン :1.2.0 (現在インストールされている機器のオペレーティ
ングソフトウェアのバージョン )
データベースバージョン :1 (この機器上の NanoDrop One データ
ベースのバージョン )

7. 言語 (ソフトウェアおよびヘルプシステムを含む ) を追加するには、
[更新ソフトウェア ] をもう一度タップし、インストールする言語お
よびバージョンを選択したうえで [更新 ] をタップします (インス
トール完了後に機器の再起動は必要ありません )。

注 :言語を変更するには、[言語 ] をタップし、インストール済みの言
語を選択したうえで [OK] をタップします (言語を変更した後に装置の
再起動が必要です )。
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2

アプリケーション

すべてのアプリケーションの検出限界

スタンダードアプリケーションの検出限界

注記  以下の表に示されている検出限界は概算値で、マイクロボリューム測定
のときの数値です。装置の吸光度範囲 は 0 - 550 A (100 mm キュベット換算 ) 
です。キュベット測定で 10 mm 光路長キュベットを使用した場合の、吸光度
範囲は 0 - 1.5 A です。

サンプルタイプ 検出下限値 検出上限値 標準的な再現性a

dsDNA 2.0 ng/μL (台座 )

0.20 ng/μL (キュベット )

27,500 ng/μL (台座 )

75 ng/μL (キュベット )

2.0 ～ 100 ng/μL のサンプルのサンプル
濃度に対して ±2.0 ng/μL、
サンプル > 100 ng/μL に対して ±2%

ssDNA 1.3 ng/μL (台座 )

0.13 ng/μL (キュベット )

18,150 ng/μL (台座 )

49.5 ng/μL (キュベット )

2.0 ～ 100 ng/μL のサンプルのサンプル
濃度に対して ±2.0 ng/μL、
サンプル > 100 ng/μL に対して ±2%

RNA 1.6 ng/μL (台座 )

0.16 ng/μL (キュベット )

22,000 ng/μL (台座 )

60 ng/μL (キュベット )

2.0 ～ 100 ng/μL のサンプルのサンプル
濃度に対して ±2.0 ng/μL、
サンプル > 100 ng/μL に対して ±2%
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DNA マイクロア
レイ
(ssDNA)

1.3 ng/μL (台座 )

0.13 ng/μL (キュベット )

495 ng/μL (台座 )

49.5 ng/μL (キュベット )

2.0 ～ 100 ng/μL のサンプルのサンプル
濃度に対して ±2.0 ng/μL、
サンプル > 100 ng/μL に対して ±2%

[タンパク質 
A280] による精製
済み BSA

[タンパク質 
A280] による IgG

0.06 mg/mL (台座 )
0.006 mg/mL (キュベッ
ト )

0.03 mg/mL (台座 )
0.003 mg/mL (キュベッ
ト )

825 mg/mL (台座 )

402 mg/mL (台座 )

(0.10 ～ 10 mg/mL サンプルに対して ) 
±0.10 mg/mL、
サンプル >10 mg/mL に対して ±2%

[タンパク質とラ
ベル ] による精製
済み BSA

0.06 mg/mL (台座 )

0.006 mg/mL (キュベッ
ト )

19 mg/mL (台座 ) 0.10 ～ 10 mg/mL サンプルに対して 
±0.10 mg/mL

タンパク質 BCA 
法

0.2 mg/mL (20:1 試薬 /サ
ンプル量 )

0.01 mg/mL (1:1 試薬 /サ
ンプル量 )

8.0 mg/mL (台座 )

0.20 mg/mL (キュベッ
ト )

全範囲に対して 2%

全範囲に対して 0.01 mg/mL

タンパク質 Lowry 
法

0.2 mg/mL (台座 ) 4.0 mg/mL (台座 ) 全範囲に対して 2%

タンパク質 
Bradford 法

100 μg/mL (50:1 試薬 /サ
ンプル量 )

15 μg/mL (1:1 試薬 /サン
プル量 )

8000 μg/mL

100 μg/μL

100 ～ 500 μg/mL サンプルに対して 
±25 μg/mL
500 ～ 8000 μg/mL サンプルに対して 
±5%

15 ～ 50 μg/mL サンプルに対して 
±4 μg/mL
50 ～ 125 μg/mL サンプルに対して ±5%

タンパク質 Pierce 
660 法

50 μg/mL (15:1 試薬 /サ
ンプル量 )

25 μg/mL (7.5:1 試薬 /サ
ンプル量 )

2000 μg/mL

1000 μg/mL

50 ～ 125 μg/mL サンプルに対して 
±3 μg/mL
サンプル > 125 μg/mL に対して ±2%

25 ～ 125 μg/mL サンプルに対して 
±3 μg/mL
サンプル > 125 μg/mL に対して ±2%

a 5 つのレプリケートに基づく (SD=ng/μL、CV=%)

サンプルタイプ 検出下限値 検出上限値 標準的な再現性a
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プリプログラム色素の検出限界

注記  高濃度サンプルでのエラーを最小限に抑えるために、測定が以下の吸光
度範囲内で行われるように調整します。

• マイクロボリューム測定の場合、260 nm (核酸 ) または 280 nm (タンパク
質 ) での最大吸光度は、62.5 A 未満にする必要があります。

• 10 mm 光路長キュベットによる測定の場合、260 nm (タンパク質の場合、
280 nm) での最大吸光度は、1.5 A 未満にする必要があります。これは約 
75 ng/μL dsDNA です。

サンプルタイプ 検出下限値 検出上限値a

a 値は概算値です

標準的な再現性b

b 5 つのレプリケートに基づく (SD=ng/μL、CV=%)

Cy3、Cy3.5、Alexa Fluor 
555、Alexa Fluor 660

0.2 pmol/μL (台座 ) 100 pmol/μL (台座 ) 0.20 ～ 4.0 pmol/μL のサンプル濃度
に対して ±0.20 pmol/μL、
サンプル > 4.0 pmol/μL に対して ±2%

Cy5、Cy5.5、Alexa Fluor 
647

0.12 pmol/μL (台座 ) 60 pmol/μL (台座 ) 0.12 ～ 2.4 pmol/μL のサンプル濃度
に対して ±0.12 pmol/μL、
サンプル > 2.4 pmol/μL に対して ±2%

Alexa Fluor 488、Alexa 
Fluor 594

0.4 pmol/μL (台座 ) 215 pmol/μL (台座 ) 0.40 ～ 8.0 pmol/μL のサンプル濃度
に対して ±0.40 pmol/μL、
サンプル > 8.0 pmol/μL に対して ±2%

Alexa Fluor 546 0.3 pmol/μL (台座 ) 145 pmol/μL (台座 ) 0.30 ～ 6.0 pmol/μL のサンプル濃度
に対して ±0.30 pmol/μL、
サンプル > 6.0 pmol/μL に対して ±2%
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dsDNA、ssDNA、または RNA の測定

dsDNA、ssDNA、または RNA の測定
dsDNA、ssDNA、RNA アプリケーションを使用して、精製済み二本鎖 (ds) また
は単鎖 (ss) DNA または RNA サンプルを定量化します。これらのアプリケーショ
ンは、核酸濃度と 2 つの吸光度比 (A260/A280 および A260/A230) をレポートしま
す。シングルポイントベースライン補正も使用できます。

dsDNA、ssDNA、または RNA サンプルの測定方法

260 nm で吸収する精製済み 
dsDNA、ssDNA、または RNA 
サンプルの濃度を測定します。

dsDNA、ssDNA、または RNA 
の測定

測定結果

設定

検出限界

計算

通知    

• 液体が機器に流れ込むと、永久的な損傷が引き起こされる場合があるた
め、噴射器またはスプレーボトルを機器の上またはその近くで使用しな
いでください。

• 台座でフッ化水素酸 (HF) を使用しないでください。フッ化物イオンは石
英光ファイバーケーブルに永久的な損傷を与えます。
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始める前に ...

NanoDrop One 機器で測定値を取る前に、機器のアームを上げて、上側および下
側の台座を清掃します。少なくとも、台座を新しいラボ用雑巾で拭きます。詳細
については、「台座の清掃」を参照してください。
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 核酸の測定方法

1. ホーム画面から、[核酸 ] タブを選択し、測定
されるサンプルに応じて [dsDNA]、[ssDNA]、
または [RNA] をタップします。

2. 必要に応じてベースライン補正を指定します。

3. ブランキング溶液 1 ～ 2 μL をピペットで取
り、下側の台座に滴下し、アームを下げるか、
またはブランキングキュベットをキュベット
ホルダーに挿入します。

ヒント :キュベットを使用する場合、必ず機
器の光路とキュベット光路を合せてください。

4. [ブランク ] をタップし、測定が完了するまで
待ちます。

ヒント :自動ブランクがオンになっている場
合、アームを下げた後自動的にブランク測定
が開始します (このオプションはキュベット
測定には利用できません )。

5. アームを上げ、新しいラボ用雑巾で両方の台
座を清掃するか、ブランキングキュベットを
取り外します。

6. サンプル溶液 1 ～ 2 μL をピペットで取り、台
座に滴下し、アームを下げるか、またはサン
プルキュベットをキュベットホルダーに挿入
します。

7. サンプル測定を開始します。

– 台座 :自動測定をオンにし、アームを下げ
ます。自動測定がオフになっている場合、
アームを下げて、[測定 ] をタップします。

– キュベット :[測定 ] をタップします。

サンプル測定が完了したら、スペクトルおよ
び報告された値が表示されます (次のセク
ションを参照してください )。

8. サンプルの測定を終えたら、[実験終了 ] を
タップします。

9. アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清
掃するか、サンプルキュベットを取り外しま
す。

標準的な核酸スペクトル

よく見られる 2 つのコンタミネーショ
ンがある場合とない場合の核酸スペク
トルの比較
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核酸測定の適切な方法
• 不純物を取り除くために、測定前に核酸サンプルを分離し、精製します。サ
ンプルによっては、不純物に DNA、RNA、遊離ヌクレオチド、タンパク質、
一部の緩衝液成分、および色素が含まれている場合があります。詳細につい
ては、「サンプルの準備」を参照してください。

• サンプル吸光度が装置の吸光度検出限界範囲内に収まるように調整します 

• 目的のサンプルを懸濁するために使用したのと同じ緩衝液をブランクにしま
す。ブランク溶液は、サンプルと同じ pH およびイオン強度にする必要があ
ります。

• ブランクサイクルを実行して、緩衝液の吸光度を測定します。分析波長 (通
常、260 nm) またはそれに近い波長で緩衝液が強い吸光度を示す場合、異な
る緩衝液またはアプリケーションの選択が必要になる場合があります。詳細
については、「ブランクの選択と測定」を参照してください。

• マイクロボリューム測定の場合 :

– 台座表面が適切にクリーニングされ、表面張力が確保されていることを
確認します。

– 可能であれば、測定する前に、ゲノムまたはラムダ DNAなどの高濃度ま
たは大きな分子サンプルを 63 °C (145 °F) まで加熱し、静かに (ただし十
分に ) ボルテックスします。混合およびピペット操作時は気泡の混入に
気をつけてください。

– 「マイクロボリューム測定の適切な方法」に従ってください。

– 1 ～ 2 μL のサンプル量を使用します。詳細については、「推奨されるサン
プル量」を参照してください。

• キュベット測定 (NanoDrop OneC のみ ) の場合、使用可能なキュベットを使用
し、「キュベット測定の適切な方法」に従ってください。

関連トピック

• マイクロボリュームサンプルの測定

• キュベットを使用したサンプルの測定

• マイクロボリューム測定の適切な方法

• キュベット測定の適切な方法

注記  グアニジン、フェノール、EDTA などの抽出試薬は、230 nm ～ 
280 nm の範囲の吸光度に影響し、サンプル中に存在する場合は (残留分
でも ) 測定結果に影響します。
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• サンプルとブランクの準備

• 基本操作
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核酸測定結果

dsDNA 測定画面
dsDNA、ssDNA、および RNA アプリケーションの測定結果は、UV 吸収スペクト
ルと結果の概要が表示されます。次に例を示します。

行をタップして
サンプルを選択
し、スペクトル
を表示します。
複数の行をタッ
プして選択する
と最大 5 つのス
ペクトルをオー
バーレイ表示し
ます。サンプル
行の長押しで測
定の詳細が表示
されます。

タブを上下する
ことで、表示す
るサンプルデー
タを増やしたり
減らしたりでき
ます。

核酸濃度

UV スペクトル

タップして
単位が選択
できます。

純度比

オプションの
メニュー : 
タップして開
きます。

サンプル名 : 
タップして編
集します。

画面を左にスワイプ
すると、さらに多く
の測定結果が表示さ
れます。

ピンチとズームで
スケールが調整で
きます。ダブル
タップでリセット
します。

タップして 
Experiment を終
了し、データ
をエクスポー
トします。

注記  マイクロボリューム吸光度測定値および非標準キュベットで取られた測
定値は、10.0 mm 光路長相当に正規化されます。
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dsDNA、ssDNA、および RNA 結果画面
毎回の測定後に表示される初期画面 (前の図を参照 ) には、報告される値の概要
を表示されます。報告される値をすべて表示するには、サンプル行を押したまま
にします。次に例を示します。

• サンプルについて (アプリケーションおよび測定方法。例えば、台座または
キュベット )

• サンプル名

• 作成日 (サンプルの測定が行われた日付 )

• 核酸濃度

• A260/A280

• A260/A230

• A260

• A280

• 係数

• ベースライン補正

関連トピック

• 基本操作

• 核酸算出
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核酸測定設定
dsDNA、ssDNA、または RNA 設定を表示するには、dsDNA、ssDNA、または 
RNA 測定画面から、  > [核酸設定 ] をタップします。

関連トピック

• 機器設定

核酸測定の計算

設定 利用可能なオプション 説明

ベースライン補正 On または Off 

nm 単位でベースライ
ン補正波長を入力す
るか、デフォルト値 
(340 nm) を使用しま
す

指定されたベースライン補正波長を、サンプルスペクト
ルのすべての波長で吸光度値から差し引くことにより、
光散乱粒子が原因のオフセットを補正します。その結
果、指定されたベースライン補正波長でのサンプルスペ
クトルの吸光度は、0 (ゼロ ) になります。

核酸アプリケーションは、ランベルト・ベー
ル方程式を使用して、吸光度と濃度を関連付
けます。濃度に関してベールの法則を解くこ
とにより、右に示されている方程式が得られ
ます。

ランベルト・ベールの方程式 (濃度の値が求められます )

c = A / (ε * b)

意味 :

A = 吸光度単位 (AU) の UV 吸光度

ε = L/mol-cm 単位の波長依存のモル吸収係数 (または吸光係数 )

b = cm 単位の光路長

c = モル /リットルまたはモル濃度 (M) 単位の分析物濃度

注 :サンプル溶液の測定された吸光度を、モル吸光係数で割る
と、サンプルのモル濃度が得られます。モルおよび質量濃度値
の詳細については、「公開されている吸光係数」を参照してくだ
さい。
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核酸アプリケーションは、改良されたランベ
ルト・ベールの方程式 (右に示されている ) を
使用して、吸光係数と光路長が組み合わされ
て「係数」と呼ばれるサンプル濃度を計算し
ます。

吸光係数と係数

ランベルト・ベールの方程式の項を使用して、係数 (f ) は以下の
ように定義されます。

係数 (f) = 1/(ε * b)

意味 :
ε = 波長依存のモル吸光係数 (ng-cm/μL 単位 )
b = サンプル光路長 (cm 単位 )

その結果、被分析物濃度 (c) が以下のように計算されます。

c = A * [1/(ε * b)]

または

c = A * f

意味 :
c = ng/μL 単位の被分析物濃度
A = 吸光度単位 (A) の吸光度
f = ng-cm/μL 単位の係数 (以下を参照 )

dsDNA、ssDNA、および RNA アプリケーション
の場合、核酸に関する標準的な係数をベール
の法則と併用して、サンプル濃度を算出しま
す。カスタム係数アプリケーションの場合、
ユーザー指定の係数が使用されます。

使用される係数

• dsDNA (係数 = 50 ng-cm/μL)

• ssDNA (係数 = 33 ng-cm/μL)

• RNA (係数 = 40 ng-cm/μL)

• カスタム係数 (15 ng-cm/μL ～ 150 ng-cm/μL の間のユーザーが
入力した係数 )
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算出される核酸濃度は、260 nm での吸光度値、
使用される係数、およびサンプル光路長に基
づきます。シングルポイントベースライン補
正 (または分析補正 ) も適用できます。

濃度は、質量単位として報告されます。計算
器はインターネット上で利用可能で、サンプ
ル配列に基づいて濃度を質量単位からモル単
位に変換します。

260 nm と 280 nm、場合によって 230 nm での吸
光度値が、測定された核酸サンプルの純度比
を算出するために使用されます。純度比は、
サンプルの精製時に通常使用される残留溶剤
および試薬など、サンプル中の不純物の存在
に影響を受けます。

測定値

注 :マイクロボリューム吸光度測定値および非標準 (10 mm 以外
の ) キュベットで測定した値の場合、スペクトルは 10 mm 光路
長相当に正規化されます。

A260 吸光度

• 核酸吸光度値は、ノーマライズされたスペクトルを使用して 
260 nm で測定されます。ベースライン補正が選択されてい
ない場合の A260 値です。

• ベースライン補正が選択された場合、補正波長での吸光度値
は、260 nm での吸光度から差し引かれます。260 nm で補正
される吸光度は、レポートされ、核酸濃度を計算するために
使用されます。

A230 および A280 吸光度

• 230 nm および 280 nm でノーマライズされ、(選択されてい
る場合 ) ベースライン補正された吸光度値は、A260/A230 お
よび A260/A280 比を計算するために使用されます。

サンプル光路長

• マイクロボリューム測定の場合、分析波長でサンプル吸光度
に基づいて、最適な光路長 (1.0 mm ～ 0.03 mm の範囲 ) が選
択されます。

• キュベット測定の場合、光路長はソフトウェア内のキュベッ
ト光路長設定によって決定されます (「一般設定」を参照し
てください )。

• 表示されるスペクトルおよび吸光度値は、10 mm 光路長相当
に正規化されます。
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結果画面

• 核酸濃度。選択した単位 (ng/μL、μg/uL、または μg/mL) で報
告されます。計算は、補正された核酸吸光度値を使用する、
変形されたベールの法則に基づきます。

• A260/A280 純度比。280 nm で補正された吸光度に対する、
260 nm で補正される吸光度の比率。1.8 以下の A260/A280 純
度比は、DNA に対して「純粋」と一般に認められています 
(RNA の場合は 2.0 以下 )。酸性溶液では、0.2 ～ 0.3 までの報
告された値が過小評価されます。基本溶液についてはその逆
も言えます。

• A260/A230 純度比。230 nm で補正された吸光度に対する、
260 nm で補正される吸光度の比率。1.8 ～ 2.2 の間の 
A260/A230 純度比は、DNA と RNA に対して「pure (純粋 )」
と一般に認められています。

注 :純度比はサンプル品質の重要な指標ですが、最高品質の指標
は、関心下流アプリケーションの機能です (リアルタイム PCR 
など )。
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マイクロアレイ測定

マイクロアレイサンプルの測定
マイクロアレイサンプルを使用して、最大 2 つの蛍光色素によりラベル付けされ
た核酸を定量化します。アプリケーションは、核酸濃度、A260/A280 比、および
色素の濃度と測定された吸光度値をレポートします。これにより、0.2 pmol/uL 
(ピコモル /マイクロリットル ) 以下の色素濃度の検出が可能になります。

マイクロアレイサンプルの測定方法

ダウンストリームマイクロアレ
イアプリケーションで使用する
ために、最大 2 つの蛍光色素で
ラベル付けされた精製済み核酸
の濃度を測定します。

マイクロアレイサンプルの測定

測定結果

設定

検出限界

計算

通知    

• 液体が機器に流れ込むと、永久的な損傷が引き起こされる場合があるた
め、噴射器またはスプレーボトルを機器の上またはその近くで使用しな
いでください。

• 台座でフッ化水素酸 (HF) を使用しないでください。フッ化物イオンは石
英光ファイバーケーブルに永久的な損傷を与えます。
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始める前に ...

NanoDrop One 機器で測定値を取る前に、機器のアームを上げて、上側および下
側の台座を清掃します。少なくとも、台座を新しいラボ用雑巾で拭きます。詳細
については、「台座の清掃」を参照してください。
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 マイクロアレイサンプルの測定方法
1. ホーム画面から [核酸 ] タブを選択し、[マイ
クロアレイ ] をタップします。

2. 使用するサンプルタイプと係数および色素の
タイプを指定します。

ヒント :プリプログラムのリストから色素を
選択するか、または「色素 /クロモフォア編
集」を使用してカスタム色素を追加します。

3. ブランキング溶液 1 ～ 2 μL をピペットで取
り、下側の台座に滴下し、アームを下げるか、
またはブランキングキュベットをキュベット
ホルダーに挿入します。

ヒント :キュベットを使用する場合、必ず機
器の光路とキュベット光路を合せてください。

4. [ブランク ] をタップし、測定が完了するまで
待ちます。

ヒント :自動ブランクがオンになっている場
合、アームを下げた後自動的にブランク測定
が開始します (このオプションはキュベット
測定には利用できません )。

5. アームを上げ、新しいラボ用雑巾で両方の台
座を清掃するか、ブランキングキュベットを
取り外します。

6. サンプル溶液 1 ～ 2 μL をピペットで取り、台
座に滴下し、アームを下げるか、またはサン
プルキュベットをキュベットホルダーに挿入
します。

7. サンプル測定を開始します。
– 台座 :自動測定をオンにし、アームを下げ
ます。自動測定がオフになっている場合、
アームを下げて、[測定 ] をタップします。

– キュベット :[測定 ] をタップします。

サンプル測定が完了したら、スペクトルおよ
び報告された値が表示されます (次のセク
ションを参照してください )。

8. サンプルの測定を終えたら、[実験終了 ] を
タップします。

9. アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清
掃するか、サンプルキュベットを取り外しま
す。

色素濃度の計算に使
用される色素吸光度
ピーク

核酸濃度の計算に
使用される A260 吸
光度ピーク

標準的なマイクロアレイスペクトル
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関連トピック

• 核酸測定の適切な方法

• マイクロボリュームサンプルの測定

• キュベットを使用したサンプルの測定

• マイクロボリューム測定の適切な方法

• キュベット測定の適切な方法

• サンプルとブランクの準備

• 基本操作

マイクロアレイ測定結果

マイクロアレイ測定画面
測定された各サンプルについて、このアプリケーションは吸光度スペクトルと結
果の概要を表示します。次に例を示します。
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タブを上下す
ることで、表
示するサンプ
ルデータを増
やしたり減ら
したりできま
す。

色素濃度

行をタップして
サンプルを選択
し、スペクトル
を表示します。
複数の行をタッ
プして選択する
と最大 5 つのス
ペクトルをオー
バーレイ表示し
ます。サンプル
行の長押しで測
定の詳細が表示
されます。

核酸濃度

タップして
単位が選択
できます。

UV-Visスペクトル

オプションのメ
ニュー : 
タップして開き
ます。

サンプル名 : 
タップして編
集します。

画面を左にスワイプ
すると、さらに多く
の測定結果が表示さ
れます。

ピンチとズームで
スケールが調整で
きます。ダブル
タップでリセット
します。

タップして 
Experiment を終
了し、データ
をエクスポー
トします。

注記   

• ベースライン補正は 750 nm で実行されます (750 nm での吸光度値は、サ
ンプルスペクトル内のすべての波長での吸光度値から差し引かれます )。

• マイクロボリューム吸光度測定値および非標準キュベットで取られた測
定値は、10.0 mm 光路長相当に正規化されます。
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マイクロアレイ結果画面
毎回の測定後に表示される初期画面 (前の図を参照 ) には、報告される値の概要
を表示されます。報告される値をすべて表示するには、サンプル行を押したまま
にします。次に例を示します。

• サンプル詳細 (使用されるアプリケーションおよび台座またはキュベット )

• サンプル名

• 作成日 (サンプルの測定が行われた日付 )

• 核酸濃度

• A260

• A260/A280

• 色素 1/色素 2 濃度

• サンプルタイプ

• 分析補正

• 係数

関連トピック

• 基本操作

• マイクロアレイ濃度

マイクロアレイ測定の設定

マイクロアレイ設定
ホーム画面で、[核酸 ] タブからマイクロアレイアプリケーションを選択すると、
[マイクロアレイ設定 ] 画面が表示されます。マイクロアレイ設定を表示するに
は、マイクロアレイ測定画面から  > [マイクロアレイ設定 ] をタップしま
す。
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設定 利用可能なオプション 説明

サンプルタイプ
と係数

dsDNA (50 ng-cm/μL のデフォルト係
数 )

dsDNA の広く受け入れられている値

ssDNA (33 ng-cm/μL のデフォルト係
数 )

ssDNA の広く受け入れられている値

RNA (40 ng-cm/μL のデフォルト係数 ) RNA の広く受け入れられている値

デフォルト係数により算出されたオ
リゴ DNA (ng-cm/μL 単位 )

ユーザー定義の DNA 塩基配列から算出された係
数。選択すると、利用可能な DNA 塩基単位 (G、
A、T、C など ) がキーとして表示されます。適
切なキーをタップして配列を定義します。係数
は、各塩基単位の広く受け入れられている値に
基づいて自動的に算出されます。

デフォルト係数により算出されたオ
リゴ RNA (ng-cm/μL 単位 )

ユーザー定義の RNA 塩基配列から算出された係
数。選択すると、利用可能な RNA 塩基単位 (G、
A、U、C など ) がキーとして表示されます。適
切なキーをタップして配列を定義します。係数
は、各塩基単位の広く受け入れられている値に
基づいて自動的に算出されます。

カスタム (ng-cm/μL 単位のユーザー設
定の吸光係数 )

15 ng-cm/μL ～ 150 ng-cm/μL の間で吸光係数を入
力できます。

色素 1/色素 2 タ
イプa

a カスタム色素を追加するか、利用可能な色素のリストを編集するには、「色素 /クロモフォア編集」を使用します。

Cy3、5、3.5、または 5.5、
Alexa Fluor 488、546、555、594、647、
または 660

サンプル物質にラベル付けするためにプリプロ
グラムの色素、または [色素 /クロモフォア編
集 ] を使用して追加された色素を選択します。

色素 1/色素 2 ユ
ニット

ピコモル /マイクロリットル 
(pmol/uL)、ミクロモル (uM)、または
ミリモル (mM)

色素濃度レポートのためにユニットを選択しま
す。

分析補正b

b 分析補正は、核酸濃度のみの計算に影響します。

On または Off 

nm 単位でベースライン補正波長を入
力するか、デフォルト値 (340 nm) を
使用します。

指定された分析補正波長を、分析波長で吸光度
値から差し引くことにより、光散乱粒子が原因
のオフセットのサンプル吸光度測定を補正しま
す。補正された値は、サンプル濃度の算出に使
用されます。

ヒント :サンプルに 340 nm で光を吸収する変形
がある場合、別の補正波長を選択するか、[分析
補正 ] をオフにします。
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色素 /クロモフォア編集
「色素 /クロモフォア編集」を使用して、[マイクロアレイ設定 ] または [Proteins 

& Labels Setup  (タンパク質とラベル設定 )] の、利用可能な色素のリストにカス
タム色素を追加します。さらに、そのリストで利用可能な色素を指定できます。

「色素 /クロモフォア編集」にアクセスする方法 :

• ホーム画面から、  > [色素 /クロモフォア編集 ] をタップします。編集

• [マイクロアレイ ] または [タンパク質とラベル ] 測定画面から、  > 
[設定 ] > [色素 /クロモフォア編集 ] をタップします。編集

これらの操作は 「色素 /クロモフォア編集」から行うことができます。

タップしてカス
タム色素を追加
します。

タップして選
択したカスタ
ム色素を編集
します。

タップして選
択したカスタ
ム色素を削除
します。

ロックされている色素 (プリプログ
ラム、編集または削除不可 )

選択した色素 ([マイクロアレイ設定 ] 
または [Proteins & Labels Setup (タンパ
ク質とラベル設定 )] の [色素 1] およ
び [色素 2] リストに表示される )

タップして [色素 /
クロモフォア編集 ] 
を閉じます。編集

カスタム色素 (ユー
ザー定義、編集また
は削除可 )

色素 /クロモフォア編集
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色素の追加または削除

[マイクロアレイ設定 ] または [Proteins & Labels Setup (タンパク質とラベル設定 )] 
の、[色素 1] または [色素 2] ドロップダウンリストでの色素の追加または削除を
行う方法 :

– 対応するチェックボックスを選択または選択解除します。

カスタム色素の追加
–  をタップして [新しい色素 ] ボックスを表示します。
– 新しい色素の独自の名前を入力します (キーボードを表示するには入力
フィールドをタップし、キーボードを閉じるには [完了 ] キーをタップし
ます )。

– 色素濃度を表示するために使用されるデフォルトの単位を選択します。
– 色素の吸光係数 (またはモル吸光定数 ) を L/mole-cm 単位で入力します (色
素の適切な補正ファクターは色素メーカーにお問い合わせください )。

– 色素の吸光度を測定するために使用される、波長を nm 単位で指定しま
す (450 nm ～ 700 nm の範囲 )。

– 260 nm および 280 nm での色素の補正値を指定します。
– [色素を追加 ] をタップします。

測定前にカスタム色素が選択されている場合、色素の吸光度および濃度の値
がレポートされ、測定されたサンプル吸光度値、およびその結果生じるサン
プル濃度と純度比に補正が適用されます。

注記  色素補正値の測定方法 (色素メーカーから入手できない場合 ):

– 機器を使用して純粋な色素を測定し、色素の 260 nm、280 nm、お
よび分析波長での吸光度を書き留めます (以下を参照してくださ
い )。

– A260/A色素波長の比率を算出し、260 nm 補正用にその値を入力しま
す。

– A280/A色素波長の比率を算出し、280 nm 補正用にその値を入力しま
す。
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カスタム色素の編集

– タップしてカスタム色素を選択します。
–  をタップします。 
– 入力内容または設定を編集します。
– [色素を保存 ] をタップします。

カスタム色素の削除

– タップしてカスタム色素を選択します。
–  をタップします。 

関連トピック

• 機器設定

ヒント  ソフトウェアにプリプログラムの色素は編集できません。

ヒント  ソフトウェアにプリプログラムの色素は削除できません。

通知    カスタム色素を完全に削除すると、色素とその関連情報のすべてがソ
フトウェアから削除されます。



マイクロアレイ測定

Thermo Scientific NanoDrop ユーザー ガイド 37

マイクロアレイ測定の計算
その他の核酸アプリケーションと同様に、マ
イクロアレイアプリケーションは 改良したラ
ンベルト・ベールの方程式を使用して、吸光
係数と光路長が組み合わされて「係数」と呼
ばれるサンプル濃度を計算します。マイクロ
アレイアプリケーションには 6 つのオプショ
ンがあり (右に示されています )、測定された
各サンプルに適切な係数を選択することがで
きます。係数はサンプル濃度を算出するため
にベールの法則と併用されます。

係数が分かっている場合、[カスタム係数 ] オ
プションを選択し、係数を ng-cm/μL 単位で入
力します。係数が分からない場合は、サンプ
ル溶液に最適なオプションを選択します。

ヒント :理想的には、吸光係数は同じ緩衝液
を使用した既知濃度の試験核酸溶液を使用し
て実験的に決定される必要があります。

係数に利用可能なオプション

• dsDNA (係数 = 50 ng-cm/μL)

• ssDNA (係数 = 33 ng-cm/μL)

• RNA (係数 = 40 ng-cm/μL)

• オリゴ DNA (ユーザーが入力した DNA ヌクレオチド配列か
ら算出 )

• オリゴ RNA (ユーザーが入力した RNA ヌクレオチド配列か
ら算出 )

• カスタム係数 (15 ng-cm/μL ～ 150 ng-cm/μL の間のユーザーが
入力した係数 )

注 :詳細については、「サンプルタイプ」を参照してください。

算出される核酸濃度は、260 nm での吸光度値、
使用される係数、およびサンプル光路長に基
づきます。シングルポイントベースライン補
正 (または分析補正 ) も適用できます。

濃度は、質量単位として報告されます。計算
器はインターネット上で利用可能で、サンプ
ル配列に基づいて濃度を質量単位からモル単
位に変換します。

260 nm と 280 nm、場合によって 230 nm での吸
光度値が、測定された核酸サンプルの純度比
を算出するために使用されます。純度比は、
サンプルの精製時に通常使用される残留溶剤
および試薬など、サンプル中の不純物の存在
に影響を受けます。

測定値

A260 吸光度

注 :750 nm での吸光度値は、スペクトル内のすべての波長から差
し引かれます。その結果、750 nm での吸光度は、表示されるス
ペクトル内で 0 (ゼロ ) になります。また、マイクロボリューム
吸光度測定値および非標準 (10 mm 以外の ) キュベットで取られ
た測定値の場合、スペクトルは 10 mm 光路長相当に正規化され
ます。

• すべてのマイクロアレイ サンプルタイプの核酸吸光度値は、
750 補正およびノーマライズされたスペクトルを使用して、
260 nm で測定されます。

• 分析補正が選択された場合、補正波長での吸光度値は、
260 nm での吸光度から差し引かれます。

• 1 つ以上の色素が選択された場合、260 nm での色素補正値も 
260 nm での吸光度から差し引かれます。

• 260 nm での最終補正吸光度は、レポートされ、サンプル濃
度を計算するために使用されます。

A280 吸光度

• 280 nm で 750 補正およびノーマライズされた吸光度値 (A280 
色素補正を引いた ) は、A260/A280 比で計算するために使用
されます。
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色素濃度は、色素の分析波長、色素の吸光係
数、およびサンプルの光路長での吸光度値か
ら算出されます。スロープ色素補正も使用で
きます。

色素吸光度

• 色素吸光度値は特定の波長で測定されます。使用される分析
波長については、「色素 /Chrom.編集」を参照してください。

• [スロープ色素補正 ] が選択されている場合、線形ベースラ
インは 400 nm ～ 750 nm の範囲内になります。各色素のス
ロープベースラインの吸光度は、各色素の分析波長での吸光
度値から差し引かれます。ベースライン補正された色素吸光
度値は、報告され、色素濃度を算出するために使用されま
す。

色素補正

• 事前定義された色素には、A260 および A280 の既知の補正値
があります。使用される補正値については、「色素 /Chrom.
編集」を参照してください。

• A260 色素補正は、核酸濃度を算出するために使用される 
A260 吸光度値、および A260/A280 純度比を算出するために
使用される A260 吸光度値から差し引かれます。

サンプル光路長

• マイクロボリューム測定の場合、分析波長でサンプル吸光度
に基づいて、最適な光路長 (1.0 mm ～ 0.03 mm の範囲 ) が選
択されます。

• キュベット測定の場合、光路長はソフトウェア内のキュベッ
ト光路長設定によって決定されます (「一般設定」を参照し
てください )。

• 表示されるスペクトルおよび吸光度値は、10 mm 光路長相当
に正規化されます。
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関連トピック

• 核酸測定の計算

結果画面

• 核酸濃度。選択した単位 (ng/μL、μg/uL、または μg/mL) で報
告されます。計算は、補正された核酸吸光度値を使用する、
変形されたベールの法則に基づきます。

• A260/A280 純度比。280 nm で補正された吸光度に対する、
260 nm で補正される吸光度の比率。1.8 以下の A260/A280 純
度比は、DNA に対して「純粋」と一般に認められています 
(RNA の場合は 2.0 以下 )。酸性溶液では、0.2 ～ 0.3 までの報
告された値が過小評価されます。基本溶液についてはその逆
も言えます。

• 色素 1/色素 2 濃度 .pmol/μL 単位で報告されます。計算は、
ベースライン補正された色素吸光度値を使用するベールの方
程式に基づきます。

注 :純度比はダウンストリームアプリケーションに機能的に影響
を与える DNA や RNA の純度を示す重要なサンプル品質の指標
です (マイクロアレイなど )。
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カスタム係数を使用した測定

カスタム係数を使用した核酸測定
カスタム係数アプリケーションを使用して、260 nm で吸収する精製済み DNA ま
たは RNA サンプルをユーザー定義の吸光係数または係数によって定量します。
このアプリケーションは、核酸濃度と 2 つの吸光度比 (A260/A280 および 
A260/A230) を表示します。シングルポイントベースライン補正も使用できます。

カスタム係数を使用した核酸サンプルの測定方法

算出のためカスタム係数を使用
して精製された核酸の濃度を測
定します。

カスタム係数を使用した測定

測定結果

設定

検出限界

計算

通知    

• 液体が機器に流れ込むと、永久的な損傷が引き起こされる場合があるた
め、噴射器またはスプレーボトルを機器の上またはその近くで使用しな
いでください。

• 台座でフッ化水素酸 (HF) を使用しないでください。フッ化物イオンは石
英光ファイバーケーブルに永久的な損傷を与えます。
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始める前に ...

NanoDrop One 機器で測定値を取る前に、機器のアームを上げて、上側および下
側の台座を清掃します。少なくとも、台座を新しいラボ用雑巾で拭きます。詳細
については、「台座の清掃」を参照してください。
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 カスタム係数を使用した測定方法

1. ホーム画面から [核酸 ] タブを選択し、[カス
タム係数 ] をタップします。

2. 計算に使用される係数を入力し、必要に応じ
てベースライン補正を指定します。

3. ブランキング溶液 1 ～ 2 μL をピペットで取
り、下側の台座に滴下し、アームを下げるか、
またはブランキングキュベットをキュベット
ホルダーに挿入します。

ヒント :キュベットを使用する場合、必ず機
器の光路とキュベット光路を合せてください。

4. [ブランク ] をタップし、測定が完了するまで
待ちます。

ヒント :自動ブランクがオンになっている場
合、アームを下げた後自動的にブランク測定
が開始します (このオプションはキュベット
測定には利用できません )。

5. アームを上げ、新しいラボ用雑巾で両方の台
座を清掃するか、ブランキングキュベットを
取り外します。

6. サンプル溶液 1 ～ 2 μL をピペットで取り、台
座に滴下し、アームを下げるか、またはサン
プルキュベットをキュベットホルダーに挿入
します。

7. サンプル測定を開始します。

– 台座 :自動測定をオンにし、アームを下げ
ます。自動測定がオフになっている場合、
アームを下げて、[測定 ] をタップします。

– キュベット :[測定 ] をタップします。

サンプル測定が完了したら、スペクトルおよ
び報告された値が表示されます (次のセク
ションを参照してください )。

8. サンプルの測定を終えたら、[実験終了 ] を
タップします。

9. アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清
掃するか、サンプルキュベットを取り外しま
す。

標準的な核酸スペクトル
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関連トピック

• マイクロボリュームサンプルの測定

• キュベットを使用したサンプルの測定

• マイクロボリューム測定の適切な方法

• キュベット測定の適切な方法

• サンプルとブランクの準備

• 基本操作

カスタム係数測定結果
測定された各サンプルについて、このアプリケーションは吸光度スペクトルと結
果の概要を表示します。次に例を示します。

注記  カスタム係数測定画面は、左下隅にカスタム係数がレポートされること
を除いて (以下の図を参照 )、その他の核酸アプリケーションの測定画面と同
じです。
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関連トピック

• 基本操作

• 核酸測定結果

• 核酸算出

核酸濃度の計算に使用
されるカスタム係数
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カスタム係数を使用した核酸測定の設定
カスタム係数の設定を表示するには、  > [カスタム係数設定 ] をタップしま
す。

関連トピック

• 機器設定

カスタム係数を使用した核酸測定の検出限界
核酸の検出下限値および再現性の仕様は、ここに記載されています。検出上限値
は、装置の吸光度上限値とユーザー定義の吸光係数によって決まります。

設定 利用可能なオプション 説明

カスタム係数 15 ng-cm/μL ～ 
150 ng-cm/μL の間の
整数値を入力します。

改良されたベールの法則式で核酸濃度を計算するために
使用される定数。吸光係数と光路長に基づきます。

f = 1/(ε260 * b)

意味 :
f= 係数ε = ng-cm/μL における 260 nm でのモル吸光係数
b = cm (NanoDrop One 機器で測定される核酸の 1 cm) 単
位のサンプル光路長

ベースライン補正 On または Off 

nm 単位でベースライ
ン補正波長を入力す
るか、デフォルト値 
(340 nm) を使用しま
す

指定されたベースライン補正波長を、サンプルスペクト
ルのすべての波長で吸光度値から差し引くことにより、
光散乱粒子が原因のオフセットを補正します。その結
果、指定されたベースライン補正波長でのサンプルスペ
クトルの吸光度は、0 (ゼロ ) になります。



カスタム係数を使用した測定

Thermo Scientific NanoDrop ユーザー ガイド 47

核酸サンプルの検出上限値の計算方法
検出上限値を ng/μL 単位で計算するには、以下の方程式を使用します。

(検出上限値機器 * 吸光係数サンプル )

たとえば、55 という吸光係数を使用したサンプル測定の場合、方程式は以下の
ようになります。

(550 AU * 55 ng-cm/μL) = 30,250 ng/μL

関連トピック

• すべてのアプリケーションの検出限界

注記  10 mm 光路長キュベットによる測定の場合、検出上限値は 1.5 AU です。
これは dsDNA の約 75 ng/μL です。
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オリゴ DNA またはオリゴ RNA の測定

オリゴ DNA またはオリゴ RNA の測定
260 nm で吸収するオリゴヌクレオチドを定量化するためにオリゴ DNA およびオ
リゴ RNA アプリケーションを利用します。モル吸光係数は、サンプルのユー
ザー定義塩基配列に基づいて自動的に計算されます。これらのアプリケーション
は、核酸濃度と 2 つの吸光度比 (A260/A280 および A260/A230) をレポートしま
す。シングルポイントベースライン補正も使用できます。

260 nm で吸収する精製済み 
ssDNA または RNA オリゴヌク
レオチドの濃度を測定します。

オリゴ DNA または RNA の測
定

測定結果

設定

検出限界

計算

注記  オリゴヌクレオチドがフルオロフォア色素などで修飾されている場合、
その修飾が 260 nm での吸光度に影響するかどうかについてを、オリゴメー
カーにお問い合わせください。影響する場合は、マイクロアレイアプリケー
ションで核酸濃度を定量することをお勧めします。マイクロアレイアプリ
ケーションには、オリゴ定量結果からの色素による影響を取り除くための補
正が含まれます。
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オリゴ DNA またはオリゴ RNA サンプルの測定方法

始める前に ...

NanoDrop One 機器で測定値を取る前に、機器のアームを上げて、上側および下
側の台座を清掃します。少なくとも、台座を新しいラボ用雑巾で拭きます。詳細
については、「台座の清掃」を参照してください。

通知    

• 液体が機器に流れ込むと、永久的な損傷が引き起こされる場合があるた
め、噴射器またはスプレーボトルを機器の上またはその近くで使用しな
いでください。

• 台座でフッ化水素酸 (HF) を使用しないでください。フッ化物イオンは石
英光ファイバーケーブルに永久的な損傷を与えます。
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 オリゴヌクレオチドサンプルの測定方法

1. ホーム画面から、[核酸 ] タブを選択し、必要
に応じて [オリゴ DNA] または [ オリゴ RNA] 
のいずれかをタップします。

2. 必要に応じて、 オリゴ塩基配列および ベース
ライン補正を指定します。

3. ブランキング溶液 1 ～ 2 μL をピペットで取
り、下側の台座に滴下し、アームを下げるか、
またはブランキングキュベットをキュベット
ホルダーに挿入します。

ヒント :キュベットを使用する場合、必ず機
器の光路とキュベット光路を合せてください。

4. [ブランク ] をタップし、測定が完了するまで
待ちます。

ヒント :自動ブランクがオンになっている場
合、アームを下げた後自動的にブランク測定
が開始します (このオプションはキュベット
測定には利用できません )。

5. アームを上げ、新しいラボ用雑巾で両方の台
座を清掃するか、ブランキングキュベットを
取り外します。

6. サンプル溶液 1 ～ 2 μL をピペットで取り、台
座に滴下し、アームを下げるか、またはサン
プルキュベットをキュベットホルダーに挿入
します。

7. サンプル測定を開始します。

– 台座 :自動測定をオンにし、アームを下げ
ます。自動測定がオフになっている場合、
アームを下げて、[測定 ] をタップします。

– キュベット :[測定 ] をタップします。

サンプル測定が完了したら、スペクトルおよ
び報告された値が表示されます (次のセク
ションを参照してください )。

8. サンプルの測定を終えたら、[実験終了 ] を
タップします。

9. アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清
掃するか、サンプルキュベットを取り外しま
す。

オリゴ DNA スペクトルの例
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関連トピック

• 核酸測定の適切な方法

• マイクロボリュームサンプルの測定

• キュベットを使用したサンプルの測定

• マイクロボリューム測定の適切な方法

• キュベット測定の適切な方法

• サンプルとブランクの準備

• 基本操作
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オリゴヌクレオチド測定結果

オリゴ DNA 測定画面
オリゴ DNA およびオリゴ RNA アプリケーションによって測定されたサンプル
は、UV 吸収スペクトルと結果の概要が表示されます次に例を示します。

1測定されたオリゴ :TTT TTT TTT TTT TTT TTT TTT TTT

核酸濃度

行をタップして
サンプルを選択
し、スペクトル
を表示します。
複数の行をタッ
プして選択する
と最大 5 つのス
ペクトルをオー
バーレイ表示し
ます。サンプル
行の長押しで測
定の詳細が表示
されます。

タブを上下する
ことで、表示す
るサンプルデー
タを増やしたり
減らしたりでき
ます。

UV スペクトル 1

純度比

タップして
単位が選択
できます。

サンプル名 : 
タップして編
集します。

オプションのメ
ニュー : 
タップして開き
ます。

画面を左にスワイプ
すると、さらに多く
の測定結果が表示さ
れます。

ピンチとズームで
スケールが調整で
きます。ダブル
タップでリセット
します。

タップして 
Experiment を終
了し、データ
をエクスポー
トします。

注記  マイクロボリューム吸光度測定値および非標準キュベットで取られた測
定値は、10.0 mm 光路長相当に正規化されます。
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オリゴ DNA およびオリゴ RNA 結果画面
毎回の測定後に表示される初期画面 (前の図を参照 ) には、報告される値の概要
を表示されます。報告される値をすべて表示するには、サンプル行を押したまま
にします。次に例を示します。

• サンプル詳細 (使用されるアプリケーションおよびサンプリング方法。例え
ば、台座またはキュベット )

• サンプル名

• 作成日 (サンプルの測定が行われた日付 )

• 核酸濃度

• A260/A280

• A260/A230

• A260

• A280

• 係数

• オリゴ配列

• ベースライン補正

• スターラーステータス

関連トピック

• 基本操作

• オリゴヌクレオチド算出

注記  DNA と RNA を構成する 5 つのヌクレオチドは多種多様な A260/A280 比
を示します。詳細については、「オリゴ純度比」を参照してください。
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オリゴ DNA およびオリゴ RNA 測定の設定
ホーム画面で、[核酸 ] タブからオリゴ DNA またはオリゴ RNA アプリケーショ
ンを選択すると、オリゴ設定画面が表示されます。オリゴ DNA またはオリ
ゴ RNA 測定画面からオリゴ設定を表示するには、  > [Oligo DNA Setup (オ
リゴ DNA 設定 )] (または [Oligo RNA Setup (オリゴ RNA 設定 )]) をタップし
ます。

設定 利用可能なオプショ
ン 説明

オリゴヌクレオ
チド塩基配列

DNA の場合 :G、A、
T、および
C キーを使用して 
DNA 塩基配列を指
定します。

RNA の場合 :G、A、
U、および
C キーを使用して 
RNA 塩基配列を指定
します。

対応するキーをタップして、DNA または RNA 塩基配列を指定しま
す。

塩基が配列に追加されるたびに、ソフトウェアは以下の計算を行いま
す。

• 係数。改良されたベールの方程式でオリゴヌクレオチド濃度を計
算するために使用される定数。吸光係数と光路長に基づきます。

f = 1/(ε260 * b)

意味 :
f= 係数ε = ng-cm/μL における 260 nm でのモル吸光係数
b = cm (NanoDrop One 機器で測定される核酸の 0.1 cm) 単位のサン
プル光路長

グアニンの追加

アデニンの追加

チミン (DNA) ウラ
シルまたは (RNA) 

シトシンの追加

最新の塩
基の削除



オリゴ DNA またはオリゴ RNA の測定

56 NanoDrop ユーザー ガイド Thermo Scientific

関連トピック

• 機器設定

オリゴ DNA およびオリゴ RNA 測定の検出限界
オリゴヌクレオチドサンプルタイプ (ssDNA と RNA) の検出下限値および再現性
仕様は、ここに記載されています。検出上限値は、機器の吸光度上限値とユー
ザー定義の塩基配列の吸光係数によって決まります。

核酸サンプルの検出上限値の計算方法
検出上限値を ng/μL 単位で計算するには、以下の方程式を使用します。

(検出上限値機器 * 吸光係数サンプル )

たとえば、55 という吸光係数を使用したサンプル測定の場合、方程式は以下の
ようになります。

(550 AU * 55 ng-cm/μL) = 30,250 ng/μL

• ユーザー定義の塩基配列から計算されるオリゴの分子量。

• 入力された塩基数。

• モル吸光係数 (260 nm)。(ng-cm/μL における ) 入力された塩基配列
から計算される 260 nm でのオリゴのモル吸光係数。

• %GC。入力された塩基の総数におけるグアニンおよびシトシン残
留物の割合。

ベースライン補
正

On または Off 

nm 単位でベースラ
イン補正波長を入力
するか、デフォルト
値 (340 nm) を使用し
ます

指定されたベースライン補正波長を、サンプルスペクトルのすべての
波長で吸光度値から差し引くことにより、光散乱粒子が原因のオフ
セットを補正します。その結果、指定されたベースライン補正波長で
のサンプルスペクトルの吸光度は、0 (ゼロ ) になります。

設定 利用可能なオプショ
ン 説明

注記  10 mm 光路長キュベットによる測定の場合、検出上限値は 1.5 AU です。
これは dsDNA の約 75 ng/μL です。
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関連トピック

• すべてのアプリケーションの検出限界

オリゴ DNA およびオリゴ RNA 測定の計算
他の核酸アプリケーションと同様に、オリゴ
アプリケーションは ランベルト・ベールの方
程式を使用して、サンプルの吸光係数と光路
長に基づいて吸光度を濃度に関連付けます。
オリゴヌクレオチドは短い単鎖の分子 (また
は繰り返し配列のより長い分子 )、スペクト
ル、および吸光係数 (ε) は、塩基組成および
配列に厳密に依存しています。

(単鎖 DNA および RNA の一般に受け入れられ
ている吸光係数および係数は、そのままで本
質的に無作為化された配列の合理的推定値を
提供しますが、短い合成オリゴ配列ではあり
ません。)最も正確な結果を得るために、
ε260 の厳密な値を使用してオリゴヌクレオチ
ド濃度を計算します。

NanoDrop ソフトウェアでは、測定される前に
オリゴヌクレオチドの塩基配列を指定できま
す。入力された塩基配列について、ソフト
ウェアでは吸光係数の計算に適した方程式を
使用します。

オリゴヌクレオチドの吸光係数

ソフトウェアは、最近隣法と以下の数式を使用して、特定のオ
リゴヌクレオチド塩基配列のモル吸光係数を計算します。

意味 :
ε = L/mole-cm 単位のモル吸光係数
ε1 = ε最近隣ε2 = ε個々の配列ε3 = ε変性 (蛍光色素など )

ヒント :吸光係数は、各オリゴヌクレオチド
に固有の波長であり、緩衝液タイプ、イオン
強度、および pH の影響を受ける可能性があり
ます。

ε260 ε1 ε2 ε3
1

N

+

2

N 1–

–

1

N 1–

=
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算出される核酸濃度は、260 nm での吸光度値、
使用される係数、およびサンプル光路長に基
づきます。シングルポイントベースライン補
正 (または分析補正 ) も適用できます。

濃度は、質量単位として報告されます。計算
器はインターネット上で利用可能で、サンプ
ル配列に基づいて濃度を質量単位からモル単
位に変換します。

260 nm と 280 nm、場合によって 230 nm での吸
光度値が、測定された核酸サンプルの純度比
を算出するために使用されます。純度比は、
サンプルの精製時に通常使用される残留溶剤
および試薬など、サンプル中の不純物の存在
に影響を受けます。

測定値

A260 吸光度

注 :マイクロボリューム吸光度測定値および非標準 (10 mm 以外
の ) キュベットで測定した値の場合、スペクトルは 10 mm 光路
長相当に正規化されます。

• 核酸吸光度値は、ノーマライズされたスペクトルを使用して 
260 nm で測定されます。ベースライン補正が選択されてい
ない場合の A260 値です。

• ベースライン補正が選択された場合、補正波長での吸光度値
は、260 nm でのサンプル吸光度から差し引かれます。
260 nm で補正される吸光度は、レポートされ、核酸濃度を
計算するために使用されます。

A230、A280 吸光度

• 230 nm、260 nm、および 280 nm でノーマライズされた吸光
度値は、A260/A230 および A260/A280 比を計算するために使
用されます。

サンプル光路長

• マイクロボリューム測定の場合、分析波長でサンプル吸光度
に基づいて、最適な光路長 (1.0 mm ～ 0.03 mm の範囲 ) が選
択されます。

• キュベット測定の場合、光路長はソフトウェア内のキュベッ
ト光路長設定によって決定されます (「一般設定」を参照し
てください )。

• 表示されるスペクトルおよび吸光度値は、10 mm 光路長相当
に正規化されます。
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関連トピック

• 核酸測定算出

DNA と RNA を構成する 5 つのヌクレオチドは
多種多様な A260/A280 比を示します。個々に測
定されたヌクレオチドの推定される A260/A280 
比を以下に示します。

グアニン :1.15
アデニン :4.50
シトシン :1.51
ウラシル :4.00
チミン :1.47

特定の核酸配列の A260/A280 比は、存在する 4 
つのヌクレオチドの A260/A280 比の加重平均と
ほぼ等しくなります。

注 :RNA は通常、チミンと比較してウラシルの
比率が高いため、260/280 比がより高くなりま
す。

結果画面

• 核酸濃度。選択した単位 (ng/μL、μg/uL、または μg/mL) で報
告されます。計算は、補正された核酸吸光度値を使用する、
変形されたベールの法則に基づきます。

• A260/A280 純度比。280 nm で補正された吸光度に対する、
260 nm で補正される吸光度の比率。

• A260/A230 純度比。230 nm で補正された吸光度に対する、
260 nm で補正される吸光度の比率。

注 :核酸サンプルでコンタミネーションの指標として使用され
る、純度比 (A260/A280 および A260/A230) は、オリゴヌクレオチ
ドに適用されません。この理由は、オリゴヌクレオチドのスペ
クトル形状が塩基組成によって大きく左右されるためです。詳
細情報はサイドバーをご覧ください。





Thermo Scientific NanoDrop ユーザー ガイド 61

タンパク質 A280 測定

A280 でのタンパク質濃度の測定
タンパク質 A280 アプリケーションを使用して、280 nm で吸光度を示す、トリプ
トファンやチロシンなどのアミノ酸、または cys-cys ジスルフィド結合が含まれ
る精製済み総タンパク質を定量化します。このアプリケーションは、280 nm と 
1 つの吸光度比 (A260/A280) で測定されたタンパク質濃度をレポートします。シ
ングルポイントベースライン補正も使用できます。このアプリケーションにはス
タンダードカーブは必要ありません。

280 nm で吸収する精製済み総
タンパク質の濃度を測定しま
す。

タンパク質 A280測定

測定結果

設定

検出限界

計算

注記  サンプルに主にペプチド結合が含まれ、アミノ酸がほとんどまたは全く
含まれない場合、タンパク質 A280 の代わりに、タンパク質 A205 アプリケー
ションを使用します。
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タンパク質 A280 サンプル測定方法

始める前に ...

NanoDrop One 機器で測定値を取る前に、機器のアームを上げて、上側および下
側の台座を清掃します。少なくとも、台座を新しいラボ用雑巾で拭きます。詳細
については、「台座の清掃」を参照してください。

通知    

• 液体が機器に流れ込むと、永久的な損傷が引き起こされる場合があるた
め、噴射器またはスプレーボトルを機器の上またはその近くで使用しな
いでください。

• 台座でフッ化水素酸 (HF) を使用しないでください。フッ化物イオンは石
英光ファイバーケーブルに永久的な損傷を与えます。
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 タンパク質 A280 サンプル測定方法

1. ホーム画面から [タンパク質 ] タブを選択し、
[タンパク質 A280] をタップします。

2. 必要に応じて、サンプルタイプとベースライ
ン補正を指定します。

3. ブランク溶液 1 ～ 2 μL をピペットで取り、下
側の台座にアプライし、アームを下げるか、
またはブランクキュベットをキュベットホル
ダーに挿入します。

ヒント :キュベットを使用する場合、必ず機器
の光路とキュベット光路を合せてください。

4. [ブランク ] をタップし、測定が完了するまで
待ちます。

ヒント :自動ブランクがオンになっている場
合、アームを下げた後自動的にブランク測定
が開始します (このオプションはキュベット
測定には利用できません )。

5. アームを上げ、新しいラボ用雑巾で両方の台
座を清掃するか、ブランキングキュベットを
取り外します。

6. サンプル溶液 2μL をピペットで取り、台座に
滴下し、アームを下げるか、またはサンプル
キュベットをキュベットホルダーに挿入しま
す。

7. サンプル測定を開始します。

– 台座 :自動測定をオンにし、アームを下げ
ます。自動測定がオフになっている場合、
アームを下げて、[測定 ] をタップします。

– キュベット :[測定 ] をタップします。

サンプル測定が完了したら、スペクトルおよ
び報告された値が表示されます (次のセク
ションを参照してください )。

8. サンプルの測定を終えたら、[実験終了 ] を
タップします。

9. アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清
掃するか、サンプルキュベットを取り外しま
す。

高濃度 BSA サンプル

低濃度 BSA サンプル
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タンパク質測定の適切な方法
• 不純物を取り除くために、測定前にタンパク質サンプルを分離し、精製しま
す。サンプルによっては、不純物に DNA、RNA、および一部の緩衝液成分
が含まれている場合があります。詳細については、「サンプルの準備」を参
照してください。

• サンプル吸光度が機器の吸光度検出限界範囲内に収まるようにします。 

• ブランクの選択を行います。

– タンパク質  A280、タンパク質  A205、およびタンパク質とラベルアプリ
ケーションの場合、目的分析物を懸濁するために使用されるのと同じ緩
衝液を使用します。ブランク溶液は、サンプルと同じ pH およびイオン
強度にする必要があります。

– タンパク質 BCA 法、タンパク質 Bradford 法、およびタンパク質 Lowry 法
アプリケーションの場合、脱イオン水 (DI H2O) を使用してブランクにし
ます。

– タンパク質 Pierce 660 法アプリケーションの場合、スタンダードカーブ
にするために使用されるリファレンス溶液を使用してブランクにします 
(リファレンス溶液にはスタンダードタンパク質ストックが全く含まれ
ないようにする必要があります )。詳細については、「スタンダードカー
ブの作成」を参照してください。

• ブランクサイクルを実行して、緩衝液の吸光度を測定します。分析波長 (通
常、280 nm または 205 nm) またはそれに近い波長で緩衝液が強い吸光度を示
す場合、比色分析 (BCA 法、Pierce 660 法など ) のような、異なる緩衝液また
はアプリケーションの選択が必要になる場合があります。詳細については、
「ブランクの選択と測定」を参照してください。

• マイクロボリューム測定の場合 :

– 台座表面が適切にクリーニングされ、表面張力が確保されていることを
確認します。(タンパク質は台座表面にこびり付く傾向があります )。

– サンプルを測定する前に、静かに (ただし十分に ) ボルテックスします。
混合およびピペット操作時は気泡の混入に気をつけてください。

– 「マイクロボリューム測定の適切な方法」に従ってください。

– 2 μL のサンプル量を使用します。詳細については、「推奨されるサンプル
量」を参照してください。

注記  200 nm ～ 280 nm の範囲の吸光度に影響する抽出試薬は、サンプル
中に存在する場合は (残留分でも ) 測定結果に影響します。

注記  Triton X、RIPA、および NDSB などの緩衝液は、A280 または A205 測
定の吸光度に影響を与えるため適しません。
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• キュベット測定 (NanoDrop OneC のみ ) の場合、使用可能なキュベットを使用
し、「キュベット測定の適切な方法」に従ってください。

関連トピック

• タンパク質測定の適切な方法

• マイクロボリュームサンプルの測定

• キュベットを使用したサンプルの測定

• サンプルとブランクの準備

• 基本操作
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タンパク質  A280 測定結果

タンパク質 A280 測定画面
測定された各サンプルについて、このアプリケーションは吸光度スペクトルと結
果の概要を表示します。次に例を示します。

行をタップして
サンプルを選択
し、スペクトル
を表示します。
複数の行をタッ
プして選択する
と最大 5 つのス
ペクトルをオー
バーレイ表示し
ます。サンプル
行の長押しで測
定の詳細が表示
されます。

タブを上下する
ことで、表示す
るサンプルデー
タを増やしたり
減らしたりでき
ます。

画面を左にスワイプ
すると、さらに多く
の測定結果が表示さ
れます。

ピンチとズームで
スケールが調整で
きます。ダブル
タップでリセット
します。

タップして 
Experiment を終
了し、データ
をエクスポー
トします。

UV スペクトル

タップして
単位が選択
できます。

オプションのメ
ニュー : 
タップして開き
ます。

サンプル名 : 
タップして編
集します。 タンパク質濃度

280 nm での
吸光度

純度比

注記  マイクロボリューム吸光度測定値および非標準キュベットで取られた測
定値は、10.0 mm 光路長相当に正規化されます。
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タンパク質 A280 結果画面
毎回の測定後に表示される初期画面 (前の図を参照 ) には、報告される値の概要
を表示されます。報告される値をすべて表示するには、サンプル行を押したまま
にします。次に例を示します。

関連トピック

• 基本操作

• タンパク質 A280 計算

サンプル名 : タップ
して編集します。

サンプリ
ング方法

アプリケーション

測定され
た日時
タンパク質
濃度
280 nm での
吸光度

サンプル
タイプ

ベースライン
補正波長

ベースライン
補正吸光度

純度比
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タンパク質 A280 測定の設定
タンパク質 A280 設定を表示するには、タンパク質 A280 測定画面から、  > 
[タンパク質 A280 設定 ] をタップします。

タンパク質 A280 設定
タンパク質 A280 アプリケーションは、精製済みタンパク質分析のためのさまざ
まなサンプルタイプオプションを提供します。

各サンプルタイプは、独自の吸光係数をタンパク質の計算に適用します。サンプ
ルの吸光係数が分かっている場合は、 ε + MW (モル ) または ε1% (質量 ) オプ
ションを選択し、値を入力します。係数が分からない場合は、吸光係数を算出す
るか、またはサンプル溶液に最適なオプションを選択します。タンパク質濃度の
概算およびサンプルの吸光係数のみが必要である場合、1 Abs = 1 mg/mL サンプ
ルタイプオプションを選択します。

ヒント  理想的には、吸光係数は実験と同じ緩衝液を使用した既知濃度の対象
タンパク質溶液で決定される必要があります。

設定 利用可能なオプション 質量吸光係数 (L/gm-cm) 説明

サンプルタイ
プa

1 Abs = 1 mg/mL 一般リファレンス 吸光係数が分からず、タンパク質濃度の概算が、
他に妨害成分がない溶液の許容範囲内である場
合に推奨されます。0.1% (1 mg/mL) タンパク質
溶液は、280 nm (光路長が 10 mmの場合 ) で 
1.0A を生成する、たとえば ε1% = 10 と仮定しま
す。

BSA 6.67 1% (10 mg/mL など ) の BSA 溶液に対して、
280 nm で 6.67 L/gm-cm の質量吸光係数 (ε) を使
用して、ウシ血清アルブミン (BSA) タンパク質濃
度を計算します。MW が 66,400 Da (ダルトン ) 
であると仮定して、BSA の 280 nm でのモル吸光
係数は、約 43,824 M-1cm-1 になります。

IgG 13.7 大部分の哺乳類抗体 (免疫グロブリン G または 
IgG など ) に適しています。1% (10 mg/mL など ) 
の IgG 溶液に対して、280 nm で 13.7 L/gm-cm の
質量吸光係数 (ε) を使用してタンパク質濃度を算
出します。MW が 150,000 Da であると仮定して、
IgG の 280 nm でのモル吸光係数は、約 
210,000 M-1cm-1 になります。
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Protein Editor

Protein Editor を使用して、[タンパク質 A280 設定 ] および [Proteins & Labels Setup 
(タンパク質とラベル設定 )] の、利用可能なタンパク質サンプルタイプのリスト
にカスタムタンパク質を追加します。

Protein Editor にアクセスする方法 :

• ホーム画面から、  > [Protein Editor] をタップします。

• [タンパク質 A280] または [タンパク質とラベル ] 測定画面から、  > 
[設定 ] > [Protein Editor] をタップします。

リゾチーム 26.4 1% (10 mg/mL など ) のリゾチーム溶液に対して、
280 nm で 26.4 L/gm-cm の質量吸光係数 (ε) を使
用してリゾチームタンパク質濃度を算出します。
卵白リゾチームのモル吸光係数は 36,000 M-1cm-1 
～ 39,000 M-1cm-1 の範囲であると仮定します。

その他のタンパク質
(ε + MW)

ユーザーが入力した
モル吸光係数および
分子量

タンパク質に以下のような既知のモル吸光係数 
(ε) と分子量 (MW) があると仮定します。

(εモル )*10=(εパーセント )*(MWタンパク質 )

MW をキロダルトン (kDa) 単位で入力し、モル
吸光係数 (ε) (M-1cm-1 単位 ) を 1000 で割ります 
(たとえば、 ε/1000)。たとえば、
210,000 M-1cm-1 のモル吸光係数を持つタンパク
質の場合、210 を入力します。

その他のタンパク質
(ε1%)

ユーザーが入力した
質量吸光係数

タンパク質に既知の質量吸光係数 (ε) があると仮
定します。10 mg/mL (ε1%) タンパク質溶液の質
量吸光係数 (L/gm-cm 単位 ) を入力します。

ベースライン
補正

On または Off 

nm 単位でベースライ
ン補正波長を入力す
るか、デフォルト値 
(340 nm) を使用しま
す

該当なし 指定されたベースライン補正波長を、サンプル
スペクトルのすべての波長で吸光度値から差し
引くことにより、光散乱粒子が原因のオフセッ
トを補正します。その結果、指定されたベース
ライン補正波長でのサンプルスペクトルの吸光
度は、0 (ゼロ ) になります。

a カスタムタンパク質の追加、編集には、Protein Editor を使用します。

設定 利用可能なオプション 質量吸光係数 (L/gm-cm) 説明



タンパク質 A280 測定

70 NanoDrop ユーザー ガイド Thermo Scientific

これらの操作は Protein Editor から行うことができます。

カスタムタンパク質の追加

– Protein Editor で、  をタップして [新しいタンパク質タイプ ] ボックス
を表示します。

– 新しいタンパク質の独自の名前を入力します (キーボードを表示するに
は入力フィールドをタップし、キーボードを閉じるには [完了 ] キーを
タップします )。

– 新しいタンパク質の [説明 ] を入力します。

– カスタムタンパク質のモル吸光係数または質量吸光係数のどちらを入力
するのかを指定します。

– 質量吸光係数を選択する場合 :

タップしてカス
タムタンパク質
を追加します。

タップし、選
択したカスタ
ムタンパク質
を編集します。

タップし、選
択したカスタ
ムタンパク質
を削除します。

カスタムタンパク質 ([タンパク質 A280 設定 ] およ
び [Proteins & Labels Setup (タンパク質とラベル設
定 )] の [サンプルタイプ ] リストに表示される )

タップして Protein Editor を閉じます。

Protein Editor
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– 10 mg/mL (ε1%) タンパク質溶液の質量吸光係数 (L/gm-cm 単位 ) を
入力します。

– モル吸光係数を選択する場合 :

– 1000 で割ったモル吸光係数 (ε) を M-1cm-1 単位で入力します (た
とえば、 ε/1000)。たとえば、210,000 M-1cm-1 のモル吸光係数を
持つタンパク質の場合、210 を入力します。

– 分子量 (MW) を kDa (キロダルトン ) 単位で入力します。

– [OK] をタップして [新しいタンパク質タイプ ] ボックスを閉じます。

[OK] を選択すると、新しいカスタムタンパク質が [タンパク質 A280 設定 ] 
および [Proteins & Labels Setup (タンパク質とラベル設定 )] の [タイプ ] リスト
に表示されます。

カスタムタンパク質の編集

– Protein Editor で、カスタムタンパク質をタップして選択します。

–  をタップして [タンパク質タイプの編集 ] ボックスを表示します。

– 入力内容または設定を編集します。

– [OK] をタップします。

入力フィールドをタップして
キーボードを表示する。キー
ボードを閉じるには [完了 ] 
キーをタップする
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カスタムタンパク質の削除

– Protein Editor で、カスタムタンパク質をタップして選択します。

–  をタップします。 

関連トピック

• 機器設定

タンパク質 A280 測定の検出限界
精製済み BSA タンパク質の検出限界および再現性仕様は、ここに記載されてい
ます。BSA の検出下限値および再現性値は、タンパク質サンプルタイプに適用し
ます。検出上限値は、機器の吸光度上限値とサンプルの吸光係数によって決まり
ます。

その他 (BSA 以外 ) のタンパク質サンプルタイプの検出上限値の計算方法
タンパク質の検出上限値を ng/μL 単位で計算するには、以下の方程式を使用しま
す。

(検出上限値機器 /質量吸光係数サンプル ) * 10

たとえば、280 nm でのサンプルの質量吸光係数が、1% (10 mg/mL) 溶液に対して 
6.67 である場合、方程式は以下のようになります。

(550 / 6.67) * 10 = 824.6 (または 825 以下 )

関連トピック

• すべてのアプリケーションの検出限界

注記  カスタムタンパク質を完全に削除すると、タンパク質とその関連情報の
すべてがソフトウェアから削除されます。
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タンパク質 A280 測定値からの算出
タンパク質 A280 アプリケーションは、ランベ
ルト・ベールの方程式を使用して、吸光度と
濃度を関連付けます。濃度に関してベールの
法則を解くことにより、右に示されている方
程式が得られます。

ランベルト・ベールの方程式 (濃度の値が求められます )

c = A / (ε * b)

意味 :

A = 吸光度単位 (AU) の UV 吸光度

ε = L/mol-cm 単位の波長依存のモル吸収係数 (または吸光係数 )

b = cm 単位の光路長

c = モル /リットルまたはモル濃度 (M) 単位の分析物濃度

注 :サンプル溶液の測定された吸光度を、モル吸光係数で割る
と、サンプルのモル濃度が得られます。モルおよび質量濃度値
の詳細については、「公開されている吸光係数」を参照してくだ
さい。

ペプチドまたはタンパク質の吸光係数は、そ
のトリプトファン (W)、チロシン (Y)、および
システイン (C) アミノ酸組成に関連していま
す。

ヒント :吸光係数は、各タンパク質に固有の
波長であり、緩衝液タイプ、イオン強度、お
よび pH の影響を受ける可能性があります。

タンパク質の吸光係数

280 nm の吸光係数は、以下の式で示したように、3 つの構成ア
ミノ酸の 280 nm モル吸光係数の加重和で近似されます。

ε = (nW * 5500) + (nY * 1490) + (nC * 125)

意味 :
ε = モル吸光係数
n = 各アミノ酸残留物の数
5500、1490、および 125 = 280 nm でのアミノ酸モル吸光係
数
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このアプリケーションには 6 つのオプション
があり (右に示されています )、測定された各
サンプルに適切な吸光係数を選択することが
できます。吸光係数はサンプル濃度を算出す
るためにベールの法則と併用されます。

サンプルの吸光係数が分かっている場合は、
ε + MW (モル ) または ε1% (質量 ) オプションを
選択し、値を入力します。係数が分からない
場合は、吸光係数を算出するか、またはサン
プル溶液に最適なオプションを選択します。

ヒント :理想的には、吸光係数は同じ緩衝液
を使用して、既知の濃度で研究対象タンパク
質の溶液を使用して実験的に決定される必要
があります。

吸光係数に利用可能なオプション

• 1 Abs = 1 mg/mL。サンプルタイプおよび /または吸光係数が
分かっている場合 (タンパク質濃度の概算が生成されます )

• BSA (ウシ血清アルブミン、6.67 L/gm-cm)

• IgG (哺乳類抗体、13.7 L/gm-cm)

• リゾチーム (卵白リゾチーム、26.4 L/gm-cm)

• その他のタンパク質 (ε + MW)、ユーザー指定のモル吸光係
数

• その他のタンパク質 (ε1%)、ユーザー指定の質量吸光係数

注 :詳細については、「サンプルタイプ」を参照してください。

ほとんどのソースが、リン酸塩または生理学
的緩衝液中で 280 nm 付近の波長で測定された
タンパク質のための吸光係数をレポートしま
す。これらの値は、タンパク質濃度のルーチ
ン評価に十分な精度を持ちます。

公開されている吸光係数

タンパク質の公開されている吸光係数は、以下のようにレポー
トされます。

• M-1cm-1 単位の波長依存のモル吸収 (または吸光 ) 係数 (ε)

• (g/100 mL)-1cm-1 (たとえば、1 cmキュベット内で測定された 
1% または 1 g/100 mL 溶液 ) 単位の、パーセント溶液吸光係
数 (ε1%)

• 0.1% (たとえば、1 mg/mL) 溶液のタンパク質吸光度値

ヒント :公開されている値は、測定単位が正しく適用されている
ことを慎重に評価します。

右に示されている方程式は、モル吸光係数 (ε
モル ) とパーセント吸光係数 (ε1%) の関係を示
しています。

εモルと ε1% の間の変換

(εモル ) * 10 = (ε1%) * (MWタンパク質 )

例 :モル吸光係数が 43,824 M-1cm-1 で、分子量 (MW) が 66,400 
Da であるタンパク質のパーセント溶液吸光係数 (ε1%) を確認す
るために、上述の方程式を以下のように置き換えて、解きます。

ε1% = (εモル * 10) / (MWタンパク質 )

ε1% = (43,824 * 10) / 66,400 Da)

ε1% = 6.6 g/100 mL
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mg/mL 単位のサンプルの濃度 (c) を測定するた
めに、右に示されている方程式および 10 とい
う変換係数を使用します。

ヒント :NanoDrop One ソフトウェアには、タン
パク質濃度をレポートする際の変換係数が含
まれます。

g/100 mL と mg/mL の間の変換

mg/mL 単位の Cタンパク質 = (A / ε1%) * 10

例 :リファレンスに対して、280 nm で測定されたタンパク質サ
ンプルの吸光度が 5.8 A である場合、タンパク質濃度は以下のよ
うに算出されます。

Cタンパク質 = (A / ε1%) * 10

Cタンパク質 = (5.8/6.6 g/100 mL) * 10

Cタンパク質 = 8.79 mg/mL

算出されるタンパク質濃度は、280 nm での吸
光度値、選択 (または入力 ) される係数、およ
びサンプル光路長に基づきます。シングルポ
イントベースライン補正 (または分析補正 ) を
適用できます。

濃度は、質量単位として報告されます。計算
器はインターネット上で利用可能で、サンプ
ル配列に基づいて濃度を質量単位からモル単
位に変換します。

260 nm および 280 nm での吸光度値は、測定さ
れたタンパク質サンプルの純度比を算出する
ために使用されます。

純度比は、サンプルの精製時に通常使用され
る残留溶剤および試薬など、サンプル中のコ
ンタミネーションの存在に影響を受けます。

測定値

A280 吸光度

注 :マイクロボリューム吸光度測定値および非標準 (10 mm 以外
の ) キュベットで測定した値の場合、スペクトルは 10 mm 光路
長相当に正規化されます。

• タンパク質吸光度値は、ノーマライズされたスペクトルを使
用して 280 nm で測定されます。ベースライン補正が選択さ
れていない場合、これは A280 値およびタンパク質濃度を算
出するために使用される値になります。

• ベースライン補正が選択されている場合、280 nm でノーマ
ライズされ、ベースライン補正された吸光度値がレポートさ
れ、タンパク質濃度を算出するために使用されます。

A260 吸光度

• 260 nm でノーマライズされ、(選択されている場合 ) ベース
ライン補正された吸光度値もレポートされます。
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サンプル光路長

• マイクロボリューム測定の場合、分析波長でサンプル吸光度
に基づいて、最適な光路長 (1.0 mm ～ 0.03 mm の範囲 ) が選
択されます。

• キュベット測定の場合、光路長はソフトウェア内のキュベッ
ト光路長設定によって決定されます (「一般設定」を参照し
てください )。

• 表示されるスペクトルおよび吸光度値は、10 mm 光路長相当
に正規化されます。

結果画面

• タンパク質濃度。選択した単位 (mg/mL または μg/mL) で報告
されます。計算は、補正されたタンパク質吸光度値を使用す
るランベルト・ベールの方程式に基づきます。

• A260/A280 純度比。280 nm で補正された吸光度に対する、
260 nm で補正される吸光度の比率。0.57 以下の A260/A280 
純度比は、タンパク質に対して「純粋」と一般に認められて
います。

注 :純度比はサンプル品質の重要な指標ですが、タンパク質品質
の最良の指標は、関心下流アプリケーションの機能です (リアル
タイム PCR など )。
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タンパク質とラベル測定

ラベル付けされたタンパク質サンプルの測定
タンパク質とラベルアプリケーションを使用して、波長比を使用して、タンパク
質とタンパク質配列複合体の蛍光色素、およびヘモグロビンなどの金属タンパク
質を定量化します。このアプリケーションは、280 nm で測定されたタンパク質
濃度、A260/A280 吸光度比、および色素の濃度と測定された吸光度値をレポート
します。これにより、0.2 pmol/uL (ピコモル /マイクロリットル ) 以下の色素濃
度の検出が可能になります。この情報は、ダウンストリームアプリケーションで
使用するために、タンパク質 /色素コンジュゲーション (ラベリングの度合い ) 
を評価するために役立ちます。

最大 2 つの蛍光色素でラベル付
けされた精製済みタンパク質の
濃度を測定します。

ラベル付けされたタンパク質の
測定

測定結果

設定

検出限界

計算
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ラベル付けされたタンパク質サンプルの測定方法

始める前に ...

NanoDrop One 機器で測定値を取る前に、機器のアームを上げて、上側および下
側の台座を清掃します。少なくとも、台座を新しいラボ用雑巾で拭きます。詳細
については、「台座の清掃」を参照してください。

通知    

• 液体が機器に流れ込むと、永久的な損傷が引き起こされる場合があるた
め、噴射器またはスプレーボトルを機器の上またはその近くで使用しな
いでください。

• 台座でフッ化水素酸 (HF) を使用しないでください。フッ化物イオンは石
英光ファイバーケーブルに永久的な損傷を与えます。
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 ラベル付けされたタンパク質サンプルの測定
方法

1. ホーム画面から [タンパク質 ] タブを選択し、
[タンパク質とラベル ] をタップします。

2. 使用するサンプルタイプおよび色素のタイプ
を指定します。

ヒント :プリプログラムのリストから色素を
選択するか、または「色素 /クロモフォア編
集」を使用してカスタム色素を追加します。

3. ブランク溶液 1 ～ 2 μL をピペットで取り、下
側の台座にアプライし、アームを下げるか、
またはブランクキュベットをキュベットホル
ダーに挿入します。

ヒント :キュベットを使用する場合、必ず機器
の光路とキュベット光路を合せてください。

4. [ブランク ] をタップし、測定が完了するまで
待ちます。

ヒント :自動ブランクがオンになっている場
合、アームを下げた後自動的にブランク測定
が開始します (このオプションはキュベット
測定には利用できません )。

5. アームを上げ、新しいラボ用雑巾で両方の台
座を清掃するか、ブランキングキュベットを
取り外します。

6. サンプル溶液 2μL をピペットで取り、台座に
滴下し、アームを下げるか、またはサンプル
キュベットをキュベットホルダーに挿入しま
す。

7. サンプル測定を開始します。
– 台座 :自動測定をオンにし、アームを下げ
ます。自動測定がオフになっている場合、
アームを下げて、[測定 ] をタップします。

– キュベット :[測定 ] をタップします。

サンプル測定が完了したら、スペクトルおよ
び報告された値が表示されます (次のセク
ションを参照してください )。

8. サンプルの測定を終えたら、[実験終了 ] を
タップします。

9. アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清
掃するか、サンプルキュベットを取り外しま
す。

色素濃度の計算に使
用される色素吸光度
ピーク

タンパク質濃度の計算
に使用される A280 吸光
度ピーク

ペプチ
ド骨格

タンパク質とラベルアプリケーショ
ンにより測定された通常のサンプル
スペクトル
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関連トピック

• タンパク質測定の適切な方法

• マイクロボリュームサンプルの測定

• キュベットを使用したサンプルの測定

• サンプルとブランクの準備

• 基本操作

タンパク質ラベル測定結果

タンパク質ラベル測定画面
測定された各サンプルについて、このアプリケーションは吸光度スペクトルと結
果の概要を表示します。次に例を示します。
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行をタップして
サンプルを選択
し、スペクトル
を表示します。
複数の行をタッ
プして選択する
と最大 5 つのス
ペクトルをオー
バーレイ表示し
ます。サンプル
行の長押しで測
定の詳細が表示
されます。

タブを上下する
ことで、表示す
るサンプルデー
タを増やしたり
減らしたりでき
ます。

UV-Visスペクトル

タップして単位
が選択できます。

オプションのメ
ニュー : 
タップして開き
ます。

サンプル名 : 
タップして編
集します。

タンパク
質濃度

色素濃度

画面を左にスワイプ
すると、さらに多く
の測定結果が表示さ
れます。

ピンチとズームで
スケールが調整で
きます。ダブル
タップでリセット
します。

タップして 
Experiment を終
了し、データ
をエクスポー
トします。

注記   

• ベースライン補正は 750 nm で実行されます (750 nm での吸光度値は、サ
ンプルスペクトル内のすべての波長での吸光度値から差し引かれます )。

• マイクロボリューム吸光度測定値および非標準キュベットで取られた測
定値は、10.0 mm 光路長相当に正規化されます。
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タンパク質ラベル結果画面
毎回の測定後に表示される初期画面 (前の図を参照 ) には、報告される値の概要
を表示されます。報告される値をすべて表示するには、サンプル行を押したまま
にします。次に例を示します。

タンパク質ラベルアプリケーション結果画面

• サンプル詳細 (使用されるアプリケーションおよびサンプリング方法。例え
ば、台座またはキュベット )

• サンプル名

• 作成日

• タンパク質

• A280

• サンプルタイプ

• 色素 1/色素 2

• スロープ色素補正

• 分析補正

関連トピック

• 基本操作

• タンパク質ラベル算出
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タンパク質ラベル測定設定
タンパク質とラベル設定を表示するには、[タンパク質とラベル ] 測定画面から、

 > [タンパク質とラベル設定 ] をタップします。

設定 利用可能なオプション 質量吸光係数 
(L/gm-cm) 説明

サンプルタイ
プa

1 Abs = 1 mg/mL

BSA

IgG

リゾチーム

その他のタンパク質
(ε + MW)

その他のタンパク質
(ε1%)

一般リファレンス

6.67

13.7

26.4

ユーザーが入力し
たモル吸光係数 /
分子量

ユーザーが入力し
た質量吸光係数

各利用可能な設定の詳細については、ここをタッ
プしてください。

各サンプルタイプは、独自の吸光係数をタンパク
質の計算に適用します。サンプルの吸光係数が分
かっている場合は、 ε + MW (モル ) または ε1% 
(質量 ) オプションを選択し、値を入力します。係
数が分からない場合は、吸光係数を算出するか、
またはサンプル溶液に最適なオプションを選択し
ます。タンパク質濃度の概算およびサンプルの吸
光係数のみが必要である場合、1 Abs = 1 mg/mL サ
ンプルタイプオプションを選択します。

ヒント :理想的には、吸光係数は実験と同じ緩衝液
を使用した既知濃度の対象タンパク質溶液で決定
される必要があります。

分析補正b On または Off 

nm 単位でベースライ
ン補正波長を入力す
るか、デフォルト値 
(340 nm) を使用しま
す。

該当なし 指定された分析補正波長を、分析波長で吸光度値
から差し引くことにより、光散乱粒子が原因のオ
フセットのサンプル吸光度測定を補正します。補
正された値は、サンプル濃度の算出に使用されま
す。

ヒント :サンプルに 340 nm で光を吸収する変形が
ある場合、別の補正波長を選択するか、[分析補
正 ] をオフにします。

色素 1/色素 2 
タイプc

Cy3、5、3.5、または 
5.5、Alexa Fluor 488、
546、555、594、647、
または 660

各色素の特定の値
については、「色
素 /クロモフォア
編集」を参照して
ください。

サンプルラベルに使用する色素を、プリプログラ
ムの色素、または [色素 /クロモフォア編集 ] を使
用して追加した色素から選択します。



タンパク質とラベル測定

84 NanoDrop ユーザー ガイド Thermo Scientific

関連トピック

• 機器設定

• Protein Editor

• 色素 /クロモフォア編集

色素 1/色素 2 
ユニット

ピコモル /マイクロ
リットル (pmol/uL)、
ミクロモル (uM)、ま
たはミリモル (mM)

適用外 色素濃度をレポートするためにユニットを選択し
ます。

スロープ色素
補正d

On または Off 色素の分析波長での吸光度値から、400 nm ～ 
750 nm までのスロープベースラインの吸光度値を
差し引くことにより、光散乱粒子が原因のオフ
セットに対して色素吸光度測定値を補正します。

a カスタムタンパク質を追加したり編集したりするには、Protein Editor を使用します。
b 分析補正は、タンパク質濃度のみの計算に影響します。
c カスタム色素を追加するか、利用可能な色素のリストを編集するには、「色素 /クロモフォア編集」 を使用します。
d スロープ色素補正は、色素濃度のみの計算に影響します。

設定 利用可能なオプション 質量吸光係数 
(L/gm-cm) 説明



タンパク質とラベル測定

Thermo Scientific NanoDrop ユーザー ガイド 85

タンパク質とラベル測定の検出限界
ソフトウェアにプリプログラムされている精製済み BSA タンパク質および色素
の検出限界および再現性仕様は、 ここに記載されています。BSA の検出下限値お
よび再現性値は、タンパク質サンプルタイプに適用します。検出上限値は、機器
の吸光度上限値とサンプルの吸光係数によって決まります。

その他 (BSA 以外 ) のタンパク質サンプルタイプの検出上限値の計算方法
タンパク質の検出上限値を ng/μL 単位で計算するには、以下の方程式を使用しま
す。

(検出上限値機器 /質量吸光係数サンプル ) * 10

たとえば、280 nm でのサンプルの質量吸光係数が、1% (10 mg/mL) 溶液に対して 
6.67 である場合、方程式は以下のようになります。

(550 / 6.67) * 10 = 824.6 (または 825 以下 )

関連トピック

• すべてのアプリケーションの検出限界
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タンパク質とラベル測定の計算
他のタンパク質アプリケーションと同様に、
タンパク質とラベルでは ランベルト・ベール
の方程式を使用して、サンプルの吸光係数と
光路長に基づいて吸光度を濃度に関連付けま
す。

このアプリケーションには 6 つのオプション
があり (右に示されています )、測定された各
サンプルに適切な吸光係数を選択することが
できます。吸光係数はサンプル濃度を算出す
るためにベールの法則と併用されます。

サンプルの吸光係数が分かっている場合は、
ε + MW (モル ) または ε1% (質量 ) オプションを
選択し、値を入力します。係数が分からない
場合は、吸光係数を算出するか、またはサン
プル溶液に最適なオプションを選択します。

ヒント :理想的には、吸光係数は実験と同じ
緩衝液を使用した既知濃度の対象タンパク質
溶液で決定される必要があります。

吸光係数に利用可能なオプション

• 1 Abs = 1 mg/mL。サンプルタイプおよび /または吸光係数が
分かっている場合 (タンパク質濃度の概算が生成されます )

• BSA (ウシ血清アルブミン、6.67 L/gm-cm)

• IgG (哺乳類抗体、13.7 L/gm-cm)

• リゾチーム (卵白リゾチーム、26.4 L/gm-cm)

• その他のタンパク質 (ε + MW)、ユーザー指定のモル吸光係
数

• その他のタンパク質 (ε1%)、ユーザー指定の質量吸光係数

注 :詳細については、「サンプルタイプ」を参照してください。

算出されるタンパク質濃度は、280 nm での吸
光度値、選択 (または入力 ) される係数、およ
びサンプル光路長に基づきます。シングルポ
イントベースライン補正 (または分析補正 ) を
適用できます。

濃度は、質量単位として報告されます。計算
器はインターネット上で利用可能で、サンプ
ル配列に基づいて濃度を質量単位からモル単
位に変換します。

測定値

A280 吸光度

注 :750 nm での吸光度値は、スペクトル内のすべての波長から差
し引かれます。その結果、750 nm での吸光度は、表示されるス
ペクトル内で 0 (ゼロ ) になります。また、マイクロボリューム
吸光度測定値および非標準 (10 mm 以外の ) キュベットで取られ
た測定値の場合、スペクトルは 10 mm 光路長相当に正規化され
ます。

• タンパク質吸光度値は、750 nm でノーマライズされたスペ
クトルを使用して 280 nm で測定されます。分析補正および
色素補正が選択されていない場合、これはレポートされる 
A280 値およびタンパク質濃度を算出するために使用される
値になります。

• 分析補正が選択されている場合、750 でノーマライズし、分
析補正された 280 nm の吸光度値がタンパク質濃度を算出す
るために使用されます。

• 色素を使用する場合は、750 でノーマライズし、色素の補正
ファクターで分析補正された 280 nm の吸光度値がタンパク
質濃度を算出するために使用されます。
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色素濃度は、色素の分析波長、色素の吸光係
数、およびサンプルの光路長での吸光度値か
ら算出されます。スロープ色素補正も使用で
きます。

色素吸光度

• 色素吸光度値は特定の波長で測定されます。使用される分析
波長については、「色素 /Chrom.編集」を参照してください。

• [スロープ色素補正 ] が選択されている場合、線形ベースラ
インは 400 nm ～ 750 nm の範囲内になります。各色素のス
ロープベースラインの吸光度は、各色素の分析波長での吸光
度値から差し引かれます。ベースライン補正された色素吸光
度値は、報告され、色素濃度を算出するために使用されま
す。

色素補正

• 事前定義された色素には、A260 および A280 の既知の補正値
があります。使用される補正値については、「色素 /Chrom.
編集」を参照してください。

• A280 色素濃度は、タンパク質濃度を算出するために使用さ
れる A280 吸光度値から差し引かれます。

サンプル光路長

• マイクロボリューム測定の場合、分析波長でサンプル吸光度
に基づいて、最適な光路長 (1.0 mm ～ 0.03 mm の範囲 ) が選
択されます。

• キュベット測定の場合、光路長はソフトウェア内のキュベッ
ト光路長設定によって決定されます (「一般設定」を参照し
てください )。

• 表示されるスペクトルおよび吸光度値は、10 mm 光路長相当
に正規化されます。

結果画面

• タンパク質濃度。選択した単位 (mg/mL または μg/mL) で報告
されます。計算は、補正されたタンパク質吸光度値を使用す
るランベルト・ベールの方程式に基づきます。

• 色素 1/色素 2 濃度 .pmol/μL 単位で報告されます。計算は、
ベースライン補正された色素吸光度値を使用するベールの方
程式に基づきます。
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関連トピック

• ランベルト・ベールの方程式

• タンパク質 A280 計算
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タンパク質 A205 測定

タンパク質 A205 濃度測定
タンパク質 A205 アプリケーションを使用して、205 nm で吸光度を示す、精製済
みペプチドおよびペプチド結合を含む他のタンパク質を定量化します。このアプ
リケーションは、タンパク質濃度と 2 つの吸光度値 (A205 および A280) をレポー
トします。シングルポイントベースライン補正も使用できます。このアプリケー
ションにはスタンダードカーブは必要ありません。

205 nm で吸収する精製済み総
タンパク質の濃度を測定しま
す。

A205 タンパク質測定

測定結果

設定

検出限界

計算

注記  サンプルに主にトリプトファンやチロシンなどのアミノ酸、または 
cys-cys ジスルフィド結合が含まれている場合、タンパク質 A205 ではなく、タ
ンパク質 A280 アプリケーションを使用します。
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タンパク質 A205 サンプル測定方法

始める前に ...

NanoDrop One 機器で測定値を取る前に、機器のアームを上げて、上側および下
側の台座を清掃します。少なくとも、台座を新しいラボ用雑巾で拭きます。詳細
については、「台座の清掃」を参照してください。

通知    

• 液体が機器に流れ込むと、永久的な損傷が引き起こされる場合があるた
め、噴射器またはスプレーボトルを機器の上またはその近くで使用しな
いでください。

• 台座でフッ化水素酸 (HF) を使用しないでください。フッ化物イオンは石
英光ファイバーケーブルに永久的な損傷を与えます。
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関連トピック

• タンパク質測定の適切な方法

• マイクロボリュームサンプルの測定

• キュベットを使用したサンプルの測定

 タンパク質 A205 サンプル測定方法

1. ホーム画面から [タンパク質 ] タブを選択し、[タンパク質 A205] をタップ
します。

2. 必要に応じて、サンプルタイプとベースライン補正を指定します。

3. ブランク溶液 1 ～ 2 μL をピペットで取り、下側の台座にアプライし、アー
ムを下げるか、またはブランクキュベットをキュベットホルダーに挿入し
ます。

ヒント :キュベットを使用する場合、必ず機器の光路とキュベット光路を合
せてください。

4. [ブランク ] をタップし、測定が完了するまで待ちます。

ヒント :自動ブランクがオンになっている場合、アームを下げた後自動的
にブランク測定が開始します (このオプションはキュベット測定には利用
できません )。

5. アームを上げ、新しいラボ用雑巾で両方の台座を清掃するか、ブランキン
グキュベットを取り外します。

6. サンプル溶液 2μL をピペットで取り、台座に滴下し、アームを下げるか、
またはサンプルキュベットをキュベットホルダーに挿入します。

7. サンプル測定を開始します。

– 台座 :自動測定をオンにし、アームを下げます。自動測定がオフになっ
ている場合、アームを下げて、[測定 ] をタップします。

– キュベット :[測定 ] をタップします。

サンプル測定が完了したら、スペクトルおよび報告された値が表示されま
す (次のセクションを参照してください )。

8. サンプルの測定を終えたら、[実験終了 ] をタップします。

9. アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清掃するか、サンプルキュベッ
トを取り外します。
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• サンプルとブランクの準備

• 基本操作



タンパク質 A205 測定

Thermo Scientific NanoDrop ユーザー ガイド 93

タンパク質  A205 測定結果

タンパク質 A205 測定画面
測定された各サンプルについて、このアプリケーションは吸光度スペクトルと結
果の概要を表示します。次に例を示します。

行をタップして
サンプルを選択
し、スペクトル
を表示します。
複数の行をタッ
プして選択する
と最大 5 つのス
ペクトルをオー
バーレイ表示し
ます。サンプル
行の長押しで測
定の詳細が表示
されます。

タブを上下する
ことで、表示す
るサンプルデー
タを増やしたり
減らしたりでき
ます。

画面を左にスワイプ
すると、さらに多く
の測定結果が表示さ
れます。

ピンチとズームでス
ケールが調整できま
す。ダブルタップで
リセットします。

タップして 
Experiment を終了
し、データをエク
スポートします。

UV スペクトル

タップして
単位が選択
できます。

オプションのメ
ニュー : 
タップして開き
ます。

サンプル名 : 
タップして編
集します。

タンパク
質濃度

205 nm での
吸光度

280 nm での
吸光度

注記  マイクロボリューム吸光度測定値および非標準キュベットで取られた測
定値は、10.0 mm 光路長相当に正規化されます。



タンパク質 A205 測定

94 NanoDrop ユーザー ガイド Thermo Scientific

タンパク質 A205 結果画面
毎回の測定後に表示される初期画面 (前の図を参照 ) には、報告される値の概要
を表示されます。報告される値をすべて表示するには、サンプル行を押したまま
にします。次に例を示します。

関連トピック

• 基本操作

• タンパク質 A205 算出

タンパク質 A205 測定の設定
タンパク質 A205 設定を表示するには、タンパク質 A205 測定画面から、  > 
[タンパク質 A205 設定 ] をタップします。

サンプル名 : タップ
して編集します。

サンプリ
ング方法

アプリケーション

測定され
た日時
タンパク質
濃度
205 nm での
吸光度

サンプル
タイプ

ベースライ
ン補正波長

ベースライン
補正吸光度

280 nm での
吸光度
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関連トピック

• 機器設定

タンパク質 A205 測定の計算

設定 利用可能なオプション 質量吸光係数 (L/gm-cm) 説明

サンプルタイ
プ

31 31 205 nm で ε0.1% (1 mg/mL) = 31 と仮定します。

範囲 27 + 120 * (A280/A205) 205 nm で ε0.1% (1 mg/mL) = 27 + 120 * 
(A280/A205) と仮定します。

その他のタンパク質
(ε1%)

ユーザーが入力した
質量吸光係数

タンパク質に既知の質量吸光係数 (ε) があると仮
定します。1 mg/mL (ε0.1%) タンパク質溶液の質
量吸光係数 (L/gm-cm 単位 ) を入力します。

ベースライン
補正

On または Off 

nm 単位でベースライ
ン補正波長を入力す
るか、デフォルト値 
(340 nm) を使用しま
す

該当なし 指定されたベースライン補正波長を、サンプル
スペクトルのすべての波長で吸光度値から差し
引くことにより、光散乱粒子が原因のオフセッ
トを補正します。その結果、指定されたベース
ライン補正波長でのサンプルスペクトルの吸光
度は、0 (ゼロ ) になります。

他のタンパク質アプリケーションと同様に、
タンパク質  A205 は ランベルト・ベールの方
程式を使用して、サンプルの吸光係数と光路
長に基づいて吸光度を濃度に変換します。 

このアプリケーションには 3 つのオプション
があり (右に示されています )、測定された各
サンプルに適切な吸光係数を選択することが
できます。吸光係数はサンプル濃度を算出す
るためにベールの法則と併用されます。

サンプルの吸光係数が分かっている場合は、
ε1% (質量 ) オプションを選択し、値を入力し
ます。係数が分からない場合は、吸光係数を
算出するか、またはサンプル溶液に最適なオ
プションを選択します。

ヒント :理想的には、吸光係数は実験と同じ
緩衝液を使用した既知濃度の対象タンパク質
溶液で決定される必要があります。

吸光係数に利用可能なオプション

• 31。205 nm で ε0.1% (1 mg/mL) = 31 と仮定します。

• 範囲。205 nm で ε0.1% (1 mg/mL) = 27 + 120 * (A280/A205) と
仮定します。

• その他のタンパク質。 1 mg/mL (ε0.1%) タンパク質溶液の質量
吸光係数 (L/gm-cm 単位 ) を入力します。

注 :詳細については、「サンプルタイプ」を参照してください。
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関連トピック

• ランベルト・ベールの方程式

• タンパク質 A280 計算

算出されるタンパク質濃度は、205 nm での吸
光度値、選択 (または入力 ) される係数、およ
びサンプル光路長に基づきます。シングルポ
イントベースライン補正も適用できます。

濃度は、質量単位としてレポートされます。
計算器はインターネット上で利用可能で、サ
ンプル配列に基づいて濃度を質量単位からモ
ル単位に変換します。

測定値

A205 吸光度

注 :マイクロボリューム吸光度測定値および非標準 (10 mm 以外
の ) キュベットで測定した値の場合、スペクトルは 10 mm 光路
長相当に正規化されます。

• タンパク質吸光度値は、ノーマライズされたスペクトルを使
用して 205 nm で測定されます。ベースライン補正が選択さ
れていない場合、これはレポートされる A205 値およびタン
パク質濃度を算出するために使用される値になります。

• ベースライン補正が選択されている場合、205 nm でノーマ
ライズされ、ベースライン補正された吸光度値がレポートさ
れ、タンパク質濃度を算出するために使用されます。

A280 吸光度

• 280 nm でノーマライズされ、(選択されている場合 ) ベース
ライン補正された吸光度値もレポートされます。

サンプル光路長

• マイクロボリューム測定の場合、分析波長でサンプル吸光度
に基づいて、最適な光路長 (1.0 mm ～ 0.03 mm の範囲 ) が選
択されます。

• キュベット測定の場合、光路長はソフトウェア内のキュベッ
ト光路長設定によって決定されます (「一般設定」を参照し
てください )。

• 表示されるスペクトルおよび吸光度値は、10 mm 光路長相当
に正規化されます。

結果画面

• タンパク質濃度。選択した単位 (mg/mL または μg/mL) で報告
されます。計算は、補正されたタンパク質吸光度値を使用す
るランベルト・ベールの方程式に基づきます。
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タンパク質 BCA 法測定

総タンパク質濃度の測定
タンパク質 BCA 法アッセイは、未精製のタンパク質サンプル中の総タンパク質
濃度を測定するために、比色検出試薬としてビシンコニン酸を使用します。この
アプリケーションは、希釈タンパク質溶液や 200 nm ～ 280 nm 付近に吸光度の
高い物質が有り、280 nm や 205 nm で直接測定値が不向きなタンパク質サンプル
の測定に有効です。このアプリケーションは、562 nm で吸光度を測定し、スタ
ンダードカーブを使用してタンパク質濃度を算出します。シングルポイントベー
スライン補正が適用されます。

タンパク質 BCA 法アッセイ理論
タンパク質 BCA 法アッセイでは、アルカリ性環境で Cu+2 が特定のタンパク質に
より減少し、その時に形成された Cu+1 の検出試薬としてビシンコニン酸 (BCA) 
を使用します。紫色反応生成物は、銅イオンの 1 つ (Cu+1) と BCA の 2 つの分子
がキレート化することにより形成されます。タンパク質の存在下で形成される 
Cu-BCA キレートは、562 nm で測定され、 750 nm でベースライン補正されます。
予め調整された BCA 試薬および CuSO4 のキットは弊社で販売しており、販売代
理店を通じてご入手いただけます。

ビシンコニン酸比色検出試薬を
使用して、未精製のタンパク質
サンプルの総タンパク質濃度を
測定します。

総タンパク質測定

測定結果

設定

検出限界



タンパク質 BCA 法測定

98 NanoDrop ユーザー ガイド Thermo Scientific

タンパク質アッセイキットとプロトコル
NanoDrop One 機器の最新のキットおよびプロトコルについては、NanoDrop Web 
サイトを参照してください。すべてのスタンダードおよびサンプル (未知 ) につ
いては、アッセイキットメーカーの推奨事項に従ってください。それぞれの反応
時間や温度はアッセイ全体を通じて同じ条件にしてください。

スタンダードカーブを作成するためのタンパク質 (BSA) スタンダードも、各メー
カーから提供されています。NanoDrop Oneは、従来のキュベットベースの分光
光度計よりも高いタンパク質濃度を測定できるため、市販のスタンダードよりも
高い濃度で、独自のタンパク質スタンダードを準備することが必要になる可能性
があります。たとえば、追加のスタンダードは、必ずスタンダードカーブがアッ
セイのダイナミックレンジおよび未知サンプルの予想される濃度に対応するよう
にする必要があります。

スタンダードカーブの作成
スタンダードカーブは、比色タンパク質アッセイに必要です。

• Experiment ごとに新しいスタンダードカーブが必要になります。

• スタンダードおよび未知のサンプルを同様に準備します。キットメーカーの
ガイドラインおよび推奨事項を参照してください。
– すべてのリファレンス溶液とスタンダード溶液は、サンプルを再懸濁す
るために使用されるのと同じ緩衝液、およびサンプルに追加されるのと
同じ試薬量にする必要があります。

– 最初のスタンダードはリファレンス測定です。リファレンス溶液には目
的分析物が全く含まれないようにする必要があります (リファレンス測
定は、ブランク測定と同じではありません。このアプリケーションには
両方が必要です )。

– スタンダードの濃度範囲は、アッセイのダイナミックレンジおよび未知
サンプルの予想される濃度内にしなければなりません。サンプル分析物
は、最も濃いスタンダード濃度を超えると測定できません。

• アプリケーション設定画面で、スタンダードの濃度値を入力し、スタンダー
ドとサンプルの設定 (レプリケートの数など ) を指定します。
– スタンダードカーブは [カーブタイプ ] 設定に応じて、 2 つ以上のスタン
ダードを使用して作成できます。

– ソフトウェアは 1 つのリファレンスと、最大 7 つまでのスタンダードが
設定が可能です。

– スタンダードの濃度値は任意の順序で入力できますが、スタンダードは
入力された順序で測定されなければなりません。ただし、スタンダード
測定の適切な方法は、最も低い濃度から最も高い濃度へと測定されるよ
う定めています。



タンパク質 BCA 法測定

Thermo Scientific NanoDrop ユーザー ガイド 99

• タンパク質 Pierce 660 法アッセイを除く、すべての比色アッセイは、脱イオ
ン水 (DI H2O) をブランクに使用します。タンパク質 Pierce 660 法アッセイ 
の場合、リファレンス溶液を使用してブランクにします (以下を参照してく
ださい )。

• サンプル測定を始める前に、リファレンスとすべてのスタンダードを測定し
ます (最初のサンプルの測定をしてからは、スタンダードカーブに対する変
更はできません )。

スタンダードを測定する際には、サンプルの測定画面に似た測定画面が表示
されます。

リファレンス濃
度と吸光度値

スタンダード濃
度と吸光度値

画面を左にスワイプし、スタ
ンダードカーブを表示します。

メニュー : タップ
して開きます。

サンプル行の長押し
で測定の詳細が表示
されます。



タンパク質 BCA 法測定

100 NanoDrop ユーザー ガイド Thermo Scientific

画面を左にスワイプし、作成したスタンダードカーブを確認します。以下に
例を示します。

R2 値は、スタンダードカーブがスタンダードデータポイントにどの程度よく
適合しているのかを示します (1.0 は完全適合であり、全ての点がちょうど
カーブ上にあります )。

画面を左にスワイプすると、
スタンダードのデータ表が表
示できます。

カーブタイプ設定 R2 値 (1.0 は完全適合に相当する )

スタンダードのデータポ
イントは白丸で示されま
す。

スタンダー
ドカーブ サンプル行の長押

しで測定の詳細が
表示されます。
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画面を左にスワイプし、スタンダードのデータ表を確認します。以下に例を
示します。

前のいずれかの画面で行を長押しし、個々のスタンダードに関する詳細を表
示します。以下に例を示します。

サンプル行の長押し
で測定の詳細が表示
されます。

タップしてこ
の測定を削除
する
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選択したカーブタイプについて最小限のスタンダードが測定されたら、以下
のようなメッセージが表示されます。

[さらに多くのスタンダードをロード ]:  スタンダードの濃度値を追加または
編集できる設定画面に戻り、スタンダードを測定します。

[サンプルを測定 ]: サンプル測定画面に進みます。測定画面では、スタン
ダードを編集することはできません。

• 最初のサンプル測定の前であれば、いつでもスタンダードを追加、編集、ま
たは削除できます。

スタンダードの追加
– スタンダード測定画面から、  > [[アプリケーション名 ] 設定 ] をタッ
プします。

– 次の空の [濃度 ] 入力フィールドをタップし、新しいスタンダードの濃度
値を入力します。

– [完了 ] をタップします。

スタンダードの編集
– スタンダード測定画面から、  > [[アプリケーション名 ] 設定 ] をタッ
プします。

– [濃度 ] 入力フィールドをタップし、濃度値を編集します。
– [完了 ] をタップします。

スタンダードの削除
– スタンダード測定画面、スタンダードカーブ画面、またはスタンダード
データ表から、行を長押しして [スタンダードの詳細 ] ボックスを表示し
ます。

–  をタップします。 

そのスタンダードは、測定画面上の表に表示されなくなり、その濃度値は設
定画面上に表示されなくなります。

注記  この方法を使って、リファレンス測定を削除できます。ただし、そ
の後直ちに、新しいリファレンスが測定されなければなりません。
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• 選択したカーブタイプについて最小限のスタンダードが測定された後で、[無
効なカーブ ] というメッセージが [有効なカーブ ] に変わります (追加のスタ
ンダードが定義されているのに、測定されていない場合にもこの状態になり
ます )。入力したすべてのスタンダードが測定された後に、[無効なカーブ ] 
メッセージが引き続き表示される場合は、以下のことを試します。
– 別のカーブタイプの選択
– 正しいスタンダード物質を使用したスタンダードの測定

有効なカーブ指標 :これは、選択したカーブタイプに対して必要な最小限の
ポイントが定められたことの指標でしかありません。カーブの完全性を確認
するものではありません。たとえば、予想されるアッセイ濃度範囲を含める
ために、追加のスタンダードが必要とされる場合があります。

タンパク質 BCA 法スタンダードおよびサンプルの測定方法

始める前に ...

NanoDrop One 機器で測定値を取る前に、機器のアームを上げて、上側および下
側の台座を清掃します。少なくとも、台座を新しいラボ用雑巾で拭きます。詳細
については、「台座の清掃」を参照してください。

通知    

• 液体が機器に流れ込むと、永久的な損傷が引き起こされる場合があるた
め、噴射器またはスプレーボトルを機器の上またはその近くで使用しな
いでください。

• 台座でフッ化水素酸 (HF) を使用しないでください。フッ化物イオンは石
英光ファイバーケーブルに永久的な損傷を与えます。

 タンパク質 BCA 法スタンダードおよびサンプルの測定方法
1. ホーム画面から [タンパク質 ] タブを選択し、[タンパク質 BCA 法 ] をタッ
プします。

2. カーブタイプおよび各スタンダードのレプリケートの数を指定し、各スタ
ンダードの濃度を入力します。

ヒント :このアッセイでは、[カーブタイプ ] を [線形 ] に設定することをお
奨めします。

3. ブランクを測定します。
– 2 μL の脱イオン水をピペットで取り、下側の台座にアプライし、アーム
を下げるか、または脱イオン水の入ったブランクキュベットをキュベッ
トホルダーに挿入します。



タンパク質 BCA 法測定

104 NanoDrop ユーザー ガイド Thermo Scientific

ヒント :キュベットを使用する場合、必ず機器の光路とキュベット光路
を合せてください。

– [ブランク ] をタップし、測定が完了するまで待ちます。
– アームを上げ、新しいラボ用雑巾で両方の台座を清掃するか、キュベッ
トを取り外します。

4. リファレンススタンダードの測定 :
– リファレンス溶液 2 μL をピペットで取り、台座に滴下するか、または
リファレンスキュベットを挿入します (リファレンス溶液にはスタン
ダードタンパク質ストックが全く含まれないようにする必要がありま
す。詳細については、「スタンダードカーブとの連携」を参照してくだ
さい )。

– アームを下げて測定を開始します (または自動測定がオフになっている
場合、[測定 ] をタップします )。

– アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清掃するか、キュベットを取
り外します。

– レプリケート設定が 1 より大きくなっている場合、測定を繰り返しま
す。

5. 残りのスタンダードを測定します。
– 2 μL のスタンダード 1 をピペットで取り、台座に滴下するか、またはス
タンダード 1 キュベットを挿入します。

– アームを下げて測定を開始します (または自動測定がオフになっている
場合、[測定 ] をタップします )。

– アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清掃するか、キュベットを取
り外します。

– レプリケート設定が 1 より大きくなっている場合、測定を繰り返しま
す。

– 各追加のスタンダードについて上述のサブステップを繰り返します (指
定した数のスタンダードとレプリケートが測定されたとき、より多くの
スタンダードをロードするか、またはサンプルの測定を開始するかを尋
ねるメッセージが表示されます )。

– スタンダードの測定を終えたら、[完了 ] をタップします (スタンダー
ドカーブを表示するには、左にスワイプします )。

6. サンプルを測定します。
– 2 μL のサンプル 1 をピペットで取り、台座に滴下するか、またはサンプ
ル 1 キュベットを挿入します。

– アームを下げて測定を開始します (または自動測定がオフになっている
場合、[測定 ] をタップします )。

– アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清掃するか、キュベットを取
り外します。

– レプリケート設定が 1 より大きくなっている場合、測定を繰り返しま
す。

7. サンプルの測定を終えたら、[実験終了 ] をタップします。
8. アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清掃するか、サンプルキュベッ
トを取り外します。
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関連トピック

• タンパク質測定の適切な方法

• マイクロボリュームサンプルの測定

• キュベットを使用したサンプルの測定

• サンプルとブランクの準備

• 基本操作

タンパク質 BCA 法測定結果

タンパク質 BCA 法測定画面 (データビューアーから表示 )

測定された各サンプルおよびスタンダードについて、このアプリケーションは可
視吸光度スペクトルと結果の概要を表示します。測定画面から左にスワイプする
ことにより (または、以下に示されているデータビューアーで )、スタンダード
カーブを利用することもできます。
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行をタップして
サンプルを選択
し、スペクトル
を表示します。
複数の行をタッ
プして選択する
と最大 5 つのス
ペクトルをオー
バーレイ表示し
ます。サンプル
行の長押しで測
定の詳細が表示
されます。

タブを上下する
ことで、表示す
るサンプルデー
タを増やしたり
減らしたりでき
ます。

画面を左にスワイプ
してスタンダード
カーブを表示します。

ピンチとズームでスケールが
調整できます。ダブルタップ
でリセットします。

可視スペクトル

オプションのメニュー : 
タップして開きます。

タンパク
質濃度

562 nm での
吸光度

注記   

• ベースライン補正は 750 nm で実行されます (750 nm での吸光度値は、サ
ンプルスペクトル内のすべての波長での吸光度値から差し引かれます )。

• マイクロボリューム吸光度測定値および非標準キュベットで取られた測
定値は、10.0 mm 光路長相当に正規化されます。
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タンパク質 BCA 法スタンダードカーブ画面
スタンダードカーブ画面では、選択したサンプルの測定されたスタンダード、算
出されたスタンダードカーブ、および測定された吸光度と算出された濃度の関係
が図示されます。横線は、Y 軸上のサンプル吸光度値をスタンダードカーブにつ
なげます。縦線は、その点を X 軸上のサンプル濃度値につなげます。

R2 値は、スタンダードカーブがスタンダードデータポイントにどの程度よく適
合しているのかを示します (1.0 は完全適合です。つまり、全ての点がちょうど
カーブ上にあります )。

行をタップして
サンプルを選択
し、グラフを表
示します。複数
の行をタップし
て選択すると最
大 5 つの吸光度
/濃度をオー
バーレイ表示し
ます。サンプル
行の長押しで測
定の詳細が表示
されます。

タブを上下する
ことで、表示す
るサンプルデー
タを増やしたり
減らしたりでき
ます。

ピンチとズームでスケールが
調整できます。ダブルタップ
でリセットします。

スタンダー
ドカーブ

オプションの
メニュー : 
タップして開
きます。

選択したサンプルの
タンパク質濃度

562 nm での
吸光度

ページ制御 : 画面を左右にスワイプ
し、次の画面や前の画面を表示しま
す。

カーブタイプ
R2 値 (1.0 は完全
適合に相当する )

赤い四角はサンプルの
データポイントを示し
ています

白丸はスタンダード
のデータポイントを
示しています

選択した
サンプル
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タンパク質 BCA 法結果画面
毎回の測定後に表示される初期画面およびスタンダード画面 (前の図を参照 ) に
は、報告される値の概要を表示されます。報告される値をすべて表示するには、
サンプル行を押したままにします。次に例を示します。

関連トピック

• 基本操作

• タンパク質 A280 計算

サンプル名 : タップ
して編集します。

サンプリ
ング方法

測定され
た日時
タンパク質
濃度
562 nm での
吸光度

ベースライ
ン補正波長

ベースライン
補正吸光度
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タンパク質 BCA 法測定の設定
タンパク質 BCA 法設定を表示するには、タンパク質 BCA 法測定画面から、  
> [タンパク質 BCA 法設定 ] をタップします。

関連トピック

• 機器設定

注記  アプリケーション測定画面の上部にあるリストボックスを変更すること
により、スタンダードを測定する際にカーブタイプ設定を編集できます。ア
プリケーション設定画面からスタンダードの濃度値を編集できます。最初の
サンプルの測定後は、これらの設定を変更できません。

設定 説明

カーブタイプ スタンダード濃度値からスタンダードカーブを作成するために使用される方程式
のタイプを指定します。利用可能なオプション :

• 線形（一次式）:すべての測定されたスタンダードにわたって線形最小二乗
線を引きます (リファレンス測定と少なくとも 1 つのスタンダードが必要で
す )。

• 補間 :一連の直線を引いてすべての測定されたスタンダードをつなげます 
(リファレンス測定と少なくとも 1 つのスタンダードが必要です )。

• 二次多項式 :すべての測定されたスタンダードを使用して二次最小二乗多項
式を表します (リファレンス測定と少なくとも 2 つのスタンダードが必要で
す )。

• 三次多項式 :すべての測定されたスタンダードを使用して三次最小二乗多項
式を表します (リファレンス測定と少なくとも 3 つのスタンダードが必要で
す )。

レプリケート 関連付けられている濃度値を生成するためにまとめて平均値を求められる、リ
ファレンスまたは同じスタンダードあるいはサンプルの測定数を入力します。

注 :最初のスタンダードの測定後には、レプリケート設定を変更できません。

スタンダード 各スタンダードの実際の濃度値を入力します。

注 :濃度値は任意の順序で入力できますが、スタンダードは、入力された順序で
測定されなければなりません。
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タンパク質 Bradford 法測定

総タンパク質濃度の測定
タンパク質 Bradford 法アッセイは、未精製のタンパク質サンプル中の総タンパク
質濃度を測定するために、比色検出試薬として Coomassie ブルー色素を使用しま
す。このアプリケーションは、280 nm または 205 nm で直接のタンパク質測定値
を除外する、200 nm ～ 280 nm の範囲の有意な吸光度を示す成分の存在下で、よ
り低い検出感度またはタンパク質を必要とする希釈タンパク質溶液を測定するた
めに役立ちます。このアプリケーションは、595 nm で吸光度を測定し、スタン
ダードカーブを使用してタンパク質濃度を算出します。詳細については、「スタ
ンダードカーブの作成」を参照してください。シングルポイントベースライン補
正が適用されます。

タンパク質 Bradford 法アッセイ理論
タンパク質 Bradford 法アッセイは、Coomassie ブルー色素のタンパク質誘導吸光
度シフトを利用して、総タンパク質濃度を測定します。結合タンパク質色素複合
体は、595 nm で測定され、750 nm で吸光度値を使用してベースライン補正され
ます。Coomassie ブルー色素、アルコール、界面活性剤を含む安定化試薬混合物
のキットは、販売代理店から入手できます。

Coomassie ブルー色素比色検出
試薬を使用して、未精製のタン
パク質サンプルの総タンパク質
濃度を測定します。

総タンパク質の測定

測定結果

設定

検出限界
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タンパク質 Bradford 法アッセイにより信頼性を最大限にする方法

• 素早く作業を行い、準備したスタンダードまたはサンプルを必要以上に長い
間置いておかないでください。Coomassie 色素 -色素および Coomassie 色素 -
タンパク質アグリゲートは、成長時間の増加につれて粒子を形成する場合が
あります。これは吸光度測定値の大きな変動の原因になります。

• 測定ごとに新しく調製したスタンダードとサンプルを 3 回繰り返し測定しま
す。台座測定の場合、595 nm での全体の被分析物 (タンパク質 -色素 ) 信号
は、台座の 1.0 mm 光路長、Coomassie 色素濃度、および酸 pH が原因で、
~0 ～ 0.150A に限定されます。

タンパク質アッセイキットとプロトコル
NanoDrop One 機器の最新のキットおよびプロトコルについては、NanoDrop Web 
サイトを参照してください。すべてのスタンダードおよびサンプル (未知 ) につ
いては、アッセイキット製造業者の推奨事項に従ってください。それぞれがアッ
セイ全体を通じて同じタイミングと温度になるようにします。

スタンダードカーブを発生させるためのタンパク質スタンダードも、キット製造
業者により提供される場合があります。NanoDrop One 台座は、従来のキュベッ
トベースの分光光度計よりも高いタンパク質濃度を測定できるため、製造業者に
より提供されたものよりも高い濃度で、独自のタンパク質スタンダードを提供す
ることが必要になる可能性があります。たとえば、追加のスタンダードは、必ず
スタンダードカーブがアッセイのダイナミックレンジおよび未知のサンプルの予
想される範囲に対応するようにする必要があります。

注記  NanoDrop OneC モデル機器をお使いの場合、キュベットオプション
を使用すると、より高い吸光度信号が得られます。
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タンパク質 Bradford 法スタンダードおよびサンプルの測定方法

始める前に ...

NanoDrop One 機器で測定値を取る前に、機器のアームを上げて、上側および下
側の台座を清掃します。少なくとも、台座を新しいラボ用雑巾で拭きます。詳細
については、「台座の清掃」を参照してください。

通知    

• 液体が機器に流れ込むと、永久的な損傷が引き起こされる場合があるた
め、噴射器またはスプレーボトルを機器の上またはその近くで使用しな
いでください。

• 台座でフッ化水素酸 (HF) を使用しないでください。フッ化物イオンは石
英光ファイバーケーブルに永久的な損傷を与えます。

 タンパク質 Bradford 法スタンダードおよびサンプルの測定方法
1. ホーム画面から [タンパク質 ] タブを選択し、[タンパク質 Bradford 法 ] を
タップします。

2. カーブタイプおよび各スタンダードのレプリケートの数を指定し、各スタ
ンダードの濃度を入力します。

ヒント :このアッセイでは、[カーブタイプ ] を [二次多項式 ] に設定し、
[レプリケート ] を [3] に設定します。

3. ブランクを測定します。
– 2 μL の脱イオン水をピペットで取り、下側の台座にアプライし、アーム
を下げるか、または脱イオン水の入ったブランクキュベットをキュベッ
トホルダーに挿入します。
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ヒント :キュベットを使用する場合、必ず機器の光路とキュベット光路
を合せてください。

– [ブランク ] をタップし、測定が完了するまで待ちます。
– アームを上げ、新しいラボ用雑巾で両方の台座を清掃するか、キュベッ
トを取り外します。

4. リファレンススタンダードの測定 :
– リファレンス溶液 2 μL をピペットで取り、台座に滴下するか、または
リファレンスキュベットを挿入します (リファレンス溶液にはスタン
ダードタンパク質ストックが全く含まれないようにする必要がありま
す。詳細については、「スタンダードカーブとの連携」を参照してくだ
さい )。

– アームを下げて測定を開始します (または自動測定がオフになっている
場合、[測定 ] をタップします )。

– アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清掃するか、キュベットを取
り外します。

– レプリケート設定が 1 より大きくなっている場合、測定を繰り返しま
す。

5. 残りのスタンダードを測定します。
– 2 μL のスタンダード 1 をピペットで取り、台座に滴下するか、またはス
タンダード 1 キュベットを挿入します。

– アームを下げて測定を開始します (または自動測定がオフになっている
場合、[測定 ] をタップします )。

– アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清掃するか、キュベットを取
り外します。

– レプリケート設定が 1 より大きくなっている場合、測定を繰り返しま
す。

– 各追加のスタンダードについて上述のサブステップを繰り返します (指
定した数のスタンダードとレプリケートが測定されたとき、より多くの
スタンダードをロードするか、またはサンプルの測定を開始するかを尋
ねるメッセージが表示されます )。

– スタンダードの測定を終えたら、[完了 ] をタップします (スタンダー
ドカーブを表示するには、左にスワイプします )。

6. サンプルを測定します。
– 2 μL のサンプル 1 をピペットで取り、台座に滴下するか、またはサンプ
ル 1 キュベットを挿入します。

– アームを下げて測定を開始します (または自動測定がオフになっている
場合、[測定 ] をタップします )。

– アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清掃するか、キュベットを取
り外します。

– レプリケート設定が 1 より大きくなっている場合、測定を繰り返しま
す。

7. サンプルの測定を終えたら、[実験終了 ] をタップします。
8. アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清掃するか、サンプルキュベッ
トを取り外します。
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関連トピック

• スタンダードカーブの作成

• タンパク質測定の適切な方法

• マイクロボリュームサンプルの測定

• キュベットを使用したサンプルの測定

• サンプルとブランクの準備

• 基本操作

タンパク質 Bradford 法測定結果

タンパク質 Bradford 法測定画面 (データビューアーから表
示 )

測定された各サンプルおよびスタンダードについて、このアプリケーションは可
視吸光度スペクトルと結果の概要を表示します。測定画面から左にスワイプする
ことにより (または、以下に示されているデータビューアーで )、スタンダード
カーブを利用することもできます。
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行をタップして
サンプルを選択
し、スペクトル
を表示します。
複数の行をタッ
プして選択する
と最大 5 つのス
ペクトルをオー
バーレイ表示し
ます。サンプル
行の長押しで測
定の詳細が表示
されます。

タブを上下する
ことで、表示す
るサンプルデー
タを増やしたり
減らしたりでき
ます。

画面を左にスワイプ
してスタンダード
カーブを表示します。

ピンチとズームでスケールが
調整できます。ダブルタップ
でリセットします。

可視スペク
トル

オプションのメニュー : 
タップして開きます。 タンパク質濃度

595 nm での
吸光度

注記   

• ベースライン補正は 750 nm で実行されます (750 nm での吸光度値は、サ
ンプルスペクトル内のすべての波長での吸光度値から差し引かれます )。

• マイクロボリューム吸光度測定値および非標準キュベットで取られた測
定値は、10.0 mm 光路長相当に正規化されます。
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タンパク質 Bradford 法スタンダードカーブ画面
スタンダードカーブ画面では、選択したサンプルの測定されたスタンダード、算
出されたスタンダードカーブ、および測定された吸光度と算出された濃度の関係
が図示されます。横線は、Y 軸上のサンプル吸光度値をスタンダードカーブにつ
なげます。縦線は、その点を X 軸上のサンプル濃度値につなげます。

R2 値は、スタンダードカーブがスタンダードデータ点にどの程度よく適合して
いるのかを示します (1.0 は完全適合です。つまり、全ての点がちょうどカーブ
上にあります )。

行をタップして
サンプルを選択
し、グラフを表
示します。複数
の行をタップし
て選択すると最
大 5 つの吸光度
/濃度をオー
バーレイ表示し
ます。サンプル
行の長押しで測
定の詳細が表示
されます。

タブを上下する
ことで、表示す
るサンプルデー
タを増やしたり
減らしたりでき
ます。

ピンチとズームでスケールが
調整できます。ダブルタップ
でリセットします。

スタンダー
ドカーブ

オプションのメ
ニュー : 
タップして開き
ます。

選択したサンプルの
タンパク質濃度

595 nm での
吸光度

ページ制御 : 画面を左右にスワイプ
し、次の画面や前の画面を表示しま
す。

カーブタイプ
R2 値 (1.0 は完全
適合に相当する )

赤い四角はサンプルのデー
タポイントを示しています

白丸はスタンダード
のデータポイントを
示しています

選択したサンプル
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タンパク質 Bradford 法結果画面
毎回の測定後に表示される初期画面およびスタンダード画面 (前の図を参照 ) に
は、報告される値の概要を表示されます。報告される値をすべて表示するには、
サンプル行を押したままにします。次に例を示します。

関連トピック

• スタンダードカーブ例

• 基本操作

• タンパク質 A280 計算

注記   

• ベースライン補正は 750 nm で実行されます (750 nm での吸光度値は、サ
ンプルスペクトル内のすべての波長での吸光度値から差し引かれます )。

• マイクロボリューム吸光度測定値および非標準キュベットで取られた測
定値は、10.0 mm 光路長相当に正規化されます。

サンプル名 : タップ
して編集します。

サンプリ
ング方法

測定され
た日時
タンパク質
濃度
595 nm での
吸光度

ベースライ
ン補正波長

ベースライン
補正吸光度
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タンパク質 Bradford 法測定の設定
タンパク質 Bradford 法設定を表示するには、タンパク質 Bradford 法測定画面か
ら、  > [タンパク質 Bradford 法設定 ] をタップします。

注記  アプリケーション測定画面の上部にあるリストボックスを変更すること
により、スタンダードを測定する際にカーブタイプ設定を編集できます。ア
プリケーション設定画面からスタンダードの濃度値を編集できます。最初の
サンプルの測定後は、これらの設定を変更できません。

設定 説明

カーブタイプ スタンダード濃度値からスタンダードカーブを作成するために使用される方程式
のタイプを指定します。利用可能なオプション :

• 線形（一次式）:すべての測定されたスタンダードにわたって線形最小二乗
線を引きます (リファレンス測定と少なくとも 1 つのスタンダードが必要で
す )。

• 補間 :一連の直線を引いてすべての測定されたスタンダードをつなげます 
(リファレンス測定と少なくとも 1 つのスタンダードが必要です )。

• 二次多項式 :すべての測定されたスタンダードを使用して二次最小二乗多項
式を表します (リファレンス測定と少なくとも 2 つのスタンダードが必要で
す )。

• 三次多項式 :すべての測定されたスタンダードを使用して三次最小二乗多項
式を表します (リファレンス測定と少なくとも 3 つのスタンダードが必要で
す )。

レプリケート 関連付けられている濃度値を生成するためにまとめて平均値を求められる、リ
ファレンスまたは同じスタンダードあるいはサンプルの測定数を入力します。

注 :最初のスタンダードの測定後には、レプリケート設定を変更できません。

スタンダード 各スタンダードの実際の濃度値を入力します。

注 :濃度値は任意の順序で入力できますが、スタンダードは、入力された順序で
測定されなければなりません。
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関連トピック

• 機器設定
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タンパク質 Lowry 法測定

総タンパク質濃度の測定
タンパク質 Lowry 法アッセイは、未精製のタンパク質サンプル中の総タンパク質
濃度を測定するために、比色検出試薬として Folin-Ciocalteu を使用します。この
アプリケーションは、200 nm ～ 280 nm の範囲の有意な吸光度を示す成分の存在
下で、希釈タンパク質溶液またはタンパク質を測定するための他の比色アプリ
ケーションに代わるものです。このアプリケーションは、650 nm で吸光度を測
定し、スタンダードカーブを使用してタンパク質濃度を算出します。詳細につい
ては、「スタンダードカーブの作成」を参照してください。シングルポイント
ベースライン補正が適用されます。

タンパク質 Lowry 法アッセイの理論
タンパク質 Lowry 法アッセイは、アルカリ性溶液中の硫酸銅とタンパク質の反応
により、四座銅 -タンパク質複合体の生成を含みます。Folin-Ciocalteu 試薬は、
キレート化された銅複合体に比例して減少します。反応生成物はブルーの水溶液
で、650 nm で測定され、405 nm で吸光度値を使用してベースライン補正されま
す。Folin-Ciocalteu 試薬および CuSO4 のキットは、販売代理店から入手できま
す。

Folin-Ciocalteu 比色検出試薬を
使用して、未精製のタンパク質
サンプルの総タンパク質濃度を
測定します。

総タンパク質の測定

測定結果

設定

検出限界
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タンパク質アッセイキットとプロトコル
すべてのスタンダードおよびサンプル (未知 ) については、アッセイキットメー
カーの推奨事項に従ってください。それぞれの反応時間や温度はアッセイ全体を
通じて同じ条件にしてください。

タンパク質 Lowry 法スタンダードおよびサンプルの測定方法

始める前に ...

NanoDrop One 機器で測定値を取る前に、機器のアームを上げて、上側および下
側の台座を清掃します。少なくとも、台座を新しいラボ用雑巾で拭きます。詳細
については、「台座の清掃」を参照してください。

通知    

• 液体が機器に流れ込むと、永久的な損傷が引き起こされる場合があるた
め、噴射器またはスプレーボトルを機器の上またはその近くで使用しな
いでください。

• 台座でフッ化水素酸 (HF) を使用しないでください。フッ化物イオンは石
英光ファイバーケーブルに永久的な損傷を与えます。

 タンパク質 Lowry 法スタンダードおよびサンプルの測定方法
1. ホーム画面から [タンパク質 ] タブを選択し、[タンパク質 Lowry 法 ] を
タップします。

2. カーブタイプおよび各スタンダードのレプリケートの数を指定し、各スタ
ンダードの濃度を入力します。

ヒント :このアッセイでは、[カーブタイプ ] を [二次多項式 ] に設定するこ
とをお奨めします。

3. ブランクを測定します。
– 2 μL の脱イオン水をピペットで取り、下側の台座にアプライし、アーム
を下げるか、または脱イオン水の入ったブランクキュベットをキュベッ
トホルダーに挿入します。
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ヒント :キュベットを使用する場合、必ず機器の光路とキュベット光路
を合せてください。

– [ブランク ] をタップし、測定が完了するまで待ちます。
– アームを上げ、新しいラボ用雑巾で両方の台座を清掃するか、キュベッ
トを取り外します。

4. リファレンススタンダードの測定 :
– リファレンス溶液 2 μL をピペットで取り、台座に滴下するか、または
リファレンスキュベットを挿入します (リファレンス溶液にはスタン
ダードタンパク質ストックが全く含まれないようにする必要がありま
す。詳細については、「スタンダードカーブとの連携」を参照してくだ
さい )。

– アームを下げて測定を開始します (または自動測定がオフになっている
場合、[測定 ] をタップします )。

– アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清掃するか、キュベットを取
り外します。

– レプリケート設定が 1 より大きくなっている場合、測定を繰り返しま
す。

5. 残りのスタンダードを測定します。
– 2 μL のスタンダード 1 をピペットで取り、台座に滴下するか、またはス
タンダード 1 キュベットを挿入します。

– アームを下げて測定を開始します (または自動測定がオフになっている
場合、[測定 ] をタップします )。

– アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清掃するか、キュベットを取
り外します。

– レプリケート設定が 1 より大きくなっている場合、測定を繰り返しま
す。

– 各追加のスタンダードについて上述のサブステップを繰り返します (指
定した数のスタンダードとレプリケートが測定されたとき、より多くの
スタンダードをロードするか、またはサンプルの測定を開始するかを尋
ねるメッセージが表示されます )。

– スタンダードの測定を終えたら、[完了 ] をタップします (スタンダー
ドカーブを表示するには、左にスワイプします )。

6. サンプルを測定します。
– 2 μL のサンプル 1 をピペットで取り、台座に滴下するか、またはサンプ
ル 1 キュベットを挿入します。

– アームを下げて測定を開始します (または自動測定がオフになっている
場合、[測定 ] をタップします )。

– アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清掃するか、キュベットを取
り外します。

– レプリケート設定が 1 より大きくなっている場合、測定を繰り返しま
す。

7. サンプルの測定を終えたら、[実験終了 ] をタップします。
8. アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清掃するか、サンプルキュベッ
トを取り外します。
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関連トピック

• スタンダードカーブの作成

• タンパク質測定の適切な方法

• マイクロボリュームサンプルの測定

• キュベットを使用したサンプルの測定

• サンプルとブランクの準備

• 基本操作

タンパク質 Lowry 法測定結果

タンパク質 Lowry 法測定画面 (データビューアーから表示 )

測定された各サンプルおよびスタンダードについて、このアプリケーションは可
視吸光度スペクトルと結果の概要を表示します。測定画面から左にスワイプする
ことにより (または、以下に示されているデータビューアーで )、スタンダード
カーブを利用することもできます。
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行をタップして
サンプルを選択
し、スペクトル
を表示します。
複数の行をタッ
プして選択する
と最大 5 つのス
ペクトルをオー
バーレイ表示し
ます。サンプル
行の長押しで測
定の詳細が表示
されます。

タブを上下
することで、表示するサ
ンプルデータを増やした
り減らしたりできます。

画面を左にスワイプ
してスタンダード
カーブを表示します。

ピンチとズームでスケールが
調整できます。ダブルタップ
でリセットします。

可視スペクトル

オプションのメニュー : 
タップして開きます。 タンパク質濃度

650 nm での
吸光度

注記  

• ベースライン補正は 405 nm で実行されます (405 nm での吸光度値は、サ
ンプルスペクトル内のすべての波長での吸光度値から差し引かれます )。

• マイクロボリューム吸光度測定値および光路長の短い (10mm 以外の ) 
キュベットでの測定値は、10.0mm 光路長相当に換算されます。
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タンパク質 Lowry 法スタンダードカーブ画面
スタンダードカーブ画面では、選択したサンプルの測定されたスタンダード、算
出されたスタンダードカーブ、および測定された吸光度と算出された濃度の関係
が図示されます。横線は、Y 軸上のサンプル吸光度値をスタンダードカーブにつ
なげます。縦線は、その点を X 軸上のサンプル濃度値につなげます。

R2 値は、スタンダードカーブがスタンダードデータ点にどの程度よく適合して
いるのかを示します (1.0 は完全適合です。つまり、全ての点がちょうどカーブ
上にあります )。

行をタップして
サンプルを選択
し、グラフを表
示します。複数
の行をタップし
て選択すると最
大 5 つの吸光度
/濃度をオー
バーレイ表示し
ます。サンプル
行の長押しで測
定の詳細が表示
されます。

タブを上下する
ことで、表示す
るサンプルデー
タを増やしたり
減らしたりでき
ます。

ピンチとズームでスケールが
調整できます。ダブルタップ
でリセットします。

スタンダードカーブ

オプションのメ
ニュー : 
タップして開き
ます。

選択したサンプルの
タンパク質濃度

650 nm での
吸光度

ページ制御 : 画面を左右にスワイプ
し、次の画面や前の画面を表示しま
す。

カーブタイプ
R2 値 (1.0 は完全
適合に相当する )

赤い四角はサンプルの
データポイントを示し
ています

白丸はスタンダード
のデータポイントを
示しています

選択した
サンプル
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タンパク質 Lowry 法結果画面
毎回の測定後に表示される初期画面およびスタンダード画面 (前の図を参照 ) に
は、報告される値の概要を表示されます。報告される値をすべて表示するには、
サンプル行を押したままにします。次に例を示します。

関連トピック

• スタンダードカーブ例

• 基本操作

サンプル名 : タップ
して編集します。

サンプリ
ング方法

測定され
た日時
タンパク質
濃度
650 nm での
吸光度

ベースライ
ン補正波長

ベースライン
補正吸光度



タンパク質 Lowry 法測定

128 NanoDrop ユーザー ガイド Thermo Scientific

タンパク質 Lowry 法測定の設定
タンパク質 Lowry 法設定を表示するには、タンパク質 Lowry 法測定画面から、

 > [タンパク質 Lowry 法設定 ] をタップします。

関連トピック

• 機器設定

注記  アプリケーション測定画面の上部にあるリストボックスを変更すること
により、スタンダードを測定する際にカーブタイプ設定を編集できます。ア
プリケーション設定画面からスタンダードの濃度値を編集できます。最初の
サンプルの測定後は、これらの設定を変更できません。

設定 説明

カーブタイプ スタンダード濃度値からスタンダードカーブを作成するために使用される方程式
のタイプを指定します。利用可能なオプション :

• 線形（一次式）:すべての測定されたスタンダードにわたって線形最小二乗
線を引きます (リファレンス測定と少なくとも 1 つのスタンダードが必要で
す )。

• 補間 :一連の直線を引いてすべての測定されたスタンダードをつなげます 
(リファレンス測定と少なくとも 1 つのスタンダードが必要です )。

• 二次多項式 :すべての測定されたスタンダードを使用して二次最小二乗多項
式を表します (リファレンス測定と少なくとも 2 つのスタンダードが必要で
す )。

• 三次多項式 :すべての測定されたスタンダードを使用して三次最小二乗多項
式を表します (リファレンス測定と少なくとも 3 つのスタンダードが必要で
す )。

レプリケート 関連付けられている濃度値を生成するためにまとめて平均値を求められる、リ
ファレンスまたは同じスタンダードあるいはサンプルの測定数を入力します。

注 :最初のスタンダードの測定後には、レプリケート設定を変更できません。

スタンダード 各スタンダードの実際の濃度値を入力します。

注 :濃度値は任意の順序で入力できますが、スタンダードは、入力された順序で
測定されなければなりません。
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タンパク質 Pierce 660 法測定

総タンパク質濃度の測定
タンパク質 Pierce 660 法アッセイは、未精製のタンパク質サンプル中の総タンパ
ク質濃度を測定するために、比色検出試薬として特許タンパク質結合物質を使用
します。このアプリケーションは、高濃度の界面活性剤や還元剤およびその他の
試薬の共存下でのタンパク質測定に適しています。Pierce 660 法アプリケーショ
ンは、660 nm での吸光度を測定し、タンパク質濃度を算出するためにスタン
ダードカーブを使用します (詳細については、「スタンダードカーブの作成」を
参照してください )。シングルポイントベースライン補正が適用されます。

タンパク質 Pierce 660 法アッセイの理論
タンパク質 Pierce 660 法アッセイは、660 nm で測定される色素の吸収極大の変化
を引き起こす酸性状態における、特許色素 -金属複合体のタンパク質への結合に
基づきます。色素 -金属複合体は、赤褐色で、タンパク質結合時に緑色に変化し
ます。色の変化は、タンパク質中の正電荷を帯びたアミノ酸基との相互作用によ
り、低い pH での色素の脱プロトン化により生じます。色素は、主にヒスチジ

特許の比色検出試薬を使用し
て、未精製タンパク質サンプル
の総タンパク質濃度を測定しま
す。

総タンパク質の測定

測定結果

設定

検出限界
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ン、アルギニン、リジンなどのタンパク質中の塩基性残基、そして度合いは少な
くなるものの、チロシン、トリプトファン、フェニルアラニンと相互作用しま
す。反応生成物は、660 nm で測定され、750 nm 吸光度値を使用してベースライ
ン補正されます。

アッセイによる発色は安定で、幅広いレンジでタンパク質濃度の増加に比例して
濃くなります。IDCR (Ionic Detergent Compatibility Reagent: イオン性界面活性剤適
合性試薬 ) をアッセイ試薬に追加することで、ブロモフェノールブルーの 
Laemmli SDS サンプル緩衝液を含む、高濃度のイオン性界面活性剤との共存下で
も測定を可能にします。IDCR は、十分混合することで完全に溶解し、アッセイ
に影響を及ぼしません。タンパク質結合物質のキットは、弊社またはお近くの販
売代理店から入手できます。IDCR の詳細については、キットメーカーにお問い
合わせください。

タンパク質アッセイキットとプロトコル
NanoDrop One 機器の最新のキットおよびプロトコルについては、NanoDrop Web 
サイトを参照してください。すべてのスタンダードおよびサンプル (未知 ) につ
いては、アッセイキット製造業者の推奨事項に従ってください。それぞれがアッ
セイ全体を通じて同じタイミングと温度になるようにします。

スタンダードカーブを発生させるためのタンパク質スタンダードも、キット製造
業者により提供される場合があります。NanoDrop One 台座は、従来のキュベッ
トベースの分光光度計よりも高いタンパク質濃度を測定できるため、製造業者に
より提供されたものよりも高い濃度で、独自のタンパク質スタンダードを提供す
ることが必要になる可能性があります。たとえば、追加のスタンダードは、必ず
スタンダードカーブがアッセイのダイナミックレンジおよび未知のサンプルの予
想される範囲に対応するようにする必要があります。
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タンパク質 Pierce 660 法スタンダードおよびサンプルの測定方法

始める前に ...

NanoDrop One 機器で測定値を取る前に、機器のアームを上げて、上側および下
側の台座を清掃します。少なくとも、台座を新しいラボ用雑巾で拭きます。詳細
については、「台座の清掃」を参照してください。

通知    

• 液体が機器に流れ込むと、永久的な損傷が引き起こされる場合があるた
め、噴射器またはスプレーボトルを機器の上またはその近くで使用しな
いでください。

• 台座でフッ化水素酸 (HF) を使用しないでください。フッ化物イオンは石
英光ファイバーケーブルに永久的な損傷を与えます。

 タンパク質 Pierce660 法スタンダードおよびサンプルの測定方法
1. ホーム画面から [タンパク質 ] タブを選択し、[タンパク質 Pierce 660 法 ] を
タップします。

2. カーブタイプおよび各スタンダードのレプリケートの数を指定し、各スタ
ンダードの濃度を入力します。

ヒント :このアッセイでは、[カーブタイプ ] を [線形 ] に設定することをお
奨めします。

3. ブランクを測定します。
– リファレンス溶液 2 μL をピペットで取り、下側の台座にアプライし、
アームを下げるか、またはリファレンス溶液のブランクキュベットを
キュベットホルダーに挿入します (リファレンス溶液にはスタンダード
タンパク質ストックが全く含まれないようにする必要があります。詳細
については、「スタンダードカーブの作成」を参照してください )。
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ヒント :キュベットを使用する場合、必ず機器の光路とキュベット光路
を合せてください。

– [ブランク ] をタップし、測定が完了するまで待ちます。
– アームを上げ、新しいラボ用雑巾で両方の台座を清掃するか、キュベッ
トを取り外します。

4. リファレンススタンダードの測定 :
– リファレンス溶液 2 μL をピペットで取り、台座に滴下するか、または
リファレンスキュベットを挿入します (リファレンス溶液にはスタン
ダードタンパク質ストックが全く含まれないようにする必要がありま
す。詳細については、「スタンダードカーブとの連携」を参照してくだ
さい )。

– アームを下げて測定を開始します (または自動測定がオフになっている
場合、[測定 ] をタップします )。

– アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清掃するか、キュベットを取
り外します。

– レプリケート設定が 1 より大きくなっている場合、測定を繰り返しま
す。

5. 残りのスタンダードを測定します。
– 2 μL のスタンダード 1 をピペットで取り、台座に滴下するか、またはス
タンダード 1 キュベットを挿入します。

– アームを下げて測定を開始します (または自動測定がオフになっている
場合、[測定 ] をタップします )。

– アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清掃するか、キュベットを取
り外します。

– レプリケート設定が 1 より大きくなっている場合、測定を繰り返しま
す。

– 各追加のスタンダードについて上述のサブステップを繰り返します (指
定した数のスタンダードとレプリケートが測定されたとき、より多くの
スタンダードをロードするか、またはサンプルの測定を開始するかを尋
ねるメッセージが表示されます )。

– スタンダードの測定を終えたら、[完了 ] をタップします (スタンダー
ドカーブを表示するには、左にスワイプします )。

6. サンプルを測定します。
– 2 μL のサンプル 1 をピペットで取り、台座に滴下するか、またはサンプ
ル 1 キュベットを挿入します。

– アームを下げて測定を開始します (または自動測定がオフになっている
場合、[測定 ] をタップします )。

– アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清掃するか、キュベットを取
り外します。

– レプリケート設定が 1 より大きくなっている場合、測定を繰り返しま
す。

7. サンプルの測定を終えたら、[実験終了 ] をタップします。
8. アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清掃するか、サンプルキュベッ
トを取り外します。
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関連トピック

• スタンダードカーブの作成

• タンパク質測定の適切な方法

• マイクロボリュームサンプルの測定

• キュベットを使用したサンプルの測定

• サンプルとブランクの準備

• 基本操作

タンパク質 Pierce 660 法測定結果

タンパク質 Pierce 660 法測定画面 (データビューアーから表
示 )

測定された各サンプルおよびスタンダードについて、このアプリケーションは可
視吸光度スペクトルと結果の概要を表示します。測定画面から左にスワイプする
ことにより (または、以下に示されているデータビューアーで )、スタンダード
カーブを利用することもできます。
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行をタップして
サンプルを選択
し、スペクトル
を表示します。
複数の行をタッ
プして選択する
と最大 5 つのス
ペクトルをオー
バーレイ表示し
ます。サンプル
行の長押しで測
定の詳細が表示
されます。

タブを上下することで、
表示するサンプルデータ
を増やしたり減らしたり
できます。

画面を左にスワイプ
してスタンダード
カーブを表示します。

ピンチとズームでスケールが
調整できます。ダブルタップ
でリセットします。

可視スペ
クトル

オプションのメニュー: 
タップして開きます。 タンパク質濃度

660 nm での
吸光度

注記   

• ベースライン補正は 750 nm で実行されます (750 nm での吸光度値は、サ
ンプルスペクトル内のすべての波長での吸光度値から差し引かれます )。

• マイクロボリューム吸光度測定値および非標準キュベットで取られた測
定値は、10.0 mm 光路長相当に正規化されます。
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タンパク質 Pierce 660 法スタンダードカーブ画面
スタンダードカーブ画面では、選択したサンプルの測定されたスタンダード、算
出されたスタンダードカーブ、および測定された吸光度と算出された濃度の関係
が図示されます。横線は、Y 軸上のサンプル吸光度値をスタンダードカーブにつ
なげます。縦線は、その点を X 軸上のサンプル濃度値につなげます。

R2 値は、スタンダードカーブがスタンダードデータ点にどの程度よく適合して
いるのかを示します (1.0 は完全適合です。つまり、全ての点がちょうどカーブ
上にあります )。

行をタップして
サンプルを選択
し、グラフを表
示します。複数
の行をタップし
て選択すると最
大 5 つの吸光度
/濃度をオー
バーレイ表示し
ます。サンプル
行の長押しで測
定の詳細が表示
されます。

タブを上下する
ことで、表示す
るサンプルデー
タを増やしたり
減らしたりでき
ます。

ピンチとズームでスケールが
調整できます。ダブルタップ
でリセットします。

スタンダードカーブ

オプションのメ
ニュー : 
タップして開き
ます。

選択したサンプルの
タンパク質濃度

660 nm での
吸光度

ページ制御 : 画面を左右にスワイプ
し、次の画面や前の画面を表示しま
す。

カーブタイプ
R2 値 (1.0 は完全
適合に相当する )

赤い四角はサンプルの
データポイントを示し
ています

白丸はスタンダード
のデータポイントを
示しています

選択したサンプル
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タンパク質 Pierce 660 法結果画面
毎回の測定後に表示される初期画面およびスタンダード画面 (前の図を参照 ) に
は、報告される値の概要を表示されます。報告される値をすべて表示するには、
サンプル行を押したままにします。次に例を示します。

関連トピック

• スタンダードカーブ例

• 基本操作

サンプル名 : タップ
して編集します。

サンプリ
ング方法

測定され
た日時
タンパク質
濃度
660 nm での
吸光度

ベースライ
ン補正波長

ベースライン
補正吸光度
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タンパク質 Pierce 660 法測定設定
タンパク質 Pierce 660 法設定を表示するには、タンパク質 Pierce 660 法測定画面
から、  > [タンパク質 Pierce 660 法設定 ] をタップします。

注記  アプリケーション測定画面の上部にあるリストボックスを変更すること
により、スタンダードを測定する際にカーブタイプ設定を編集できます。ア
プリケーション設定画面からスタンダードの濃度値を編集できます。最初の
サンプルの測定後は、これらの設定を変更できません。

設定 説明

カーブタイプ スタンダード濃度値からスタンダードカーブを作成するために使用される方程式
のタイプを指定します。利用可能なオプション :

• 線形（一次式）:すべての測定されたスタンダードにわたって線形最小二乗
線を引きます (リファレンス測定と少なくとも 1 つのスタンダードが必要で
す )。

• 補間 :一連の直線を引いてすべての測定されたスタンダードをつなげます 
(リファレンス測定と少なくとも 1 つのスタンダードが必要です )。

• 二次多項式 :すべての測定されたスタンダードを使用して二次最小二乗多項
式を表します (リファレンス測定と少なくとも 2 つのスタンダードが必要で
す )。

• 三次多項式 :すべての測定されたスタンダードを使用して三次最小二乗多項
式を表します (リファレンス測定と少なくとも 3 つのスタンダードが必要で
す )。

レプリケート 関連付けられている濃度値を生成するためにまとめて平均値を求められる、リ
ファレンスまたは同じスタンダードあるいはサンプルの測定数を入力します。

注 :最初のスタンダードの測定後には、レプリケート設定を変更できません。

スタンダード 各スタンダードの実際の濃度値を入力します。

注 :濃度値は任意の順序で入力できますが、スタンダードは、入力された順序で
測定されなければなりません。

また、スタンダードの以前に測定された吸光度値を入力したい場合は、この
チェックボックスを選択します。

その後、すべてのスタンダードの吸光度値を入力します。
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関連トピック

• 機器設定
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OD600測定

OD600 測定
OD600 アプリケーションを使用して、増殖培地の培養細胞の光学密度 (吸光度 ) 
を 600 nm で測定することにより、細菌または微生物由来の培養細胞の増殖率を
モニタリングします。ランベルト・ベールの方程式とユーザー入力変換係数は、
吸光度を濃度に関連付けるために使用されます。レポート済濃度値を使用して、
対数期 （対数増殖期）や定常期などの培養細胞集団の段階を特定できます。 

OD600 アプリケーションは、cells/mL 単位で細胞濃度をレポートします。シング
ルポイント吸光度補正も使用できます。このアプリケーションにはスタンダード
カーブは必要ありません。

600 nm で散乱光を測定するこ
とにより、溶液中の微生物由来
の培養細胞の濃度を測定しま
す。

OD600 測定

測定結果

設定

計算

注記  この分析に含まれる散乱光の量が原因で、吸光度の測定値は通常、非常
に低くなります。
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OD600 アプリケーションの理論
OD600 アプリケーションは、透過光を測定し、その値を使用して吸光度を算出
します。分光学において、透過光は、サンプルに吸収されず、サンプルの影響を
受けず、それを散乱する光と定義されます。

生体細胞の場合、大部分の入射光は、散乱、反射、吸収されるのではなく、サン
プルを透過します。散乱光の量は少なく、測定装置によって異なる可能性があり
ます。結果として、算出される吸光度の測定値は通常非常に低くなります。

算出される吸光度値は、溶液中の細胞密度を cells/mL 単位で算出するために使用
されます。生体細胞の光学特性を濃度に関連付ける物理的概念と数式には、以下
のものがあります。

• 周囲媒質とは屈折率が異なる細胞は、入射光路からの光を不規則に反射し、
散乱します。散乱量はサンプル中の細胞密度に比例します。

• ベールの法則式は、吸光度を濃度に関連付けるために使用されます。詳細に
ついては、「OD600 測定の算出」を参照してください。

• NanoDrop One 機器によるキュベット測定値において、正確な吸光度測定値
は通常、0.04 A ～ 1.5 A の範囲内になります。サンプルの段階希釈は常に、
吸光度測定値をこの範囲内に収める必要があります。

• すべての測定は、同種の分光光度計および方法 (台座とキュベットなど ) で
行われる必要があります。これは、捕らえられる散乱光の量は、光学的配置
によって異なるためです。さまざまな分光光度計または方法が使用されてい
る場合、計算を行い、測定結果に変換係数を適用します。たとえば、台座と
キュベットを使用して OD 測定値を比較するために、変換係数は以下のよう
に計算されます。

変換係数 = キュベット OD/台座 OD 

OD600 測定の適切な方法
• サンプルが機器の吸光度検出限界範囲内に収まるようにします。 

• 細胞または微生物を懸濁している培地を、ブランクとして使用します。

• ブランクサイクルを実行して、緩衝液の吸光度を測定します。分析波長 
(600 nm) またはそれに近い波長で媒体溶液が強い吸光度を示す場合、異なる
媒体溶液またはアプリケーションの選択が必要になる場合があります。詳細
については、「ブランクの選択と測定」を参照してください。
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• 培養が定常期に達する前に、サンプル培養が分析の線形動的範囲を超えない
ようにするのに必要な希釈にします。線形範囲は、光学的配置に大きく左右
されるため、台座測定とキュベット測定ごとに異なります。リニア ?範囲を
設定します

– 微生物菌株の幼若一晩培養 (16 時間以内 ) を使用した一連の希釈を測定し
ます。

– OD600 測定を希釈係数に対してグラフ化します。

検出上限値は、希釈係数と OD600 測定値の間の線形相関がなくなる、測定
された OD600 値です。

• 測定前に、サンプルを静かに十分に混ぜ合わせます。

• マイクロボリューム測定の場合 :

– 台座表面が適切にクリーニングされ、表面張力が確保されていることを
確認します。

– 混合およびピペット操作時は気泡の混入に気をつけてください。

– 沈殿や蒸発を防ぐため、直ちに測定を開始します。

– 「マイクロボリューム測定の適切な方法」に従ってください。

– 2 μL のサンプル量を使用します。詳細については、「推奨されるサンプル
量」を参照してください。

– 600 nm で低い吸光度を示す希釈サンプルの場合、400 nm などの代替波長
を使用して吸光度を測定したり、マイクロボリューム測定の代わりに
キュベットを使用したりします。

• キュベット測定 (NanoDrop OneC 機器のみ ) の場合 :

– 清潔なプラスチック、ガラス、または石英キュベットを使用します。

– 「キュベット測定の適切な方法」に従ってください。

– この分析には自動撹拌機能は使用しないでください。

OD600 サンプル測定方法
通知    

• 液体が機器に流れ込むと、永久的な損傷が引き起こされる場合があるた
め、噴射器またはスプレーボトルを機器の上またはその近くで使用しな
いでください。

• 台座でフッ化水素酸 (HF) を使用しないでください。フッ化物イオンは石
英光ファイバーケーブルに永久的な損傷を与えます。
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始める前に ...

NanoDrop One 機器で測定値を取る前に、機器のアームを上げて、上側および下
側の台座を清掃します。少なくとも、台座を新しいラボ用雑巾で拭きます。詳細
については、「台座の清掃」を参照してください。

 OD600 サンプル測定方法

1. ホーム画面から [OD600] タブを選択し、[OD600] をタップします。

2. 必要に応じて、細胞数変換係数および 2 番目のモニタリングされた波長ま
たは吸光度補正を指定します。

3. ブランク溶液 (関心細胞が懸濁される媒体溶液など ) 2 ?L をピペットで取
り、下側の台座にアプライし、アームを下げるか、またはブランクキュ
ベットをキュベットホルダーに挿入します。

ヒント :キュベットを使用する場合、必ず機器の光路とキュベット光路を合
せてください。

4. [ブランク ] をタップし、測定が完了するまで待ちます。

ヒント :自動ブランクがオンになっている場合、アームを下げた後自動的
にブランク測定が開始します (このオプションはキュベット測定には利用
できません )。

5. アームを上げ、新しいラボ用雑巾で両方の台座を清掃するか、ブランキン
グキュベットを取り外します。

6. サンプル溶液 2μL をピペットで取り、台座に滴下し、アームを下げるか、
またはサンプルキュベットをキュベットホルダーに挿入します。

7. サンプル測定を開始します。

– 台座 :自動測定をオンにし、アームを下げます。自動測定がオフになっ
ている場合、アームを下げて、[測定 ] をタップします。

– キュベット :[測定 ] をタップします。

サンプル測定が完了したら、スペクトルおよび報告された値が表示されま
す (次のセクションを参照してください )。

8. サンプルの測定を終えたら、[実験終了 ] をタップします。

9. アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清掃するか、サンプルキュベッ
トを取り外します。
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関連トピック

• マイクロボリュームサンプルの測定

• キュベットを使用したサンプルの測定

• サンプルとブランクの準備

• 基本操作
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OD600 測定結果

OD600 測定画面 (データビューアーから表示 )

測定された各サンプルについて、このアプリケーションは吸光度スペクトルと結
果の概要を表示します。次に例を示します。

行をタップして
サンプルを選択
し、スペクトル
を表示します。
複数の行をタッ
プして選択する
と最大 5 つのス
ペクトルをオー
バーレイ表示し
ます。サンプル
行の長押しで測
定の詳細が表示
されます。

タブを上下する
ことで、表示す
るサンプルデー
タを増やしたり
減らしたりでき
ます。

画面を左にスワイプすると、さ
らに多くの測定結果が表示され
ます。

ピンチとズームでスケールが
調整できます。ダブルタップ
でリセットします。

UV-Visスペクトル

オプションのメ
ニュー : 
タップして開きます。

600 nm で補正
された吸光度

追加波長で
補正された
吸光度

吸光度補正 追加波長

注記  マイクロボリューム吸光度測定値および非標準キュベットで取られた測
定値は、10.0 mm 光路長相当に正規化されます。
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OD600 結果画面
毎回の測定後に表示される初期画面 (前の図を参照 ) には、報告される値の概要
を表示されます。報告される値をすべて表示するには、サンプル行を押したまま
にします。次に例を示します。

関連トピック

• 基本操作

• OD600 算出

サンプル名 : タップ
して編集します。

サンプリ
ング方法

アプリケー
ション

測定され
た日時

600 nm で補正
された吸光度

吸光度補正

係数細胞培養濃度 (A600 * 係数 )

追加波長

追加波長で
補正された
吸光度
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OD600 測定の設定
OD600 設定を表示するには、OD600 測定画面から  > [ OD600 Setup 
(OD600 設定 )] をタップします。

設定 利用可能なオプション 説明

吸光度補正 0 ～ 300 A の間の吸光
度値

ユーザー定義の吸光度補正。表示されたスペクトルに対
する吸光度補正を入力します。これは、たとえば、機器
をブランクにするために使用される媒体溶液と、細胞培
養サンプルを懸濁するために使用される媒体の間の違い
により生じる、ベースラインオフセットを補正するため
に役立ちます。通常オフセットは散乱光により生じま
す。

吸光度補正値は、サンプルスペクトルのすべての波長で
吸光度値から差し引かれます (すべての表示される吸光
度値は補正された値です )。

追加でモニタリン
グされた波長 (λ)

250 nm ～ 700 nm の
間の波長

ユーザー定義波長。必要に応じて、追加の波長を入力し
ます (600 nm で低い吸光度を示すサンプルを希釈するの
に役立ちます )。

代替波長が指定される場合、この方程式を使用して細胞
濃度を計算します。

c = A(λ) * 係数 (λ)

意味 :

c = cells/mL 単位の被分析物濃度

A(λ) = 吸光度単位 (A) の指定された波長での紫外可視吸
光度

係数 (λ) = mL/cell-cm 単位の 1/(ε(λ) * b)

意味 :

ε(λ) = 指定された波長でのモル吸収係数 (または吸光
係数 )

b = cm 単位の光路長 (NanoDrop One 機器の 1.0 cm)
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関連トピック

• 機器設定

OD600 測定の算出

細胞数変換係数 
(108)

任意の数 ユーザー定義係数。測定される細胞の一般的な係数、ま
たは既知の濃度の対象細胞を使用して実験的に導かれた
係数。

デフォルト値は 1x108 です。これは E. coli (大腸菌 ) など
の大部分の細菌懸濁で使用される一般的な係数です。

ヒント :係数は、各細胞型に固有の波長で、測定に使用
される媒体のタイプの影響を受ける可能性があります。
理想的には、計数は同じ媒体を使用して既知の濃度で研
究対象細胞の溶液を使用して実験的に決定される必要が
あります。

設定 利用可能なオプション 説明

核酸アプリケーションと同様に、OD600 アプ
リケーションは 改良されたランベルト・ベー
ルの方程式を使用して、吸光係数と光路長が
組み合わされて「係数」と呼ばれるサンプル
濃度を計算します。 

OD600 アプリケーションは、サンプル濃度を
算出するために、ベールの法則と併用される
ユーザー指定係数を使用できます。係数が分
かる場合は、係数を入力します。分からない
場合は、1x108 を使用します。これは E.coli (大
腸菌 ) などの大部分の細菌懸濁液で一般的に
使用される係数です。

測定値

A600 吸光度

注 :マイクロボリューム吸光度測定値および非標準 (10 mm 以外
の ) キュベットで測定した値の場合、スペクトルは 10 mm 光路
長相当に正規化されます。

• 細胞培養吸光度値は、ノーマライズされたスペクトルを使用
して 600 nm で測定されます。吸光度補正が指定されていな
い場合、これは A600 値および細胞濃度を算出するために使
用される値がレポートされます。

• 吸光度補正が指定されている場合、600 nm でノーマライズ
され、(吸光度 ) 補正された吸光度値がレポートされ、細胞
濃度を算出するために使用されます。

(λ) 吸光度

• 追加でモニタリングされた波長 (λ) でノーマライズされ、
(吸光度 ) 補正された ( 使用されている場合 ) 吸光度値もレ
ポートされます。
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算出される細胞濃度は、600 nm での吸光度値、
入力される係数、およびサンプル光路長に基
づきます。シングルポイント吸光度補正も適
用できます。

サンプル光路長

• マイクロボリューム測定の場合、分析波長でサンプル吸光度
に基づいて、最適な光路長 (1.0 mm ～ 0.03 mm の範囲 ) が選
択されます。

• キュベット測定の場合、光路長はソフトウェア内のキュベッ
ト光路長設定によって決定されます (「一般設定」を参照し
てください )。

• 表示されるスペクトルおよび吸光度値は、10 mm 光路長相当
に正規化されます。

結果画面

細胞濃度。cells/mL 単位でレポートされます。計算は、補正 A600 
吸光度値を使用するランベルト・ベールの方程式に基づきます。



Thermo Scientific NanoDrop ユーザー ガイド 149

カスタム測定

カスタムメソッド測定
パソコン上の NanoDrop One ビューアーでユーザー定義を作成し、カスタムアプ
リケーションで使用します。詳細については、「カスタムメソッド作成」を参照
してください。

カスタムメソッドのロード
カスタムメソッドは、NanoDrop One ビューアーソフトウェアが実行されている
パソコンでのみ作成できます。カスタムメソッドを実行し、測定結果を装置に保
存したい場合は、装置内にメソッドを置く必要があります。(機器がイーサネッ
トケーブルまたはワイヤレスネットワークを介してコンピューターと接続してい
ない場合は、この方法でしかカスタムメソッドを実行することはできません )。

NanoDrop One ビューアーソフ
トウェアを使用してカスタム測
定メソッドを実行します。

カスタムメソッド測定

カスタムメソッド削除

測定結果

注記  コンピューターがイーサネットケーブルまたはワイヤレスネットワーク
を介して装置と接続されており、カスタムメソッドがコンピューターに存在
する場合、測定結果はコンピューターのデータベースに保存されます。詳細
については、機器セットアップの「イーサネット接続の設定」または「Wi-Fi 
接続の設定」を参照してください。
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装置へのカスタムメソッドのロード

1. パソコンからメソッドをエクスポートし、メソッドファイルを USB メモリに
コピーします。

メソッドファイルには「.method」というファイル名拡張子が付きます。

2. USB デバイスを機器の USB ポートの 1 つに接続します。

3. ホーム画面から [カスタム ] タブを選択し、[カスタム ] をタップします。

4. 画面上部にあるリストボックスを使用して、使用する USB ポートを示しま
す。

5. [メソッドをロード ] をタップします。

メッセージボックスに、選択した USB デバイスで利用可能な NanoDrop One 
メソッドが表示されます。

6. [メソッドをロード ] ボックスで 1 つ以上のメソッドをタップして、ロードす
るメソッドを選択します。

7. [ロード ] をタップします。
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カスタムメソッドを使用した測定方法

始める前に ...

NanoDrop One 機器で測定値を取る前に、機器のアームを上げて、上側および下
側の台座を清掃します。少なくとも、台座を新しいラボ用雑巾で拭きます。詳細
については、「台座の清掃」を参照してください。

 カスタムメソッドを使用したサンプルの測定方法

1. メソッドが測定結果を保存するデータベースと同じ場所にあることを確認し
ます (詳細については「カスタムメソッドのロード方法」を参照 )。

2. ホーム画面から [カスタム ] タブを選択し、[カスタム ] をタップします。

装置がイーサネットあるいはワイヤレスを介してリモートのパソコン (PC) と
接続されている場合は、[データストレージ ] メッセージボックスが表示さ
れます。

– 装置にロードされているカスタムメソッドを実行し、その後取得される
すべての測定結果を装置のデータベースに保存するには、[データスト
レージ ] を [ローカル ] に設定します (上の例を参照 )。

– イーサネットケーブルで装置と接続したパソコンに常駐するカスタムメ
ソッドを実行し、その後取得されるすべての測定結果をそのコンピュー
ターのデータベースに保存するには、[データストレージ ] を [PCと直接
接続に設定します (詳細については「機器セットアップ」の「イーサ
ネット接続の設定」を参照 )。

通知    

• 液体が機器に流れ込むと、永久的な損傷が引き起こされる場合があるた
め、噴射器またはスプレーボトルを機器の上またはその近くで使用しな
いでください。

• 台座でフッ化水素酸 (HF) を使用しないでください。フッ化物イオンは石
英光ファイバーケーブルに永久的な損傷を与えます。
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– ワイヤレスネットワークを介して装置と接続したパソコンに常駐するカ
スタムメソッドを実行し、その後取得されるすべての測定結果をそのコ
ンピューターのデータベースに保存するには、[データストレージ ] をコ
ンピューターの割り当て名に設定します (詳細については「機器セット
アップ」の「Wi-Fi 接続の設定」を参照 )。

[OK] をタップすると、[カスタム設定 ] ボックス (ローカルまたはリモート ) 
が表示されます。

– [データストレージ ] の設定が [ローカル ] の場合 (前のステップを参照 )、
装置に常駐するカスタムメソッドのみが [カスタム設定 ] に表示されます 
(詳細については「カスタムメソッドのロード方法」を参照 )。

– [データストレージ ] の設定が [PCと直接接続 ] (イーサネット ) または特
定のコンピューター名 (ワイヤレス ) の場合、有線 (イーサネット ) で接
続されたコンピューターまたは指定した (ワイヤレス ) コンピューターに
常駐するカスタムメソッドのみが [カスタム設定 ] に表示されます (詳細
については「カスタムメソッドの作成」を参照 )。

3. [メソッドを選択 ] ボックスで、実行するメソッドを選択します。
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選択したメソッドに関する情報が [メソッドの詳細 ] ボックスに表示されま
す。

4. [メソッドの実行 ] をタップします。

5. 画面の指示に従ってサンプルを測定します。

関連トピック

• マイクロボリュームサンプルの測定

• キュベットを使用したサンプルの測定

• カスタムメソッド作成

• 機器セットアップ

• カスタムメソッドのエクスポート

カスタムメソッド削除
– ホーム画面から [カスタム ] タブを選択し、[カスタム ] をタップします。

– [メソッドを選択 ] ボックスで、削除するメソッドをタップして選択しま
す。

–  をタップします。 
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カスタムメソッド測定結果

カスタムメソッド測定画面 (データビューアーから表示 )

測定された各サンプルについて、このアプリケーションは吸光度スペクトルと結
果の概要を表示します。次に例を示します。

行をタップして
サンプルを選択
し、スペクトル
を表示します。
複数の行をタッ
プして選択する
と最大 5 つのス
ペクトルをオー
バーレイ表示し
ます。サンプル
行の長押しで測
定の詳細が表示
されます。

タブを上下する
ことで、表示す
るサンプルデー
タを増やしたり
減らしたりでき
ます。

UV-Visスペクトル

オプションのメニュー : 
タップして開きます。 分析物濃度

画面を左にスワイプ
すると、さらに多く
の測定結果が表示さ
れます。

ピンチとズームで
スケールが調整で
きます。ダブル
タップでリセット
します。

注記  マイクロボリューム吸光度測定値および非標準キュベットで取られた測
定値は、10.0 mm 光路長相当に正規化されます。
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カスタムメソッド結果画面
毎回の測定後に表示される初期画面 (前の図を参照 ) には、報告される値の概要
を表示されます。報告される値をすべて表示するには、サンプル行を押したまま
にします。次に例を示します。

関連トピック

• 基本操作

サンプル名 : 
タップして編
集します。

サンプリ
ング方法

メソッ
ド名

測定され
た日時

分析物濃度

メソッドの
詳細





Thermo Scientific NanoDrop ユーザー ガイド 157

UV-Vis 測定

UV-Vis 測定
この UV-Vis アプリケーションにより、本機は通常の分光光度計の機能を果たす
ことができます。サンプルの吸光度は 190 nm ～ 850 nm で画面表示されます。最
大 40 波長を吸光度モニタリングに指定し、報告に含めることが可能です。また、
自動光路長の調整およびシングルポイントベースライン補正機能を使用すること
も可能です。

UV-Vis 測定の実施

紫外線 (UV) と可視 (Vis) スペク
トル域全体の最大 40 波長での
サンプルの吸光度を測定しま
す。

Measure UV-Vis

報告結果

設定

検出限界

通知    

• 液体が機器に流れ込むと、永久的な損傷が引き起こされる場合があるた
め、噴射器またはスプレーボトルを機器の上またはその近くで使用しな
いでください。

• 台座でフッ化水素酸 (HF) を使用しないでください。フッ化物イオンは石
英光ファイバーケーブルに永久的な損傷を与えます。
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始める前に ...

NanoDrop One 機器で測定値を取る前に、機器のアームを上げて、上側および下
側の台座を清掃します。少なくとも、台座を新しいラボ用雑巾で拭きます。詳細
については、「台座の清掃」を参照してください。

 UV-Vis アプリケーションを使用したサンプルの測定方法

1. ホーム画面から、［カスタム］ タブを選択し、UV-Vis をタップします。

2. 最大 40 のモニタする波長を指定し (必要に応じて後で指定可能 )、自動光
路長調整と自動ベースライン補正機能を使用するかどうかを指定します。

3. ブランキング溶液 1 ～ 2 μL をピペットで取り、下側の台座に滴下し、アー
ムを下げるか、またはブランキングキュベットをキュベットホルダーに挿
入します。

ヒント :キュベットを使用する場合、必ず機器の光路とキュベット光路を
合せてください。

4. [ブランク ] をタップし、測定が完了するまで待ちます。

ヒント :自動ブランクがオンになっている場合、アームを下げた後自動的
にブランク測定が開始します (このオプションはキュベット測定には利用
できません )。

5. アームを上げ、新しいラボ用雑巾で両方の台座を清掃するか、ブランキン
グキュベットを取り外します。

6. サンプル溶液 1 ～ 2 μL をピペットで取り、台座に滴下し、アームを下げる
か、またはサンプルキュベットをキュベットホルダーに挿入します。

7. サンプル測定を開始します。

– 台座 :自動測定をオンにし、アームを下げます。自動測定がオフになっ
ている場合、アームを下げて、[測定 ] をタップします。

– キュベット :[測定 ] をタップします。

サンプル測定が完了したら、スペクトルおよび報告された値が表示されま
す (次のセクションを参照してください )。

8. サンプルの測定を終えたら、[実験終了 ] をタップします。

9. アームを上げ、新しい雑巾で両方の台座を清掃するか、サンプルキュベッ
トを取り外します。
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UV-Vis 測定の適切な方法 (ベストプラクティス )
• サンプル吸光度が機器の吸光度検出限界内に収まるようにします。 

• 目的のサンプルを懸濁するために使用したのと同じ緩衝液をブランクにしま
す。ブランク溶液は、サンプルと同じ pH およびイオン強度にする必要があ
ります。

• ブランキングサイクルを実行して、緩衝液の吸光度寄与を評価します。前記
緩衝液が分析波長またはその近くで強力な吸光度を示す場合は、別の緩衝液
またはアプリケーションを選ぶ必要がある場合があります。詳細について
は、「ブランクの選択と測定」を参照してください。

• マイクロボリューム測定の場合 :

– 台座表面が適切にクリーニングされ、表面張力が確保されていることを
確認します。

– 測定を行う前にサンプルが均質であることを確認してください。混合お
よびピペット操作時は気泡の混入に気をつけてください。

– マイクロボリューム測定のベストプラクティスに従います。

– 1 ～ 2 μL のサンプル量を使用します。詳細については、「推奨されるサン
プル量」を参照してください。

• キュベット測定 (NanoDrop OneC 機器のみ ) の場合、使用可能なキュベットを
使用し、キュベット測定のベストプラクティスに従います。

関連トピック

• マイクロボリュームサンプルの測定

• キュベットを使用したサンプルの測定

• マイクロボリューム測定の適切な方法 (ベストプラクティス )

• キュベット測定の適切な方法 (ベストプラクティス )

• サンプルとブランクの準備

• 基本操作
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UV-Vis 報告結果

UV-Vis 測定画面
測定された各サンプルについて、このアプリケーションは吸光度スペクトルと結
果の概要を表示します。次に例を示します。

行をタップして
サンプルを選択
し、スペクトル
を表示します。
複数の行をタッ
プして選択する
と最大 5 つのス
ペクトルをオー
バーレイ表示し
ます。サンプル
行の長押しで測
定の詳細が表示
されます。

タブを上げ下げ
し、サンプル
データを増やし
たり減らしたり
する

画面を左にスワイプ
し、より多くの測定
結果とともに表を表
示する

つまんで拡大して
軸を調整する。ダ
ブルタップしてリ
セットする

タップして実
験を終了し、
データをエク
スポートする

UV-Vis スペクトル

タップして
編集します

オプションのメ
ニュー : 
タップして開く

サンプル名 : 
タップして編
集する

ユーザー定
義波長 1 
(450 nm) での
吸光度

ユーザー定義波長 2 
(623 nm) での吸光度

タップして編集
します
タップして追
加します

注記  マイクロボリューム吸光度測定値および非標準キュベットで取られた測
定値は、10.0 mm 光路長相当に正規化されます。
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報告された UV-Vis 値
毎回の測定後に表示される初期画面 (前の図を参照 ) には、報告される値の概要
を表示されます。報告される値をすべて表示するには、サンプル行を押したまま
にします。次に例を示します。

関連トピック

• 基本操作

注記  上にスクロールして追加のユーザー定義波長の吸光度値を表示します。

サンプル名 : タッ
プして編集する

サンプリ
ング方法

アプリケー
ション

測定され
た日時

自動光路
長設定

ベースライ
ン補正吸光
度

450 nm での吸
光度

ベースライ
ン補正波長

623 nm での吸
光度

635 nm での
吸光度

ユーザー定
義波長
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UV-Vis 測定の設定
UV-Vis 設定を表示するには、UV-Vis 測定画面から、 > UV-Vis 設定をタップ
します。

設定 利用可能なオプション 説明

設定波長 最大 40 波長 (190 nm 
および 850 nm) を入
力します

ユーザー定義波長は実行時に測定・報告する必要があり
ます。入力された最初の 3 波長の吸光度値は測定画面に
表示されます。モニタされた 8 波長の吸光度値を表示す
るには、測定画面を左にスワイプしてデータ表を表示し
ます。モニタされた波長をすべて表示するには、サンプ
ル行を長押ししてサンプル詳細画面を表示します (上に
スクロールすると追加のユーザー定義波長の吸光度値を
表示できます )。

注 :ベースライン補正を選択すると、表示されたすべて
の吸光度値が補正値になります。

自動光路長 On または Off 
(台座測定のみに影響
します )

オプションの自動光路長の選択。これにより、ソフト
ウェアが検出器の飽和を防ぐために高濃度サンプルに最
適の (より短い ) 台座光路長を使用することができます 
(詳しくは、検出限界を参照してください )。

• このオプションが選択されると、レンジ 220 nm ～ 
850 nm の波長が 10 mm 光路長に換算された吸光度
値 12.5 以上を有する場合、短光路長が使用されま
す。レンジ 190 nm ～ 219 nm の波長の場合は、この
レンジでの波長が 10 mm 光路長に換算された吸光度
値 10 以上を有するときに短光路長が使用されます。

• このオプションの選択が解除されると、すべての波
長で台座光路長は 10 mm に限定されます。

注 :いずれの場合でも、吸光度は 10 mm 光路長に正規化
された値で表示されます。

ベースライン補正 On または Off 

nm 単位でベースライ
ン補正波長を入力す
るか、デフォルト値 
(750 nm) を使用しま
す

指定されたベースライン補正波長を、サンプルスペクト
ルのすべての波長で吸光度値から差し引くことにより、
光散乱粒子が原因のオフセットを補正します。その結
果、指定されたベースライン補正波長でのサンプルスペ
クトルの吸光度は、0 (ゼロ ) になります。
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関連トピック

• 機器設定
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カイネティクス測定

カイネティクス測定
NanoDrop OneC モデルを使用して、キュベット内のサンプルに対してカイネ
ティック測定を行います。190 nm から 850 nm の範囲で最大 3 つの波長を指定
し、最大 5  ステージのユーザー定義の間隔で継続的な吸光度モニタリングを実
現します。キュベット測定では、検出下限がより拡張し低濃度サンプルに対応し
ます。また 37 °Cでの 温調とマイクロスターラーによる撹拌が可能です。

キュベットホルダーを使用した
カイネティック測定を行います 
(NanoDrop OneC モデルのみ )。

カイネティクス測定

カイネティクスメソッドの作成

カイネティクスメソッドの編集

測定結果

設定

検出限界

注記  キュベット測定時にアームを上方に移動できるので、必要に応じて反応
試薬をサンプルに添加できます。
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カイネティック測定の実行
通知    

• こぼして損傷することがないように、液体の容器は機器に近づけないで
ください。

• 液体が機器に流れ込むと、永久的な損傷が引き起こされる場合があるた
め、噴射器またはスプレーボトルを機器の上またはその近くで使用しな
いでください。

 カイネティクスアプリケーションを使用したサンプルの測定方法

1. 機器のホーム画面から [カイネティクス ] タブを選択し、[カイネティクス ] 
アイコンをタップします。

[カイネティクス設定 ] 画面が表示されます。現在選択中のデータストレー
ジの場所に存在するカイネティックメソッドが、[メソッドを選択 ] ボック
スに表示されます。選択したメソッドの説明が [メソッドの詳細 ] ボックス
に表示されます。
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2. メソッドを選択します。

• 既存のメソッドを選択する場合は、[メソッドを選択 ] ボックスでメ
ソッド名をタップします。

• メソッドを新規作成する場合は、[メソッドを作成 ] をタップし、メ
ソッドの設定を指定し、最後に [メソッドを保存 ] を選択します。

• 既存のメソッドを編集する場合は、メソッド名をタップし、[メソッド
を編集 ] を選択します。

3.  > [設定 ] をタップして、加熱や攪拌などのキュベットオプションを指
定します (詳細については「一般設定」を参照 )。

注 :使用するキュベットの光路長が 10 mm でない場合は、[一般設定 ] で正
しい光路長を入力します。

4. [メソッドの実行 ] をタップします。

5. ブランクを測定します。

– 綺麗に拭いたキュベットに、光路の高さを超える十分量のブランク溶液
またはサンプル溶液で満たします。

– アームを上げ、ブランクキュベットをキュベットホルダーに挿入しま
す。必ず装置内の設定光路長と使用するキュベットの光路長を同じにし
てください。

– [ブランク ] をタップします。
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「一般設定」で「キュベットを 37 °C まで加熱」を選択すると、現在の
温度を示すメッセージが表示され、測定開始前にヒーターがターゲット
温度に到達するまで待機状態になります。

– ブランク測定が完了するまで待ち、キュベットを取り外します。

注 :ヒーターのターゲット温度は調整できません。

6. サンプルを測定します。

– 綺麗に拭いたキュベットに、光路の高さを超える十分量のサンプル溶液
で満たします。

– サンプルキュベットをキュベットホルダーに挿入し、光路が合っている
ことを確認します。

– [測定 ] をタップします。

「一般設定」で「キュベットを 37 °C まで加熱」を選択すると、現在の
温度を示すメッセージが表示され、測定開始前にヒーターがターゲット
温度に到達するまで待機状態になります。

注 :測定中はいつでも、反応試薬をサンプル溶液に添加できます。

測定画面の下部にある [一時停止 ] ボタンを使用して、Experiment を一
時停止できます (Experiment をすぐに終了する場合は、[停止 ] をタップ
します )。

– すべての測定ステージが完了するまで待ちます。

– キュベットを取り外し、キュベットメーカーの指定する方法で洗浄しま
す。

それぞれの間隔における測定の結果がリアルタイムに表示されます。すべ
てのステージが完了したら、Experiment 全体のスペクトルおよびレポートさ
れた値が表示されます。

7. データの確認を終えたら、[Experiment終了 ]をタップします。保存した 
Experiment には、選択したメソッドに基づく完全なカイネティック測定の結
果一式が含まれます。

待ち時間を無視して
すぐにブランク測定
を開始する場合は、
[ブランク中 ] をタッ
プします。
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関連トピック

• キュベットを使用したサンプルの測定

• キュベット測定の適切な方法

• サンプルとブランクの準備

• 基本操作

カイネティクスメソッドの作成
カイネティクスメソッドの作成と実行は、NanoDrop One 機器上でのみ可能です。
ただし、メソッドを作成した後は、装置内の NanoDrop One データベースか、接
続されている PC 上の NanoDrop  ビューアーデータベースに保存できます。カイ
ネティクスメソッドを新規作成するには、以下の操作を実行します。

– ホーム画面から [カイネティクス ] タブ > [カイネティクス ] アプリケー
ションの順にタップします。

– [メソッドを作成 ] をタップします (メソッド設定が表示され、[名前と
範囲 ] タブが選択状態になります )。

– [メソッド名 ] と [説明 ] (必要な場合 ) に値を入力し、[測定範囲 ] で測定
範囲を選択し、[モニターする波長 ] で波長を最大 3 つ指定します。
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– [ステージと間隔 ] タブをタップします (ステージと間隔の設定が表示さ
れます )。

– [ステージ数 ] と [時間単位 ] (分または秒 ) を選択します。

– 各ステージに、[間隔の数 ]、[間隔時間 ]、およびステージ間の [遅延 ] 
を指定します。

画面右側にある色分けした行とボックスで、指定したステージを視覚的
に表します。色分けした行で各ステージの開始時間と終了時間を示し、
色分けしたボックスで、各ステージで指定した遅延と間隔数を示します。

– メソッドを保存して [カイネティクス ] メニューに戻るには、[メソッド
を保存 ] をタップします。

– メソッドを実行するには、[メソッドの実行 ] をタップします。

関連トピック

• カイネティクスメソッド編集

注記  現在選択中のデータストレージの場所 (ローカル機器または接続
されている PC) にメソッドが保存されます。



カイネティクス測定

Thermo Scientific NanoDrop ユーザー ガイド 171

カイネティクスメソッド編集
カイネティクスメソッドの編集は、NanoDrop One 機器上でのみ可能です。既存
のカイネティクスメソッドを編集するには、以下の操作を実行します。

– 機器が (イーサネットまたは Wi-Fi で ) PC に接続されている場合は、編
集対象のカイネティクスメソッドの場所が [データストレージ ] に正しく
設定してあることを確認します。

– ホーム画面から [カイネティクス ] タブ > [カイネティクス ] アプリケー
ションの順にタップします。

– [メソッドを選択 ] ボックスでメソッド名をタップしてメソッドを選択し
ます。

– [メソッドを編集 ] をタップします。

– メソッド設定を任意で編集します。

– [メソッドを保存 ] をタップして、変更を保存します。

– [メソッドの実行 ] をタップして、更新されたメソッドを実行します。

関連トピック

• カイネティックメソッド作成

カイネティクス測定結果

吸光度測定画面
カイネティクスの Experiment で [測定 ] をタップすると、すぐに吸光度測定画面
が表示されます。この画面には、各測定の吸光度スペクトルが表示されます。X 
軸は波長、Y 軸は吸光度を示します。縦線は、指定したモニター対象の波長を示
します。右側のリストには、指定したステージごとに各測定にかかった時間を示
します。(タブを下にドラッグするとさらにデータが表示されます )。右側のリ
ストの各項目に対応する吸光度スペクトルが、左側に表示されます。以下の画像
では、利用可能な機能が強調表示されています。
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行をタップして
サンプルを選択
し、スペクトル
を表示します。
複数の行をタッ
プして選択する
と最大 5 つのス
ペクトルをオー
バーレイ表示し
ます。サンプル
行の長押しで測
定の詳細が表示
されます。
タブを上下する
ことで、表示す
るサンプルデー
タを増やしたり
減らしたりでき
ます。

画面を左にスワイプして、
Rate 画面を表示します。

ピンチとズームでスケー
ルが調整できます。ダブ
ルタップでリセットしま
す。

タップして Experiment 
を終了し、データを
エクスポートします。

オプションのメ
ニュー : 
タップして開き
ます。

メソッド名 ユーザー定義波長
(260 nm、340 nm、660 nm)

注記  標準キュベット (10 mm 光路長 ) 以外のキュベットで得た測定値は、
10.0  mm 光路長相当に換算されます。
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Rate 測定画面
Rate 測定画面を表示するには、吸光度測定画面 (前述 ) を左にスワイプします。
Rate 測定画面には、ある期間にわたってそれぞれのユーザー定義波長で測定され
たサンプルの吸光度を示します。X軸は時間、Y軸は吸光度を示します。各指定
波長での測定が固有の色で示されます。設定波長およびその波長に割り当てられ
た色を示す凡例が、画面の左上隅に表示されます。

タップしてプ
ロットを更新
し、吸光度測定
値の経時変化を
示します (下の
例を参照 )。

画面を左にスワイプしてデータ表を表示し、右
にスワイプして吸光度測定画面に戻ります。

タップして Experiment を終了し、
データをエクスポートします。

ユーザー定義波長
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[デルタ吸光度対時間を表示 ] をタップすると、吸光度測定値の経時変化が表示
されます。ここで各データポイントは前回の測定からの吸光度の差異を示しま
す。

タップしてプ
ロットを更新
し、吸光度測定
値の経時変化を
示します (前出
の例を参照 )。

画面を左にスワイプしてデータ表を表示し、右
にスワイプして吸光度測定画面に戻ります。

タップして Experiment を終了し、
データをエクスポートします。

ユーザー定義波長
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データ表
データ表を表示するには、Rate 測定画面 (前述 ) を左にスワイプします。表内の
各行は、すべてのユーザー定義波長での吸光度値をステージおよび時間単位で示
したものです。下にスクロールすると、隠れている測定情報が表示されます。以
下の画像では、利用可能な機能が強調表示されています。

画面を右にスワイプして Rate 
測定画面に戻ります。

タップして Experiment を終了し、
データをエクスポートします。

各ユーザー定義
波長の吸光度値

サンプル行の長
押しで測定の詳
細が表示されま
す。

測定番号 ステージ
測定時間 (クリック
して単位を指定 )
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測定の詳細
測定の詳細を表示するには、吸光度測定画面またはデータ表の測定行を長押しし
ます。次に例を示します。

関連トピック

• 基本操作

測定番号
サンプリ
ング方法

測定され
た日時

測定ステージ

260 nm での吸
光度

340 nm での吸
光度

660 nm での吸
光度

ユーザー定
義波長

測定時間

メソッドの詳細 (上
にスクロールすると
さらに詳細を表示 )

使用されるアプリ
ケーション

この測定を削
除

前の画面に戻るこの画面
を印刷
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カイネティック測定の設定
カイネティクス設定を表示するには、機器のホーム画面から [カイネティクス ] 
(タブ ) > [カイネティクス ] (メソッド ) の順にタップし、続けて、[メソッドを
作成 ] をタップするか、メソッドを選択したうえで [メソッドを編集 ] をタップ
します。カイネティクス測定画面からも設定を表示できます。その場合は、

> [カイネティクス設定 ] の順にタップします。

設定は、[名前と範囲 ] と [ステージと間隔 ] の 2 つのタブに表示されます。詳細
については、以下の表を参照してください。

注記  装置に (イーサネットまたは Wi-Fi で ) PCが接続されている場合には、
カイネティクスメソッドは装置内の NanoDrop One データベースか、接続さ
れている PC 上の NanoDrop  ビューアーデータベースにあります。[データス
トレージ ] ボックスを使用して、どのデータベースがアクティブかを選択し
ます。次に、手順に従って、該当するデータベースに保存されているカイネ
ティクスメソッドと、それに関連する設定を表示します。

タブ 設定 説明

名前と範囲 メソッド名 このメソッドに名前を入力します (メソッドが保存さ
れた後に、この名前が [カイネティクス設定 ] ボック
スに表示されます )。

説明 必要に応じて、このメソッドに詳細な説明 (サンプル
のタイプや添加される試薬など ) を入力します。

測定範囲 このメソッドがデータを取得するスペクトルの範囲
を選択します。利用可能なオプション :

• [Ultra-violet only (紫外域のみ )] (190 nm ～ 350 nm)

• [Visible only (可視域のみ )] (350 nm ～ 850 nm)

• [Ultra-violet and visible (紫外域および可視域 )] 
(190 nm ～ 850 nm)

• [Custom (カスタム )] (ナノメートル単位で開始お
よび終了点を指定します )

注 :標準キュベット (10 mm 光路長 ) 以外のキュベッ
トで得た測定値は、10.0  mm 光路長相当に換算され
ます。

設定波長 実行時に測定およびレポートする波長を最大 3 つ入
力します。

注 :指定した波長すべてが、選択した測定範囲内に入
るようにしてください。
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ステージと間隔 ステージ数 カイネティック測定用のステージを最大 5 つ指定し
ます。各ステージには、[遅延 ]、[間隔時間 ]、およ
び [間隔の数 ] を任意に設定できます。

注 :多くのカイネティック測定には 1 つのステージの
みが含まれます。追加のステージが必要になるのは、
ステージ間隔または継続時間を変化させる場合のみ
です。

時間単位 時間ベースの測定に使用する単位を選択します (秒ま
たは分 )。

ステージ 1、2、など 各ステージに利用可能な設定を指定します。

• 遅延。ステージが開始するまでの遅延を指定しま
す。

• 間隔時間。このステージ中に実行する各測定間の
時間の長さを指定します (最小値は 2秒 )。ス
テージ開始時 ([遅延 ] を指定した場合は遅延の完
了後 ) に、最初の測定が実行されます。

注 :複数のステージで [遅延 ] をゼロに設定する
と、同時に 2 つの測定が実行されます (新しいス
テージの最初の測定が前のステージの最後の測定
と直接重なります )。

• 間隔の数このステージで実行する吸光度測定の数
を指定します。

注 :最初の測定はステージ開始時に実行されるた
め、各ステージでレポートされる測定数は間隔の
数 + 1 になります。

• 継続時間。測定値には、このステージに必要な合
計時間 (遅延時間、すべての指定間隔など ) が示
されます。

タブ 設定 説明
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関連トピック

• 機器設定

右側にある色分けした行 (下のイメージを参照 ) で各
ステージの開始時間と終了時間を示し、右側にある
色分けしたボックスで、各ステージで指定した遅延
と間隔数を示します。

遅延時間を指定しない場合は、各ステージの開始時
と終了時に、および指定したそれぞれの間隔の後に
吸光度測定が実行されます。遅延時間を指定する場
合 (上記のステージ 3 のように ) は、最初の間隔の開
始時に最初の測定が実行されます。上の例のように
単位が秒の場合、合計 11個の測定が 32 秒にわたり、
以下の時間で実行されます。

• ステージ 1:0、3、6、9 秒

• ステージ 2:9、11、13、15、17 秒

• ステージ 3:22、27、32 秒

注 :カイネティック実験は 1000 個の測定がリミット
です。つまり、すべてのステージにおけるすべての
間隔の測定の合計数が 1000 個を超えないようにする
必要があります。実験が長時間に及ぶ場合は、装置
もしくはコンピューターのディスク容量が十分ある
かをご確認ください。

タブ 設定 説明
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3

ラーニングセンター

機器の仕組み 機器セット
アップ

マイクロボ
リュームサン
プルの測定

キュベットを
使用した測定

サンプルとブ
ランクの準備

基本操作 Acclaro サンプ
ルインテリ
ジェンス

機器設定 NanoDrop One  
ビューアー

マルチメディ
ア
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マイクロボリュームサンプリング — 仕組み

表面張力

吸光度スペクトル

サンプル吸光度

サンプル濃度

ベースライン補正

表面張力
NanoDrop One 分光光度計は、表面張力を利用して、上下
の台座の間に微量サンプルを保持します。特許取得済みの
サンプル保持システムは、希釈を必要とせずに、高濃度サ
ンプルの測定を可能にします。

上側の台座に埋め込まれた石英光ファイバーケーブルは、
キセノンランプと繋がっています。下側の台座に埋め込ま
れた 2 番目のケーブルが、検出器につながっています。
アームが下がっている場合、サンプルは液柱を形成し、上
下の石英光ファイバーケーブルの隙間を埋めます。
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吸光度スペクトル
光は液柱を通過して検出器に至ります。検出器は吸光度と
波長のスペクトルを検出します。スペクトルは、測定され
た各波長でサンプルの分子により吸収される光の量を示し
ます。

注 :蒸発による測定精度への影響を防ぐため、サンプルま
たはブランクをロードした後はすぐにアームを下ろしま
す。

左側の例は、核酸サンプルを測定した通常の吸光度スペク
トルを示します。スペクトルは 190 nm ～ 850 nm まで測定
されます。表示される範囲はアプリケーションによって異
なります。

サンプル吸光度
ブランク測定すると、ブランク溶液のリファレンススペク
トルが測定され、メモリに保存されます。サンプル測定ご
とに、左にある方程式に従って、サンプルの総吸光度を算
出するために、サンプル強度とともにブランク強度が使用
されます。

ランベルト・ベールの方程式

意味 :

A =  吸光度単位 (A) の吸光度

ε = L/mol-cm 単位の波長依存のモル吸収係数 (または吸光
係数 )

b = cm 単位の光路長

c = モル /リットルまたはモル濃度 (M) 単位の分析物濃度

サンプル濃度
左に示されているランベルト・ベールの方程式 (ベールの
法則 ) は、サンプル吸光度を濃度と関連付けるために使用
されます。

光路長は、測定のたびにリアルタイムで変わる、2 つの台
座の間の距離です。この光路長自動調整テクノロジーは、
広いダイナミックレンジの全域で正確な濃度結果を出しま
す。

ベースライン補正
一部のアプリケーションは、ベースライン補正を各測定に
適用するように設定できます。これにより、サンプルスペ
クトル中の光散乱粒子が原因のオフセットを最小限に抑え
ます。補正では、基本的にスペクトルをリファレンス波長
での 0 吸光度単位に「固定」して、0 (ゼロ ) に近いリファ
レンス波長での吸光度値を、スペクトルにわたる各波長で
の吸光度値から差し引きます。

Absorbance intensitysample
intensityblank-------------------------------------log–=

A ε b c⋅ ⋅=



3 ラーニングセンター
機器セットアップ

184 NanoDrop ユーザー ガイド Thermo Scientific

関連トピック

• 機器モデルおよび機能

• マイクロボリュームサンプルの測定

• 核酸測定の計算

• タンパク質 A280 測定値からの算出

機器セットアップ

電源の接続

付属の電源コードをアース付きコンセントに接続します。詳細についてはここを
タップしてください。

イーサ
ネット

電源オン /オフ

電源

USB-A (2)

注意  感電に注意してください。アース端子のついた壁コンセントを使用して
ください。アース線は主分電盤の接地個所に接続された電位差を持たない配
線でなければなりません。 
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アクセサリーの接続
USB キーボード、マウスや互換性のあるプリンターまたは互換性のある他のア
クセサリーを装置に接続するために、装置の USB ポート (前面、背面左側、ま
たは背面右側 ) を使用します。NanoDrop One と互換性のあるアクセサリーの詳
細については、「アクセサリー」を参照してください。

Bluetooth 接続の設定
Bluetooth™ を使用して、装置を 1 つ以上の Bluetooth (ワイヤレス ) 入力デバイス 
(Bluetooth キーボード、マウス、またはバーコードスキャナーなど ) に接続しま
す。

装置での Bluetooth 接続の設定

– 装置のホーム画面から、  (設定 ) をタップします。

– [システム ] タブをタップします。

– [Bluetooth] をタップします (Bluetooth が無効の場合は、右上のボタンが
「オフ」になり、Bluetooth 入力デバイスはリスト表示されません )。

– [オフ ] ボタンをタップして Bluetooth 接続を有効にします (ボタンの色は
青に変わり、表示は「オン」になり、利用可能な Bluetooth 入力デバイス
が自動的に検索されます )。

Bluetooth デバイスが見つからない場合は、数秒後に「近くに Bluetooth デ
バイスは見つかりませんでした」というメッセージが表示されます。

注記  使用するデバイスには「ワイヤレス」を示すラベルだけでなく、
「Bluetooth」ラベルが貼ってあることを確認してください。Bluetooth デバイス
はすべてワイヤレスですが、逆にワイヤレスデバイスが必ず Bluetooth に対応
しているわけではありません。
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– Bluetooth デバイスを追加するには、マニュアルの指示に従い、デバイス
をペアリングします (たとえば、ボタンを長押しや装置の [デバイスを検
索 ] をタップするなど )。

[利用可能デバイス ] リストにデバイス名が表示されます。

– デバイスをペアリングするには、[利用可能デバイス ] リストで該当する
名前をタップします (以下のようなペアリング要求が表示される場合が
あります )。

– 手順を完了すると、デバイスがペアリングされます。

注記  Bluetooth デバイスがペアリングされない場合は、デバイスを再
起動した後で上記のステップを繰り返し、装置とのペアリングを行
います (Bluetooth をオフにした後再度オンにすることも試してくだ
さい )。デバイスをペアリングすると、装置の再起動後もペアリング
が維持されます。
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– [戻る ] をタップします ([Bluetooth] ボタンの右側に Bluetooth のステータ
スが表示されます )。

– 別の Bluetooth デバイスを追加するには、上記のステップを繰り返しま
す。[設定 ] を閉じるには [完了 ] をタップします。

Bluetooth 入力デバイスの選択解除

Bluetooth 入力デバイスを使用するときは、デバイスの接続またはペアリングを
解除するようお勧めします。これにより、他のユーザーが入力用のデバイスを再
選択して使用できます。たとえば、キーボードやバーコードスキャナーなど、複
数台の Bluetooth 入力デバイスが接続およびペアリングされている場合は、以下
の手順に従い、使用するデバイスを選択するか、使用しないデバイスの選択を解
除します。

– 装置のホーム画面から、  をタップします。 

– [システム ] タブをタップします。

– [Bluetooth] をタップします。

– ペアリングされている Bluetooth デバイス (キーボードなど ) の選択を解
除するには、対象のデバイスの [プロファイル ] ボタンをタップします。 
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– 関連するチェックボックスをオフにして、[入力に使用 ] の選択を解除し
ます。

– 左上にある [ペアリングされた Bluetooth デバイス ] をタップすると、前
の画面に戻ります。

– [戻る ] をタップすると、システム設定に戻ります。

– [完了 ] をタップすると、[設定 ] が閉じます。

Bluetooth デバイスの選択解除

– 装置のホーム画面から、  をタップします。 

– [システム ] タブをタップします。

– [Bluetooth] をタップします。

注記  

• 入力用の Bluetooth デバイスが選択されていない場合、入力はタッ
チスクリーンキーボードのみとなります。

• デバイスを再度選択するには、上記の手順を実行し、デバイスの 
[入力に使用 ] チェックボックスをオンにします。
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– ペアリングされた Bluetooth デバイスの接続を解除するには、対象のデバ

イスの [プロファイル ] ボタンをタップします。 

– [ペアリング解除 ] をタップします。

デバイスは「ペアリングされたデバイス」の下には表示されなくなりま
すが、[利用可能デバイス ] リストには残ります。

– [戻る ] をタップすると、システム設定に戻ります。

– [完了 ] をタップすると、[設定 ] が閉じます。
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イーサネット接続の設定
装置のイーサネットポートを使用して、パソコン (PC) を有線接続することがで
きます。接続されているコンピューターを使用して、NanoDrop One で測定した
データを保存または表示できます。(NanoDrop One ビューアーソフトウェアが
コンピューターにインストールされている必要があります )。

必要なツール :

• 標準の (ストレートスルー ) イーサネットケーブル (CAT5e またはそれ以降を
推奨 )

イーサネット接続の設定

– 装置背面にあるイーサネットポート (前出の図を参照 ) とコンピューター
上のイーサネットポートをイーサネットケーブルで接続します。

ワイヤレス接続の設定
Wi-Fi™ を使用して、無線ローカルエリアネットワーク (WLAN) を通じて装置を
リモートコンピューターに接続します。リモートコンピューターを使用して、
NanoDrop One で測定したデータを保存または表示できます。

注記  コンピューターが旧式のモデルの場合は、代わりに、クロスオーバー
イーサネットケーブルが必要になる場合があります。最新モデルのコン
ピューターの場合は、ケーブルタイプが自動的に検出され、ストレートス
ルーとクロスオーバーのどちらでも使用できます。ただし、最高のパフォー
マンスを発揮するのはストレートスルーケーブルです。

注記  W-Fi を用いて、接続されたコンピューターにデータを保存したり表示
したりするには、NanoDrop One ビューアーソフトウェアをリモートコン
ピューターにインストールし、そのコンピューターを Wi-Fi データストレー
ジに設定する必要があります。また、装置をリモートコンピューターのネッ
トワークホストに接続し、Wi-Fi を有効にする必要があります。
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装置での Wi-Fi ネットワークの選択

– 装置のホーム画面から、  (設定 ) をタップします。

– [システム ] タブをタップします。

– [Wi-Fi] をタップします (Wi-Fi が無効の場合は、右上のボタンが「オフ」
になり、ワイヤレスネットワークはリスト表示されません )。

– ボタンをタップして Wi-Fi を有効にし、利用可能な Wi-Fi ネットワークを
表示します。

– リモートコンピューターの Wi-Fi ネットワークホストを選択し、[接続 ] 
をタップします (次に例を示します )。

– [戻る ] をタップして Wi-Fi の設定を終了します (接続が成功すると、装
置に IP (インターネットプロトコル ) アドレスが割り当てられ、下の例に
示すように、[Wi-Fi] ボタンの右に表示されます )。

注記  Wi-Fi ネットワークによっては、接続する前に ID、パスワード、
その他の情報を要求される場合があります。あるいは匿名の Wi-Fi 
ネットワークもあります (この場合は、名前で検索する必要がありま
す )。詳細については、システム管理者にお問い合わせください。
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– IP アドレスを記録します (次のセクションでリモートコンピューターに
入力する必要があります )。

– [完了 ] をタップすると、[設定 ] が閉じます。

リモートコンピューター上での Wi-Fi データストレージの設定

– リモートコンピューターから、NanoDrop One ビューアー ソフトウェア
を開きます。

– [ファイル ] (メニュー ) > [Wi-Fi データストレージのセットアップ ] の順
に選択します (以下の画面が表示されます )。
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– 以下の情報を入力します。

– 装置の IP アドレス (機器で [設定 ] > [システム ] の順に選択すると表
示されます (前のセクションを参照 )。IP アドレスが有効な場合、[ス
テータス ] 列に「有効な IP アドレス」と表示されます )

– 装置名 の入力 (同じネットワーク上の同じラボに複数ある場合 )

– 装置の [有効 ] ボタンにチェックマークが入っていることを確認しま
す (下の例を参照 )。

– [PC 名 ] に割り当てられたコンピューター名や氏名を入力します (こ
こで入力した名前は、装置の [データストレージの場所を選択 ] リス
トボックスに表示されます (次のセクションを参照 )。

– 別の装置を設定するには、[新規 ] をタップし、上記の手順を繰り返しま
す。

– リストから項目を削除するには、[削除 ] をタップします。

– 作業が終了したら、[OK] を選択して [Wi-Fi データストレージのセット
アップ ] を閉じます。

通知    このリストには複数の Wi-Fi アドレスを追加できるため、コン
ピューターの切り替えが簡単になります。ただし、データの整合性を
確保するため、データ取得中に有効にできる Wi-Fi 接続は 1 つのみと
します。

機器情報

Wi-Fi 接続を追加 
(新しい装置を使用 )

選択した Wi-Fi 接
続を削除

PC 情報
設定を保存して閉じる
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収集データの保存場所の選択
– 装置のホーム画面から [接続ステータス ] アイコンをタップします。 
–

下の例に示すように、[データストレージ ] メッセージボックスが表示さ
れます。

– 以下に示す利用可能なオプションを選択します。

• その後取得されるすべての測定結果を装置内の NanoDrop One データ
ベースにのみ保存するには、[データストレージ ] を [ローカル ] に設
定します (上の例を参照 )。

• その後取得されるすべての測定結果を、イーサネットケーブルで装置
に接続されているコンピューターの NanoDrop One  ビューアーデータ
ベースに保存するには、[データストレージ ] を [PC と直接接続 ]* に
設定します (詳細については「イーサネット接続の設定」を参照 )。

注記  [接続ステータス ] アイコンは、装置がイーサネットケーブルで、
または正しく構成されたワイヤレスネットワークを介して、パソコン 
(PC) と接続されている場合にのみアクティブ (つまり青色 ) になりま
す (下の例を参照 )。

取得データの現
在の保存場所

[接続ステータ
ス ] アイコン
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• その後取得されるすべての測定結果を、ワイヤレスネットワークを介
して装置に接続されているコンピューターの NanoDrop One ビュー
アーデータベースに保存するには、[データストレージ ] を コン
ピューターの割り当て名 * に設定します (詳細については「Wi-Fi 接
続の設定」を参照 )。

* 前述のイーサネットおよびワイヤレスのオプションを使用しても、装置
内にデータをバックアップとして保存できます。

以下に、ワイヤレス構成済みの宛先コンピューターをデータストレージ
として選択する例を示します。

– [接続 ] (接続がすでに確立されている場合は [OK] ) をタップすると、
メッセージボックスが閉じます ([接続ステータス ] アイコンの横に新し
いデータストレージの場所が表示されます )。

その後取得されるすべての測定結果が、選択したコンピューターの 
NanoDropビューアーデータベース、およびローカル装置の NanoDrop 
One データベースに保存されます。

PC 名

パソコン (PC) の IP アドレス

データストレー
ジの場所 (ワイ
ヤレスコン
ピューター )

コンピューター
の IP アドレス
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機器の接続状況
装置のホーム画面の右上にある [システムステータス ] アイコンを使用して、機
器の接続ステータス (Bluetooth、イーサネット、Wi-Fi など ) を確認できます。

注記  

• NanoDrop One ビューアーソフトウェアは、データを装置から保存するた
めに実行されている必要はありません。

• 測定中にワイヤレスまたはイーサネットの接続が遮断されると、データ
ストレージがローカル装置に切り替わります。このときデータの損失は
ありません。

• カスタムメソッドとカイネティクスメソッドにおいて、データ保存先が
リモートストレージに設定されている場合は、接続されたコンピュー
ターにメソッドが常駐している必要があります。

• イーサネットケーブルまたはワイヤレスネットワークを介して装置がコ
ンピューターと接続されている場合、装置のホーム画面にある [データ
ビューアー ] アイコンは使用不可になります (装置を使用して、接続され
ているコンピューターの NanoDropOne データベースを表示することはで
きません )。

タップして接続ステータスを表示します。
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接続ステータスの表示

– 装置のホーム画面で  をタップして [システムステータス ] ボックス
を開きます。

– [OK] をタップして [システムステータス ] を閉じます。

操作仕様
装置が確実に動作するためには、設置環境として以下の仕様を満たします：

• 動作温度 :5 °C ～ 35 °C (41 °F ～ 95 °F)

• 相対湿度 (結露しないこと ):20 ～ 80%

装置は、サンプルの蒸発を最小限に抑えるために、エアコンやファンから離して
設置します。

装置を設置した後は、電源を入れた状態にしておいてください。

装置が現在データを保存しているデータベース
の場所 (装置または接続されている PC)

Wi-Fi ステー
タス

Bluetoothス
テータス

注記  推奨する湿度範囲の最低域で使用する場合は、蒸発を防ぐために適切な
サンプル量を使用します。
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関連トピック

• 安全性と操作に関する注意

• 機器モデルおよび機能

• オプションのアクセサリー

• 機器設定

マイクロボリュームサンプルの測定
NanoDrop One 分光光度計は、表面張力を利用して、上下の台座の
間に微量サンプルを保持します。特許取得済みのサンプル保持シス
テムは、希釈を必要とせずに、高濃度サンプルの測定を可能にしま
す。詳細については、ここをタップします。

必要なもの
• NanoDrop One または NanoDrop OneC 分光光度計

• リントフリーのラボペーパー

• 校正された精密ピペット (0 ～ 2 μL)

• 適切な緩衝液中で懸濁されるサンプル材料 (「サンプルの準備」
を参照 )

• ブランク機器用の純粋な緩衝液 (「ブランクの選択と測定」を
参照するか、マルチメディアトレーニング「ブランクとは」を
ご覧ください )
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マイクロボリューム測定の適切な方法

日常の台座のクリーニング

• 最初の測定前に、ラボペーパーで
上下の台座を拭き取ります。

• ブランクサイクルを実行して、台
座がきれいになっていることを確
認します。

• 毎回の測定後に、キャリーオー
バーを防ぐために新しいラボペー
パーを使用して上下の台座を拭き
取ります。

• 毎回の測定後に、脱イオン水を使
用して台座をクリーニングします 
(「ユーザー毎の台座のクリーニ
ング」を参照 )。

• 定期的に台座をリコンディショニ
ングして、疎水性を維持します。
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推奨されるサンプル量

サンプルのピペット操作

• 推奨されるサンプル量を使用し
て、確実に適切な液体カラムが形
成されるようにします。

• サンプル溶液を台座に正確にアプ
ライするために、校正された精密
ピペット (0 ～ 2μL 容量 ) を、低
吸着の精密チップ (ローリテン
ションチップ ) とともに使用して
ください。

精度の低い (0 ～ 10 μL) ピペット
を使用している場合、2 μL のサン
プル量を使用してください。

• ブランクおよびサンプルごとに新
しいチップを使用してください。

• 測定ごとに新しいサンプルを使用
してください。

• 溶剤が使用されている場合、台座
と互換性があることを確認してく
ださい (「有害物質」の「使用可
能な溶剤」を参照 )。

アプリケーション サンプル量

核酸 (水溶液 ) 1 μLa

a 界面活性剤などの表面張力を下げる可能性のある物質が含まれている、サンプルの 2 μL を使用します。

精製済みタンパク質 2 μL

Bradford 法または BCA 法などの他のタンパク質アプリ
ケーション

2 μL

微生物細胞懸濁液 2 μL
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マイクロボリュームサンプルの測定方法
通知    

• 液体が機器に流れ込むと、永久的な損傷が引き起こされる場合があるた
め、噴射器またはスプレーボトルを機器の上またはその近くで使用しな
いでください。

• 台座でフッ化水素酸 (HF) を使用しないでください。フッ化物イオンは石
英光ファイバーケーブルに永久的な損傷を与えます。

1. 装置がイーサネットあるいはワイヤレスを介してパ
ソコン (PC) と接続され稼働している場合は、[接続
ステータス ] アイコンが青くなり、現在選択されて
いる、装置で収集したデータを保存および表示する
場所が示されます。

[接続ステータス ] アイコンが青色の場合は、アイ
コンをタップし、左に示すように [データストレー
ジ ] を [ローカル ] に設定します。

2. 装置のホーム画面から、[核酸 ] などのアプリケー
ションタブを選択し、[dsDNA] や [RNA] などのア
プリケーション名をタップします。

収集データの現在
の保存・表示場所

[接続ス
テータス ] 
アイコン
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3. アームを上げて、新しいラボペーパーを使って上
下の台座を拭き取ります。

4. ブランクを測定します。

– 1 ～ 2 μL のブランク溶液をピペットで取り、下
側の台座にアプライし、ただちにアームを下ろ
します。

– [ブランク ] をタップし、測定が完了するまで
待ちます。

ヒント :自動ブランクがオンになっている場
合、アームを下げた後自動的にブランク測定が
開始します。

– アームを上げ、新しいラボペーパーで上下の台
座を拭き取ります。

5. 最初のサンプルを測定します。

– 1 ～ 2 μL のサンプル溶液をピペットで取り、台
座にアプライし、ただちにアームを下ろします 
(詳細については「推奨されるサンプル量」を
参照 )。

– サンプル測定を開始します。

– 自動測定がオンになっている場合、アーム
を下げます。

– 自動測定がオフになっている場合、アーム
を下げて [測定 ] をタップします。

– サンプル測定が完了したら、スペクトルおよび
レポートされた値が表示されます。
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サンプル ID の横にこれらの記号のいずれかが表示
されている場合は、記号をタップして、測定に関
する警告または追加情報を表示します。

 入手可能なコンタミネーション情報

 利用可能なオンデマンドテクニカルサポート

 不適切な結果

6. 別のサンプルの測定方法 :

– アームを上げます。

– 新しいラボペーパーを使って上下の台座を拭き
取ります。

– 次のサンプルをロードし、アームを素早く下げ
ます。

– サンプル測定を開始します。

– 測定が完了するまで待ちます。

スペクトル表示で以前のスペクトルが新しいもの
に置き換わり、表中で以前の値の下に新たにレ
ポートされた値が表示されます (タブを下にドラッ
グして両方のデータセットを表示します )。

タップして、Experiment 
を終了します。
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関連トピック

• マイクロボリュームサンプリング — 仕組み

• 吸光度検出限界

• サンプルとブランクの準備

• 自動測定と自動ブランク

• Acclaro サンプルインテリジェンス

• 台座のクリーニング

• Experiment データベースの検索

• データのエクスポート

• キュベットを使用したサンプルの測定

7. サンプルの測定を終了する場合、以下の操作を行
います。

– [Experiment 終了 ]をタップします。

– Experiment 名を入力する ([Experiment 名 ] ボッ
クスをタップし、表示されたキーボードを使用
して名前を入力し、[完了 ] キーをタップする ) 
か、またはデフォルトの Experiment 名のままに
します。

–  をタップします。 

– アームを上げ、新しいラボペーパーで上下の台
座を拭き取ります。

一日分の測定を終えたら、脱イオン水を使用し
て台座をクリーニングします (「ユーザー毎の
台座のクリーニング」を参照 )。

取得したデータは自動的に、入力した名前が付いた 
Experiment として保存されます。デフォルト構成で、
Experiment は取得日、Experiment 名、使用されるアプリ
ケーション、および割り当てられているラベルに従っ
て装置内のデータベースに格納されます (「装置での 
ID の管理」を参照 )。

タップしてキーボードを表示し、閉じ
るには [完了 ] キーをタップします。

複数のサンプ
ルを測定する
場合にタップ
します。

タップして、
Experiment を終了
し、保存します。
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キュベットを使用したサンプルの測定
NanoDrop OneC 分光光度計には、希釈サンプルの
測定、比色分析、細胞培養、およびカイネティッ
ク測定のためのキュベットホルダーが付属してい
ます。キュベットシステムでは、検出限界の下限
が拡大されており、またオプションの 37 °C ヒー
ターとマイクロスターラーが使用可能です。

必要なもの
• NanoDrop OneC 分光光度計

• リントフリーのラボペーパー

• 2 つの互換性のあるキュベット

• 適切な緩衝液中で懸濁されるサンプル材料
(「サンプルの準備」を参照 )

• ブランク機器用の純粋な緩衝液 (「ブランクの
選択と測定」を参照するか、マルチメディアト
レーニング「ブランクとは」をご覧ください )
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キュベット測定の適切な方法

• 装置のアームは、キュベット測定
時に上方または下方に移動できま
す。

• 10 mm、5 mm、2 mm、または 
1 mm キュベットは、最大 48 mm 
の高さで使用します。

• 毎回の測定後にキュベットを洗浄
し、乾燥させます。

• キズの付いていないキュベットを
使用し、結果に影響する可能性の
ある指紋を付けないようにしま
す。

• 石英キュベットまたは UV 用プラ
スチックキュベットを、UV範囲
内の分析波長により使用します 
(340 nm 以下 )。

• マイクロ、セミマイクロ、および
ウルトラマイクロキュベットは覆
われている必要があります。

• 装置の光路を覆うのに十分な量の
ブランク溶液またはサンプル溶液
で、キュベットを満たします 
(2 mm のサンプルビームがキュ
ベットの底から 8.5 mm 上方に照
射されます )。

• アームを上げて、キュベットホル
ダーにゴミがないことを確認しま
す。

• 石英または覆われたプラスチック
キュベットを挿入すると、キュ
ベットの光路を機器の光路と合わ
せます。

装置光路

キュベットホ
ルダー
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キュベットを使用したサンプルの測定方法
通知    

• こぼして損傷することがないように、液体の容器は機器に近づけないで
ください。

• 液体が機器に流れ込むと、永久的な損傷が引き起こされる場合があるた
め、噴射器またはスプレーボトルを機器の上またはその近くで使用しな
いでください。

1. ホーム画面から、[核酸 ] などのアプリケーション
タブを選択し、[dsDNA] や [RNA] などのアプリ
ケーション名をタップします。

2. キュベットオプションを指定します。

– ホーム画面から、  (設定 ) をタップします。

– [General (一般 )] をタップします。

– [キュベットを使用 ] を選択します。

– [光路長 ] をキュベットの波長 (幅 ) に設定しま
す (仕様についてはキュベットメーカーにお問
い合わせください )。

– 必要に応じてスターラーとヒーターを設定しま
す。

– [完了 ] をタップします。

詳細については、「一般設定」を参照してくださ
い。

1

2
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関連トピック

• 機器モデルおよび機能

• 吸光度検出限界

• サンプルとブランクの準備

• Acclaro サンプルインテリジェンス

• 機器設定

• Experiment データベースの検索

• Export Data

• マイクロボリュームサンプルの測定

3. ブランクを測定します。

– 綺麗に拭いたキュベットに、光路の高さを超え
る十分量のブランク溶液またはサンプル溶液で
満たします。

– アームを上げ、ブランクキュベットをキュベッ
トホルダーに挿入して、必ず装置内の光路長設
定とキュベットの光路長を合せます。

– [ブランク ] をタップし、測定が完了するまで
待ちます。

4. サンプルを測定します。

– 清潔なキュベットを同じ高さまでサンプル溶液
で満たします。

– ブランクキュベットとサンプルキュベットを取
り換え、光路が合っていることを確認します。

– [測定 ] をタップします。

– 測定が完了するまで待ちます。

– キュベットを取り外します。

– キュベットメーカーの仕様に従ってキュベット
を洗浄します。

装置光路

キュベット
ホルダー
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サンプルとブランクの準備
サンプルの準備

• サンプル測定の前にサンプルを抽出・
精製します。これを目的とする市販
のサンプル分離キットが提供されて
います。またはラボでご使用中のプ
ロトコルを使用します。精製後、目
的分析物は通常、測定前に緩衝液に
より溶解します。 

ヒント :分析波長で光を吸収する分子
は、サンプル濃度の算出に使用され
る総吸光度値に影響します。

• 最終的分析濃度が機器の吸光度検出
限界範囲内に収まるようにします。

• マイクロボリューム測定では、測定
前に各サンプルを静かに (ただし十分
に ) ボルテックスします。

ヒント :ボルテックスの前に、ゲノム
やラムダ DNA などの高濃度または高
分子核酸サンプルを 63 °C (145 °F) ま
で加熱します。

• 混合およびピペット操作時は気泡の
混入に気をつけてください。詳細に
ついては、マルチメディアトレーニ
ング「サンプル中の気泡の影響」を
ご覧ください。

注記  ヘキサンなどの非常に揮発性の高い溶剤中で溶解されたサンプルは、
キュベットサンプリングオプション (NanoDrop OneC 機器のみ ) で最も良く機
能します。
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ブランクの選択と測定
サンプル分析物の懸濁に使用される緩衝液は、吸光度に影響する可能性がありま
す。ブランクは、サンプル測定からの緩衝液成分による吸光度への影響を最小限
に抑えます。その結果生じるサンプルスペクトルは、目的分析物のみの吸光度を
示します。詳細については、マルチメディアトレーニング「ブランクとは」を参
照してください。

正しい結果を得るために

• 大部分のアプリケーションで、目的分析物を懸濁
するのと同じ緩衝液をブランクにします。ブラン
ク溶液は、サンプルと同じ pH およびイオン強度に
する必要があります。詳細については、使用され
るアプリケーションの「サンプルの測定方法」を
参照してください。

• サンプル測定の前に新しいブランクを測定します。
サンプルが同じ緩衝液であれば、サンプル測定前
に毎回ブランク設定する必要はありません。

• 30分ごとに新しいブランクを測定します。

• サンプル測定する前に、ブランクサイクルを実行
して、ブランク溶液が適切であること確認します。
クイックデモについては、マルチメディアトレー
ニング「ブランク溶液の適合性の評価」をご覧く
ださい。

その結果生じるスペクトルは、右側の例のように
分析波長において、スペクトル全体で 0.04 A 
(10 mm 相当 ) しか変動しません。

結果として生じるスペクトルが分析波長付近で 
0.04 A を超えている場合、特に低濃度サンプルに
おいて、緩衝液はサンプル分析物に干渉する可能
性があります。詳細については以下を参照してく
ださい。 有効なブランク緩衝液 (測定された吸光

度 < 0.04)
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ブランクに関連した問題

• ブランク測定する前に、残留サンプルが台座また
はキュベットに残っている場合 (その結果生じるサ
ンプルスペクトルは、負の吸光度値を示す可能性
があります。これは、スペクトルのその領域でブ
ランクの吸光度がサンプルよりも高いことを示し
ます )。

• 分析波長でのブランク測定値が、サンプルよりも
高い吸光度を示す場合 (ブランクとして使用した緩
衝液が、サンプルの懸濁に使用されたものと異な
る組成の場合、測定結果は正確ではありません )。

• 誤ってサンプルをブランクとして使用した場合 (そ
の結果生じるサンプルスペクトルは、負の吸光度
値を示したり、場合によっては、右側に示す例の
ように典型的な核酸またはタンパク質スペクトル
形状のの鏡像のようになったりします )。

誤ってタンパク質サンプルをブランクとし
て使用したため、スペクトルが「鏡像」ス
ペクトルとなった例

ブランクの問題に対する解決策

• 上下の台座をよく拭取り、必要に応じて PR-1 によ
る リコンディショニングも実施して、その後以下
を行います。

– ブランクサイクルに戻る

– 適切な新しく調製した緩衝液を用いて、新しい
ブランクを測定して、新しく調製したサンプル
溶液を測定する

• 大部分のアプリケーションで、目的分析物を懸濁
するのと同じ緩衝液をブランクにします。ブラン
ク溶液は、サンプルと同じ pH およびイオン強度に
する必要があります。詳細については、使用され
るアプリケーションの「サンプルの測定方法」を
参照してください。

• タンパク質の測定でブランクの問題が続く場合は、
他の比色アッセイや NanoDrop 3300 による蛍光
アッセイなどのより適したアプリケーションをお
試しください。
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ブランクサイクルの実行
ブランクサイクルを実行して、以下のことを確認します。

• 機器が正常に (平坦なベースラインで ) 動作していること

• 台座がクリーニングされていること (たとえば、固着したサンプルが台座上
に残っているなど )

• サンプル分析に使用する緩衝液の吸光度への影響

必要なもの

• リントフリーのラボペーパー

• 校正された精密ピペット (0 ～ 2 μL)

• 評価用の緩衝液

 ブランクサイクルの実行方法

クイックデモについては、マルチメディアトレーニング「ブランク溶液の適合性
の評価」をご覧ください。

通知    

• 液体が機器に流れ込むと、永久的な損傷が引き起こされる場合があるた
め、噴射器またはスプレーボトルを機器の上またはその近くで使用しな
いでください。

• 台座でフッ化水素酸 (HF) を使用しないでください。フッ化物イオンは石
英光ファイバーケーブルに永久的な損傷を与えます。
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1. ホーム画面から、[核酸 ] などのアプリケー
ションタブを選択し、[dsDNA] や [RNA] など
のアプリケーション名をタップします。

2. アームを上げて、新しいラボペーパーを使っ
て上下の台座を拭き取ります。

3. 水ブランクを測定します。

– 正確に 1 μL の脱イオン水 (DI H2O) をピ
ペットで取り、下側の台座にアプライし、
アームを下げます。

– [ブランク ] をタップし、測定が完了する
まで待ちます。

– アームを上げて、新しいラボペーパーを
使って上下の台座を拭き取ります。

4. 緩衝液を測定します。

– 1 ～ 2 μL の緩衝液をピペットで取り、台座
にアプライし、アームを下げます。

– サンプル測定を開始します。

– 自動測定がオンになっている場合、
アームを下げます。

– 自動測定がオフになっている場合、
アームを下げて [測定 ] をタップしま
す。

– 測定が完了するまで待ちます。

その結果生じるスペクトルは、分析波長 (核
酸の場合は 260 nm、タンパク質の場合は 
280 nm) でのベースラインから 0.04 A しか変動
しません。

スペクトルがこれらの基準に満たない場合は、
ステップ 2 ～ 4 を繰り返します。

スペクトルがまだ仕様の範囲外である場合、
「ブランクの問題に対する解決策」を参照して
ください。

5. ブランクサイクルを終えたら、[Experiment 終
了 ]をタップします。

6. アームを上げ、新しいラボペーパーで上下の
台座を拭き取ります。

タンパク質 A280 タンパク質定量化
に適した緩衝液のスペクトル例

タンパク質 A280 タンパク質定量化
に適さない緩衝液のスペクトル例
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関連トピック

• 吸光度検出限界

• サンプル中の気泡の影響

• ブランクとは

• ブランク溶液の適合性の評価

• 台座のメンテナンス

• マイクロボリュームサンプルの測定

• キュベットを使用したサンプルの測定
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基本操作

ホーム画面 測定画面 データビューアー 一般操作
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NanoDrop One ホーム画面
これらの操作は、NanoDrop One のホーム画面から行うことができます。

アプリケーション
NanoDrop One は、サンプルを測定するためのさまざまなアプリケーションを提
供します。アプリケーションを選択するには、[核酸 ] などのアプリケーション
タブを選択し、[dsDNA] などのアプリケーション名をタップします。

利用可能な各アプリケーションの詳細については、ここをタップしてください。

データビューアー 機器設定 機器の診断

システムステータスアプリケーション

トレーニングとヘルプ
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システムステータス
装置のホーム画面で  をタップして、[システムステータス ] ボックスを開き
ます。次に例を示します。

利用可能な情報を以下に示します。

装置タイプ モデル (NanoDrop One または NanoDrop OneC)

機器のシリアルナン
バー

機器のシリアルナンバー

機器のステータス 機器の現在のステータス

データ保管場所 データの保存先に指定したデータベースの場所を示し
ます。以下が選択可能です。

• ローカル (装置内 )
• 接続されている PC* (イーサネットケーブルあるい
はワイヤレスネットワークを経由して接続されて
いるパソコン )

* 前述のイーサネットおよびワイヤレスのオプションを
使用しても、装置にデータをバックアップとして保存
できます。

Wi-Fi ステータス 機器の WiFi 接続のステータス ([接続 ...]、[有効ですが
未接続です ]、または [無効 ])

Bluetooth ステータス 装置の Bluetooth 接続のステータス ([接続 ...]、[有効 - 
(相手機器のリスト )]、または [無効 ])
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データビューアー
ホーム画面で  をタップして、先週、先月、過去 6 ヶ月、昨年、または特定
の日付範囲などを指定した過去の測定データを表示出来ます。装置のデータ
ビューアーに関する詳細については、ここをタップします。

機器設定
ホーム画面で  をタップし、WiFi、キュベットを使用するなどの一般的な機
器設定にアクセスします。利用可能なすべての機器設定の詳細については、ここ
をタップしてください。

機器の診断
ホーム画面で  をタップして装置の動作を検証します。機器診断は、推奨
されるメンテナンススケジュールに従って定期的に実行する必要があります。機
器の診断の詳細については、ここをタップしてください。

ソフトウェア製品バー
ジョン

インストールされている NanoDrop One ソフトウェア
のバージョン

プラットフォームリ
リース

NanoDrop One をサポートするためのプラットフォーム
リリース

ファームウェアバー
ジョン

インストールされている装置のファームウェアのバー
ジョン

アンドロイドリリース アンドロイドリリースのカスタムバージョン

アンドロイドバージョ
ン

インストールされているアンドロイドオペレーティン
グシステムソフトウェアのバージョン

注記  装置上では、ローカルの NanoDrop One データベース内のデータのみ
を表示できます。イーサネットケーブルまたはワイヤレスネットワークを
介して装置がコンピューターと接続されている場合、装置のホーム画面に
ある [データビューアー ] アイコンは使用不可になります。
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トレーニングとヘルプ
ホーム画面で  をタップしてこのヘルプシステムにアクセスします。
NanoDrop One ソフトウェアには、包括的なトレーニングツールやサポートツー
ルが搭載されています。利用可能なトレーニングツールやサポートツールの詳細
については、ここをタップしてください。

関連トピック

• アプリケーション

• 機器セットアップ

• NanoDrop One データビューアー

• 機器設定

• 機器診断

• 本ヘルプシステムについて

• マイクロボリュームサンプルの測定

• キュベットを使用したサンプルの測定
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NanoDrop One 測定画面
これらの操作は、アプリケーション内の測定画面から行うことができます。

行をタップして
サンプルを選択
し、スペクトル
を表示します。
複数の行をタッ
プして選択する
と最大 5 つのス
ペクトルをオー
バーレイ表示し
ます。サンプル
行の長押しで測
定の詳細が表示
されます。

タブを上下する
ことで、表示す
るサンプルデー
タを増やしたり
減らしたりでき
ます。

ピンチとズームで
スケールが調整で
きます。

タップして Experiment 
を終了し、データをエ
クスポートします。

サンプル名 : 
タップして編
集します。

選択したサン
プルの UV 吸光
度スペクトル

オプションのメ
ニュー : 
タップして開き
ます。

測定に関する警
告 : タップして
詳細を表示しま
す。

タップしてブ
ランク溶液を
測定します。

ページ制御 : 画面を左にスワイプする
と、さらに多くの測定結果が表示され
ます。

タップしてサン
プル溶液を測定
します。

選択したア
プリケー
ション

自動測定

測定結果 : 詳細については
「アプリケーション」を参
照してください。

サンプル
光路長
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メニュー
任意の測定画面で  をタップして、利用可能なメニューオプションを表示し
ます。

サンプル名
任意の測定画面で [サンプル名 ] 入力フィールドをタップして、サンプル名を編
集します。

[自動ネーミング ] が [オン ] になっている場合 (「一般設定」を参照 )、「1」で
始まる固有の番号の後にデフォルトのベース名を使用して各サンプルにサンプル
名が自動的に割り当てられます。これが最初に表示されるのは、以下に示されて
いるように、Experiment ごとの最初のブランク測定後および最初のサンプル測定
前です。

この例では、最初のサンプルには、「Sample 1」という名前が付けられ、その後
は「Sample 2」などの名前になります。デフォルトのベース名を編集したり、サ
ンプル名を上書きしたりできます。

ホーム NanoDrop One ホーム画面に戻ります。

(アプリケーション ) 
設定

選択したアプリケーションの設定を表示したり変更し
たりします。

設定 装置の設定を表示したり変更したりします。

印刷 選択した測定結果を印刷します。

注記  [自動ネーミング ] が選択されている場合に Experiment 中にサンプル
ベース名を編集すると、割り当てられているサンプル ID 番号が最初からや
り直しになります。

デフォルトサンプル名 : タップして編集します。
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デフォルトのサンプルベース名の編集

ブランクを測定した後、最初のサンプルが測定される前に、以下のことを行いま
す。

– [サンプル名 ] 入力フィールドをタップしてキーボードを表示します。

– 新しいベース名を入力します。

– [完了 ] キーをタップします。

サンプル名の編集

– ホーム画面から、  をタップしてデータビューアーを開きます。

– Experiment を選択します。

– 左にスワイプしてデータ表を表示します。

– サンプル名を押したままにして [サンプル詳細 ] ボックスを表示します。

– [サンプル名 ] 入力フィールドをタップしてキーボードを表示します。

– 新しいサンプル名を入力します。

– [完了 ] キーをタップします。

測定結果
測定画面に表示される結果の種類は、選択したアプリケーションによって決まり
ます。詳細は、以下 をご覧ください。

[Applications (アプリケーション )] > (アプリケーショングループ ) > (アプリ
ケーション名 ) 測定 > [測定結果 ]

dsDNA の例を次に示します。
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吸光度スペクトル
測定された各サンプルについて、各アプリケーションは紫外または紫外可視吸
光度スペクトルと結果の概要を表示します。縦軸は、吸光度単位 (A) の吸光度を
示します。横軸は nm 単位の波長を示します。

サンプル光路長
すべてのアプリケーションで、スペクトルの縦軸に光路長を表示します。マイク
ロボリューム吸光度測定値および光路長の短い (10mm 以外の ) キュベットでの
測定値は、10.0mm 光路長相当に換算されます。

測定に関する警告
NanoDrop One に内臓された Acclaro サンプルインテリジェンステクノロジーは、
サンプルのあらゆる状態を評価するのに役立つ重要な機能を提供します。ソフト
ウェア内で [サンプルインテリジェンス ] アイコンをタップして、関連情報を表
示します。詳細については、以下のリンクをタップしてください。

コンタミネーション解析は、ダウンストリームアプリケーショ
ンで使用する前のサンプル定量を助けるために提供されていま
す。

オンデマンドテクニカルサポートは、異常な測定値や信頼性の
低いサンプル測定の際にご活用いただけます。

不適切な結果に対するアラート
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ブランク
[ブランク ] をタップして選択した Experiment のブランクを測定します。

ブランク測定は、サンプルの測定前に毎回行う必要があります。ブランク溶液は
通常、サンプルの懸濁に使用されるものと同じ純粋な緩衝液です。詳細について
は、「ブランクの選択と測定」を参照してください。

測定
[測定 ] をタップして選択した Experiment のサンプルを測定します。

サンプルは、装置で測定する前に適切に抽出・精製する必要があります。そし
て、濃度は装置の吸光度の検出限界内でなければなりません。詳細については、
「サンプルの準備」および「マイクロボリュームサンプルの測定」または「キュ
ベットサンプルの測定」および「吸光度検出限界」を参照してください。

自動測定と自動ブランク
NanoDrop One 自動測定および自動ブランク機能を使用して測定を迅速化できま
す。この機能により、アームを下ろすだけで測定が完了します。この機能によ
り、多検体のサンプルの測定で繰り返し作業を簡略化できます。

自動測定

自動測定を選択したり選択解除するには、サンプル測定画面で [測定 ] ボタンの
右側にある [オン ] ボタンまたは [オフ ] ボタンをタップします。

注記  [測定 ] ボタンは、有効なブランク測定の完了後に有効になります。

注記  自動測定および自動ブランクは、マイクロボリューム測定でのみ利用で
きます。
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自動ブランク

自動ブランクを選択したり選択解除するには、サンプル測定画面で [ブランク ] 
ボタンの右側にある [オン ] ボタンまたは [オフ ] ボタンをタップします。

Experiment 終了
Experiment に名前を付けて保存したり、後で Experiment を見つけやすいようにラ
ベルを追加したり (「装置での ID の管理」を参照 )、データをエクスポートした
りする等の作業が終わったら、「Experiment 終了」をタップします。

サンプル詳細
測定画面のサンプル行またはデータ表を長押しすることで、選択したサンプルの
すべての測定結果と関連する詳細情報を表示します。次に例を示します。

注記  [Experiment 終了 ] ボタンは、最初のサンプル測定の完了後に有効になり
ます。

注記  また、[サンプル詳細 ] ボックスからサンプル名を編集できます。
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データ表
測定画面を左にスワイプすることで、現在の Experiment のデータ表を確認できま
す。データ表には、Experiment のすべてのサンプルの測定結果が含まれます。以
下の図で、利用可能な機能を太字で表示しています。

関連トピック

• 核酸測定

• タンパク質測定

• 機器設定

• データの印刷

行をタップして
サンプルを選択
します。サンプ
ル行の長押しで
測定の詳細が表
示されます。

測定に関する
警告 : タップ
して詳細を表
示します。

使用されるアプ
リケーション

ページ制御 : 画面を右にスワイプし
て測定画面に戻ります。

オプションのメ
ニュー :
タップして開き
ます。

サンプル名 : 
タップして編
集します。

測定結果 : 詳細については「アプリケー
ション」を参照してください。
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• Acclaro サンプルインテリジェンス

• サンプルとブランクの準備

• Experiment データベースの検索

• データのエクスポート

• マイクロボリュームサンプルの測定

• キュベットを使用したサンプルの測定
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NanoDrop One データビューアー
データビューアーは、機器で測定されたサンプルデータを保存するデータベース
を開きます。データは取得日、Experiment 名、 使用されるアプリケーション、お
よび割り当てられるラベル (「 ID の管理 」を参照 ) に従って保存されます。

データビューアーから、測定データを表示する Experiment を探して選択するか、
または選択した Experiment をさまざまな場所に各種の形式でエクスポートするこ
とができます。

これらの操作はデータビューアーから行うことができます。

Experiment を検索する
か、日時範囲フィル
ターを変更する

行をタップし
てこの日に取
得した 
Experiment を表
示します。
Experiment を
タップしてそ
の Experiment 
を開きます。

オプションのメ
ニュー : 
タップして開き
ます。

エクスポートまたは
削除する Experiment 
を選択する

現在の日時
範囲フィル
ター
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データビューアーを開く
サンプルの収集が 1 つずつであっても複数同時であっても、[Experiment 終了 ] を
選択すると、取得されたデータが Experiment 名の付いた Experiment に自動的に保
存されます。デフォルト構成では、 Experiment は取得日、実験名、使用されるア
プリケーション、および割り当てられているラベルに従って装置内の 
NanoDrop One データベースに保存されます。

Experiment 内のスペクトルおよび関連データは、データビューアーを使用して装
置内データベースからいつでも確認できます。

測定結果の装置内データベースを開く

– 機器上の NanoDrop One データベースを開くには、機器のホーム画面から 
 (データビューアー ) をタップします。

メニュー
データビューアーで  をタップして、利用可能なメニューオプションを表示
します。

注記  機器がイーサネットケーブルあるいはワイヤレスネットワーク
経由でコンピューターに接続されている場合、機器のホーム画面で、
[データビューアー ] アイコンは使用できません (詳細については「機
器セットアップ」を参照 )。 

ホーム NanoDrop One ホーム画面に戻ります。

設定 装置の設定を表示したり変更したりします。

ディスクの状態 装置内に測定データを保存するために使用可能なディ
スク残量を表示します。
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Experiment データベースの検索
データビューアーで [検索 ] をタップして、選択したデータベースに Experiment 
がないか検索したり、日時範囲または他の検索フィルターを変更したりします。
データベースは、[検索 ] ボックス内の現在の文字列を使用してフィルター処理
されます。フィルターには日時範囲、アプリケーションタイプ、およびユー
ザー定義のラベル (ラベルの追加および削除の詳細については、「ID の管理 」
を参照 ) が含まれます。次に例を示します。

タップして日時範囲フィ
ルターを変更します。

タップしてアプリケー
ションフィルターを選択
するか、選択解除します。

タップしてユーザー定
義のラベルを選択する
か、選択解除します。

フィルターを変更し、[OK] をタッ
プして更新された Experiment のリ
ストを表示する
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選択した Experiment のエクスポート
データビューアーで [選択 ] を使用して、エクスポートする Experiment を選択す
る

選択した Experiment のエクスポート

– データビューアーで [行 ] をタップして、この日に取得した Experiment の
リストを表示するか、または検索機能を使用して Experiment を探します。

– USB メモリデバイスを装置の利用可能な USB ポート (前面、背面左側、
または背面右側 ) に挿入します。

– [選択 ] をタップします。

– タップして、エクスポートする Experiment を 1 つ以上選択します (再度
タップして Experiment を選択解除します )。

– [エクスポート ] をタップします。

– エクスポートの形式を 1 つ以上選択します (「一般設定」の「データのエ
クスポート」を参照 )。

– [エクスポート ] をタップします。

– 「エクスポートが完了しました」メッセージの後に、[OK] をタップしま
す。
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選択した Experiment の削除
データビューアーで [選択 ] を使用して、削除する Experiment を選択します。

選択した Experiment の削除

– データビューアーで [行 ] をタップして、この日に取得した Experiment の
リストを表示するか、または検索機能を使用して希望の Experiment を探
します。

– [選択 ] をタップします。

– タップして、削除する Experiment を 1 つ以上選択します (再度タップして 
Experiment を選択解除します )。

– [ 削除 ]、[OK] の順にタップします。

通知    削除したデータは復元できません。



 3 ラーニングセンター
基本操作

Thermo Scientific NanoDrop ユーザー ガイド 233

Experiment を開き、関連データを表示する
データビューアーを使用して、Experiment を探して開き、含まれている測定デー
タを表示します。

Experiment を開く

– データビューアーで [行 ] をタップして、この日に取得した Experiment の
リストを表示するか、
または検索機能を使用して希望の Experiment を探します。

– Experiment 名をタップして Experiment を開きます。

次に例を示します。

データビューアーでは、測定の完了後に表示されるものと同様に、スペクトル
データと データ表として測定データを提供します。

注記  表示されるデータは、サンプルの測定に使用されたアプリケーションに
よって異なります (これらの例では核酸 )。詳細については、「アプリケー
ション」の詳細を参照してください。

この日に測定された 9 つの Experiment

タップしてこの Experiment を開きます。長押しで割り当てら
れているラベルを含む Experiment の詳細が表示されます。
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スペクトルデータ —
Experiment を開いた後、測定中に表示されているように、最初のサンプル測定に
関する紫外または紫外可視吸光度スペクトルおよび関連データの概要が表示され
ます。以下の画像では、利用可能な機能について説明します。

タブを上下す
ることで、表
示するサンプ
ルデータを増
やしたり減ら
したりできま
す。

ページ制御 : 画面を左右にスワイプ
し、次の画面や前の画面を表示しま
す。

ピンチとズームで
スケールが調整で
きます。

行をタップして
サンプルを選択
し、スペクトル
を表示します。
複数の行をタッ
プして選択する
と最大 5 つのス
ペクトルをオー
バーレイ表示し
ます。サンプル
行の長押しで測
定の詳細が表示
されます。

選択した 
Experiment

測定に関する
警告 : タップし
て詳細を表示
します。

選択したア
プリケー
ション

オプションのメ
ニュー :
タップして開き
ます。

選択したサンプル
の UV スペクトル

測定結果 : 詳細について
は「アプリケーション」
を参照してください。
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データ表 —
スペクトルデータ画面を左にスワイプし、現在の Experiment のデータ表を確認し
ます。データ表には、Experiment のすべてのサンプルの測定結果が含まれます。
以下の画像では、利用可能な機能について説明します。

行をタップして
サンプルを選択
します。サンプ
ル行の長押しで
測定の詳細が表
示されます。

選択した 
Experiment

測定に関する
警告 : タップし
て詳細を表示
します。

使用されるアプ
リケーション

ページ制御 : 画面を右にスワイプし、
前の画面 (2) を表示します。

オプションのメ
ニュー :
タップして開き
ます。

測定結果 : 詳細については「アプリ
ケーション」を参照してください。

タップし
て単位が
選択でき
ます。
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メニュー

スペクトルデータまたはデータ表画面で  をタップして、利用可能なメ
ニューオプションを表示します。

関連トピック

• 機器設定

• Experiment データベースの検索

• データのエクスポート

• データの印刷

NanoDrop One 一般操作
これらの操作は、測定画面またはデータビューアーから行うことができます。

ホーム NanoDrop One ホーム画面に戻ります。

ID の管理 見つけやすいように、選択した Experiment のラベルを
追加したり、削除したりできます (「装置での ID の管
理」を参照 )。

エクスポート USB デバイスに選択した Experiment をエクスポートし
ます。

印刷 選択した測定結果を印刷します ([印刷 ] オプションが
表示されるのは、データ表で 1 つ以上の測定結果が選
択されている場合のみです )。

設定 装置の設定を表示したり変更したりします。

ディスクの状態 装置内に測定データを保存するために使用可能なディ
スク残量を表示します。
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装置での ID の管理 

Experiment を探しやすくするために、1 つ以上の「ID」(ラベルまたはメタデー
タタグなど ) を Experiment に追加できます。ラベルは、装置内の NanoDrop One 
ソフトウェアかパソコン上の NanoDrop One ビューアーソフトウェアで追加でき
ます (「PC 上での ID の管理」を参照 )。

データビューアーを使用して、Experiment にラベル付けができます。既存のラベ
ルの割り当て、割り当てたラベル表示、ラベルの取り外しまたは削除ができま
す。データビューアーで、1 つ以上のユーザー定義ラベルに基づいて Experiment 
のリストをフィルター処理できます。

保存時に新しい Experiment にラベルを付ける

– 最後のサンプルが測定された後、  をタップしま
す。 

– [Experiment 終了 ] ボックスで、[ID の追加 ] 入力フィールドをタップしま
す。

– 表示されたキーボードを使用してラベルを入力し、  をタップします。 

– [完了 ] キーをタップします。

– [Experiment 終了 ] をタップします。

データビュー内で Experiment にラベルを付ける

– ホーム画面から、  をタップしてデータビューアーを開きます。

– Experiment をタップして開きます。

–  をタップして、[ID の管理 ] を選択します。

– [ID の管理 ] ボックスで、[ID の追加 ] 入力フィールドをタップします。

– 表示されたキーボードを使用してラベルを入力し、  をタップします。 

– [完了 ] キーをタップします。

– [OK] をタップします。

Experiment の割り当てられているラベルを表示する

– ホーム画面から、  をタップしてデータビューアーを開きます。

– 選択した Experiment を押したままにして Experiment 詳細を表示します。
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ラベルの付いた Experiment の検索

– ホーム画面から、  をタップしてデータビューアーを開きます。

– [検索 ] をタップします。

– [検索 ] ボックスで、日付範囲を選択肢、アプリケーション (関連データ
のあるアプリケーションのみが表示されます ) を選択し、スクロール可
能なリストから 1 つ以上の ID を選択し、[OK] をタップします。

ラベルの削除

– ホーム画面から、  をタップしてデータビューアーを開きます。

– Experiment をタップして開きます。

–  をタップして、[ID の管理 ] を選択します。

– [ID の管理 ] ボックスで、ラベルを選択し、  をタップします。

– [OK] をタップします。

選択した測定のエクスポート
Experiment の保存時、またはその後にデータビューアーで、1 つ以上の 
Experiment から測定データをエクスポートできます。

測定データは次の 3 つの形式にエクスポートできます。

• カンマ区切り値 (.csv) ファイル。測定結果および詳細を含む

• タブ区切り値 (.tsv) ファイル。スペクトルデータポイントごとの x 座標と y 座
標を含む

• NanoDrop One ビューアー  (.sql) ファイル。パソコンで実行されている 
NanoDrop One ビューアーソフトウェアにインポート可能なスペクトルおよ
び測定結果を含む

ファイル名は  Experiment 名と同じ名前になります。ファイルは、機器のシリア
ルナンバーの後に「NanodropOne」が続く名前のフォルダーに格納されます (機
器のシリアルナンバーを表示するには、[システムステータス ] を使用します )。

注記  保存時にエクスポートされるデータは、[データストレージ ] の設定
に応じて、依然としてデータベース (ローカルまたはリモート ) に保存さ
れます (詳細については「収集データを保存または表示する場所の選択」
を参照 )。
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CSV および TSV 形式にエクスポートするために複数の Experiment を選択した場
合、エクスポートされる各 Experiment に対応する CSV および TSV ファイルが含
まれます。SQL オプションも選択されている場合、エクスポートされた SQL 
ファイルには選択された Experiment がすべて含まれます。

CSV または TSV ファイルを開くには、スプレッドシートまたはワードプロセッ
シングアプリケーションを使用します。CSV 形式のいくつかのサンプル測定結
果の例を次に示します。

SQL ファイルは、NanoDrop One ビューアーソフトウェアでのみ、ファイルがイ
ンポートされた後で開くことができます。

データは、装置の USB ポート (前面、背面左側、または背面右側 ) に接続した 
USB メモリにエクスポートします。その後、そのデータをスプレッドシートま
たはワードプロセッシングアプリケーション (CSV ファイルと TSV ファイルの場
合 )、または NanoDrop One ビューアーアプリケーション (SQL ファイルの場合 ) 
がインストールされている任意のコンピューターに移動できます。

Experiment 終了時のデータのエクスポート

– USB メモリデバイスを装置の利用可能な USB ポート (前面、背面左側、
または背面右側 ) に挿入します。

– サンプルの測定を終えたら、  をタップします。 

– [Experiment 終了 ] ボックスから、  をタップします。 

– エクスポートの形式を 1 つ以上選択します (「一般設定」の「データのエ
クスポート」を参照 )。

注記  エクスポートされるデータのタイプは、サンプルの測定に使用されたア
プリケーションによって異なります (この例では核酸 )。詳細については、
「アプリケーション」の詳細を参照してください。
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– [エクスポート ] をタップします。

– 「エクスポートが完了しました」メッセージの後に、[OK] をタップしま
す。

– USB デバイスの取り外し

– [Experiment 終了 ] をタップします。

データビューアーからのデータのエクスポート

– ホーム画面から、  をタップしてデータビューアーを開きます。

– データビューアーで [行 ] をタップして、この日に取得した Experiment の
リストを表示するか、または検索機能を使用して Experiment を探します。

– USB メモリデバイスを装置の利用可能な USB ポート (前面、背面左側、
または背面右側 ) に挿入します。

– [選択 ] をタップします。

– タップして、エクスポートする Experiment を 1 つ以上選択します (再度
タップして Experiment を選択解除します )。

– [エクスポート ] をタップします。
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– エクスポートの形式を 1 つ以上選択します (「一般設定」の「データのエ
クスポート」を参照 )。

– [エクスポート ] をタップします。

– 「エクスポートが完了しました」メッセージの後に、[OK] をタップしま
す。

選択したデータの削除
任意の Experiment からサンプル測定を削除できます。

測定画面からのデータの削除

– サンプル行の長押しで [サンプル詳細 ] ボックスが開きます。

–  をタップします。 

データビューアーからのデータの削除

– ホーム画面から、  をタップしてデータビューアーを開きます。

– データビューアーで [行 ] をタップして、この日に取得した Experiment の
リストを表示するか、または検索機能を使用して希望の Experiment を探
します。

– サンプル行の長押しで [サンプル詳細 ] ボックスが開きます。

–  をタップします。 

通知    削除したデータは復元できません。
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選択したデータの印刷
互換性のあるプリンターを接続して、スペクトルデータとサンプルの詳細を含む
測定結果を素早く印刷します。ラボノートやボードにそのまま貼り付けることが
出来ます。

測定画面からのデータの印刷

– サンプルを測定した後で、測定結果を表示して、スペクトルデータまた
はデータ表のように印刷します (「NanoDrop One 測定画面」を参照 )。

– タップして、印刷するサンプル行を 1 つ以上選択します (再度タップし
てサンプル行を選択解除します )。

–  をタップし、[  印刷 ] を選択します。

– [Print Information (印刷情報 )] ボックスで、[OK] を選択します。

選択した測定ごとにラベルが 1 枚印刷されます。

データビューアーからのデータの印刷

– ホーム画面から、  をタップしてデータビューアーを開きます。

– データビューアーで [行 ] をタップして、この日に取得した Experiment の
リストを表示するか、または検索機能を使用して希望の Experiment を探
します。

– Experiment 名をタップして Experiment を開きます。

– 任意の測定画面でスペクトルデータまたはデータ表から、あるいはデー
タビューアーから、印刷するサンプル行 1 つ以上をタップして選択しま
す (再度タップしてサンプル行を選択解除します )。

–  をタップし、[  印刷 ] を選択します。

– [Print Information (印刷情報 )] ボックスで、[OK] を選択します。

選択した測定ごとにラベルが 1 枚印刷されます。
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サンプル詳細の印刷

– 任意の測定画面でスペクトルデータまたはデータ表から、あるいはデー
タビューアーから、サンプル行を長押しして [サンプル詳細 ] ボックスを
開きます。

–  をタップします。 

– [Print Information (印刷情報 )] ボックスで、[OK] を選択します。

この測定のラベルが 1 枚印刷されます。

関連トピック

• 機器設定

• NanoDrop One データビューアー

• Experiment データベースの検索

• エクスポートまたは削除する Experiment の選択

• Experiment を開く
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機器設定

システム設定
これらのオプションが選択可能です。

装置の設定を表示したり変更したりしま
す。

– ホーム画面から、  をタップし
ます。 

– または

– 測定画面またはデータビューアー
から、  をタップし、[  設
定 ] を選択します。

これらの機器設定が選択可能です。

Wi-Fi 装置上で無線ローカルエリアネットワーク (WLAN) 接
続を設定します。

Bluetooth ワイヤレス入力デバイス (ワイヤレスキーボード、マ
ウス、バーコードスキャナーなど ) への Bluetooth 接続
を設定します。

言語 NanoDrop One ソフトウェアの表示言語、およびキー
ボード、マウス、バーコードスキャナーなどの接続さ
れた入力デバイスで入力する言語を選択します。

注意 :言語を変更するには、ソフトウェアを再起動す
る必要があります。
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日付と時刻 [Automatic date & time (自動日付および時刻 )]: 機器の
日付と時刻を利用可能なネットワークと同期します。

[Automatic time zone (自動タイムゾーン )]: 機器のタイ
ムゾーンを利用可能なネットワークと同期します。

[Set date (日付を設定 )]: 機器の日付を手動で設定しま
す ([Automatic Date & Time (自動日付および時刻 )] が選
択されている場合、このオプションは無効になりま
す )。

[Set time (時刻を設定 )]: 機器の時刻を手動で設定しま
す ([Automatic Date & Time (自動日付および時刻 )] が選
択されている場合、このオプションは無効になりま
す )。

[Select time zone (タイムゾーンを選択 )]: 機器のタイム
ゾーンを手動で選択します ([Automatic Time Zone (自動
タイムゾーン )] が選択されている場合、このオプショ
ンは無効になります )。

[Use 24-hour format (24 時間形式を使用 )]: 24 時間形式
を使用します。

[Choose date format (日付形式を選択 )]: 利用可能な日付
形式を選択します。

輝度 機器のタッチスクリーンの輝度を調整します。

音量 機器のタッチスクリーンの音量を調整します。

更新ソフトウェア 装置に USB デバイスを接続して NanoDrop One ソフト
ウェアを更新します。接続した USB デバイスに対象と
なる更新ファイルが複数含まれている場合は、更新す
るファイルを選択できます (詳細については「更新ソ
フトウェア」を参照 )。

バージョン : この装置に現在インストールされている 
NanoDrop One 機器のオペレーティングソフトウェアの
バージョン

データベースバージョン : この装置の NanoDrop One 
データベースのバージョン
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一般設定
これらのオプションが選択可能です。

色素 /クロモフォア編集
「色素 /クロモフォア編集」を使用して、[マイクロアレイ設定 ] または [タンパ
ク質とラベル設定 ] の利用可能な色素のリストに、カスタム色素を追加します。
また、そのリストから利用可能な色素を指定できます。

自動ネーミング 「1」で始まる固有の番号の後にデフォルトのベース名
を使用して、サンプル名を自動的に割り当てます。デ
フォルト (「Sample」) またはユーザー指定のベース名
を使用します。詳細については、「サンプル名」を参照
してください。

キュベットを使用 キュベットサンプリングモードを選択します 
(NanoDrop OneC 機器モデルでのみ利用可能です )。こ
のオプションを選択すると、以下の設定が選択可能で
す。

光路長 :キュベットを用いてブランクまたはサンプル
測定を行う前に、キュベット光路長 (幅 ) を入力します 
(キュベット仕様については、キュベットメーカーにお
問い合わせください )。

[撹拌速度 ]:スターラーを使用している場合は、マイ
クロスターラーバーをサンプルキュベットに入れ、[撹
拌速度 ] を設定します (ゼロからの勾配でレベル 1 ～ 
6、 10 RPM ～ 850 RPM の範囲に対応します )。

[キュベットを 37 °C まで加熱 ]:サンプルキュベットを
加熱する場合は、このオプションを選択します。キュ
ベットヒーターは、5 °C/分の速度で室温から 37 °C ま
で加熱します。
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Protein Editor

Protein A280  アプリケーションで利用可能なタンパク質リストにカスタムタンパ
ク質を追加するには、Protein Editor を使用します。

関連トピック

• 機器セットアップ

• 更新ソフトウェア

• キュベットを使用したサンプルの測定

• イーサネット接続の設定

• 色素 /クロモフォア編集

• Protein Editor
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Acclaro サンプルインテリジェンス

これらの内蔵機能により、問題が起こる可能性のあるサンプルのトラブルシュー
ティングを迅速に行い、そのサンプルをそのまま利用するか、または再精製する
必要があるのか、あるいは別の措置を講じる必要があるのか、を装置からの情報
に基づいて決定できます。Acclaro サンプルインテリジェンスの内蔵機能は、研
究用の資料だけでなく、新規ユーザーや初心者向けの教育ツールも提供していま
す。

Acclaro サンプルインテリジェンスインフォメーションの画面
コンタミネーション解析やテクニカルサポートを要するサンプルには、自動的に
フラグが付けられます (以下の例を参照 )。アイコンをタップすることで、関連
データや詳細情報を確認できます。

NanoDrop One に内蔵の Acclaro サンプル
インテリジェンステクノロジーは、サン
プルのあらゆる状態を評価するのに役立
つ以下のような専用機能を提供します。

 ダウンストリームアプリケーショ
ンで使用する前に、サンプルを適した状
態にするために役立つコンタミネーショ
ン解析

 異常な測定値や信頼性の低い測定
値に対するオンデマンドテクニカルサ
ポート

 不適切な結果に関する警告 (測定
結果の信頼性を低下させる気泡や反射粒
子を検出する液柱センサーモニター )
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アイコンは、測定結果 (以下を参照 ) の横とデータ表、およびデータビューアー 
(以下を参照 ) に表示されます。

アイコンはすべての 3 つの場所でアクティブになります。情報は、データがエク
スポートされた後でも無期限にそのデータ内に残ります。

黄色いボタンでコンタミネー
ション解析が利用できます

青いボタンで技術情報が利用
可能できます
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コンタミネーション解析
dsDNA、RNA、およびタンパク質 A280 アプリケーションの場合、NanoDrop One 
ソフトウェアは、測定時にいくつかの既知のコンタミネーションについてスペク
トル分析を自動的に開始します。既知のコンタミネーションの例を以下に示しま
す。

• dsDNA 測定と RNA 測定用 :

– タンパク質とフェノールという分析領域内。

– さらに、グアニジン HCl およびグアニジンイソチオシアネートの存在を
検出します。

• タンパク質測定用 :

– 核酸とフェノールという分析領域内。

サンプルにコンタミネーションが検出された場合、[コンタミネーション解析 ] 

アイコン  は、測定結果の左側に表示されます。

アイコンをタップして、コンタミネーション解析および関連情報を表示します。
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測定結果に影響を与えるのに十分な量のタンパク質コンタミネーションが含まれ
るという、核酸コンタミネーション解析の結果の例を次に示します。

1サンプルの総吸光度に基づきます (サンプル + コンタミネーション )

2補正されたサンプル吸光度に基づきます (サンプル - コンタミネーション )

タンパク質は核酸の分析波長に近い光を吸収するため (230 nm、260 nm、および 
280 nm)、上記の核酸サンプル中のタンパク質の存在は、A260/A280 比および 
A260/A230 比を範囲外にさせ、レポートされる核酸濃度が実際の値よりも高くな
ります。ソフトウェアは、不純物 (タンパク質 ) を特定し、以下のことをレポー
トします。

• 分析波長 (260 nm) でのタンパク質 (2.83) による、ベースライン補正された吸
光度

タンパク質スペ
クトル

元の核酸スペクトル

補正された核酸スペクトル

範囲外の純度比

元の核酸濃度 1

補正された核酸濃度 2

260 nm でのタンパ
ク質吸光度値

% 変動係数
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• 測定結果の % 変動係数 (不確実性 x 100/測定結果 = 5.3%。高い %CV は、測
定結果が機器の検出限界に近づいていること、あるいは妨害成分があること
を示す )

• 分析波長でのベースライン補正された総吸光度 (サンプル + コンタミネー
ション ) に基づく、元の核酸濃度 (451.2 ng/μL)

• 分析波長での補正された吸光度 (サンプル - コンタミネーション ) に基づく、
補正された核酸濃度 (311.9 ng/μL)

コンタミネーション解析の背景にある理論

紫外吸光度と紫外可視吸光度が 260 nm および 280 nm での核酸サンプルとタン
パク質サンプルの定量に使用されます。測定波長での混合溶液の総吸光度は、混
合物内の各成分の吸光度値合計であるという事実に基づきます。

問題は、抽出プロセスで使用される多くの物質が、スペクトル全体のさまざまな
領域で吸光度を持つ可能性があるということです。これらのコンタミネーション
がサンプル中に存在する場合、コンタミネーションが測定波長での吸光度を水増
しすることで、測定結果に影響する可能性があります。このため、分析物濃度が
実際より高く測定されることがあります。

従来より、純度比は、ダウンストリームアプリケーションに影響するコンタミ
ネーションの存在を把握するために使用されてきました。ただし、純度比だけで
は、コンタミネーションの全体像を把握することはできません。純度比が許容外
になったときは、スペクトルで定性情報を考察します。

弊社の Acclaro テクノロジーは、定量的アプローチをコンタミネーション解析に
応用します。数学アルゴリズムにより、Acclaro がスペクトルデータを分析して、
サンプル中にあると予測されるコンタミネーションの種類を特定し、そのコンタ
ミネーションが与える影響をサンプル濃度結果から補正します。これにより、サ
ンプルのより正確な濃度値が得られるとともに、コンタミネーションの種類を知
ることが出来ます。

純粋な化合物のスペクトルは、その化合物に特有のものなので、一般的な成分の
混合スペクトルは数学的にそれぞれの成分スペクトルに分解することができ、そ
れぞれの化合物が特定できます。コンタミネーション解析アルゴリズムでは、分
析波長 (核酸の場合は 260 nm、タンパク質の場合は 280 nm) 付近の狭いスペクト
ル範囲 (220 ～ 285 nm) を用いて、その範囲で吸収する可能性のある既知のコン
タミネーション (タンパク質または核酸、およびフェノール ) が分析波長の吸光
度に与える影響を判断します。また、フルスペクトル分析により、核酸精製に使
用される一般的な試薬であるグアニジン塩酸塩やグアニジンイソチオシアネート
などの他のコンタミネーションの存在を判断します。
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オンデマンドテクニカルサポート
dsDNA およびタンパク質 A280 アプリケーションでは、NanoDrop One ソフト
ウェアが、測定結果に影響を与える可能性のあるコンタミネーションの存在や他
の異常について、サンプル測定をモニターします。モニターするものの例を次に
示します。

• サンプル測定結果に影響する可能性のある化合物の存在を示す、吸光度比 
(「純度比」とも呼ばれます )。詳細については、マルチメディアトレーニ
ング「純度比とは」を参照してください。

• サンプルまたはブランク内の気泡や反射粒子を探す、気泡チェック。詳細に
ついては、マルチメディアトレーニング「サンプル中の気泡の影響」をご覧
ください。

技術情報が利用可能である場合、[情報 ] アイコン   が測定結果の左側に表
示されます。

アイコンをタップして情報を確認します。

注記  一貫性のある質の高いコンタミネーション解析結果は、測定されたサン
プルスペクトルの質にかかっています。また、サンプルスペクトルの質は機
器のメンテナンス状態に左右されます。詳細については、「メンテナンススケ
ジュール」を参照してください。



3 ラーニングセンター
Acclaro サンプルインテリジェンス

254 NanoDrop ユーザー ガイド Thermo Scientific

以下は核酸測定の例です。純度比が期待値を下回っており、測定結果に影響を与
える量の気泡を含んでいることがわかります。

詳細については情報ボタンをタップします。気泡エラーに関する情報を以下に示
します。
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さらなる情報については、[もっと見る ] をタップします (この例では、マルチ
メディアトレーニングビデオへのリンクが含まれています )。

不適切な結果のアラート
NanoDrop One  ソフトウェアは、内蔵イメージセンサーを使用して、不適切な測
定結果 (破損した液柱など ) についてすべての測定でモニターします。 

不適切な結果に関する警告の後、[Invalid Results (不適切な結果 )] アイコン  
が表示され、測定は停止されます。詳細については「トラブルシューティング」
を参照してください。

関連トピック

• NanoDrop One 測定画面

• NanoDrop One データビューアー

• メンテナンススケジュール

• 台座のメンテナンス

• トラブルシューティング
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NanoDrop One ビューアーソフトウェア
NanoDrop One ビューアーソフトウェアは、各自の PCで、いつでも 
NanoDrop One で測定したデータを解析できます。ビューアーソフトウェアを使
用して、以下のことを行います。

• NanoDrop One で測定したデータを PC上で表示したり印刷したりします。

• カスタムの測定方法を作成、編集、インポート、または削除ができます。

• NanoDrop One ヘルプシステムで情報を容易に検索できます。

データはいつでも装置からインポートしたり (後述の「装置からのデータのイン
ポート」を参照 )、測定時に接続されている PC に直接保存したり (詳細につい
ては「機器セットアップ」の「イーサネット接続の設定」または「Wi-Fi 接続の
設定」を参照 ) することができます。

ビューアーソフトウェアのインストール
ビューアーソフトウェアは、Windows™ コンピューターにインストールできます。
Windows ソフトウェアの互換性については、弊社の Web サイトを参照してくだ
さい。

 ビューアーソフトウェアのダウンロードおよびインストール方法

1. インターネットに接続されている互換性のある PC から、Web ブラウザーを
使用して弊社の Web サイトに移動します。

2. 弊社の Web サイトで、NanoDrop One ソフトウェアダウンロードを探し、
NanoDrop One ビューアーソフトウェアのダウンロードを選択し、指示に
従ってインストーラをダウンロードして実行します。

ホーム画面 データの管理 ID の管理 カスタムメソッド
の管理
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ビューアー：ホーム画面
ビューアーソフトウェアのインストール後、データベース内にカスタムメソッド
や保存またはインポートされたデータがない場合、ビューアーソフトウェアは空
白の画面で開きます。これらの操作は、ビューアーのホーム画面から行うことが
できます。

[ファイル ] メニュー
[ファイル ] メニューオプション :

[ファイル ] メ
ニュー

[ヘルプ ] 
メニュー

日時範囲検索
フィルターデータ検索フィルター

リフレッ
シュ[カスタムメソッ

ド ] メニュー

データのインポート 装置から Experiment をインポートするためのオプ
ション。

Wi-Fi データストレージ
のセットアップ

装置を用いて測定したサンプルの保存場所として、
このコンピューターを設定します (詳細については
「機器のセットアップ」の「Wi-Fi 接続の設定」を参
照 )。

終了 ビューアーソフトウェアを閉じます。
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[カスタムメソッド ] メニュー
[カスタムメソッド ] メニューオプション :

[ヘルプ ] メニュー
[ヘルプ ] メニューオプション :

データ検索フィルター
アプリケーションまたはユーザーが割り当てた ID に基づいて、このコンピュー
ター上でビューアーデータベースを検索するフィルターです。データ検索フィル
ターをオフにするには、いずれのボタンも選択されていない状態にしてくださ
い。詳細については、「ビューアーデータベースの検索」を参照してください。

日時範囲検索フィルター
Experiment 測定日 (たとえば、過去 7 ヶ月または指定した日付範囲内 ) でビュー
アーデータベースを検索するためのフィルター。日時範囲フィルターをオフにす
るには、[すべて ] に設定します。詳細については、「ビューアーデータベースの
検索」を参照してください。

カスタムメソッドの管
理

カスタムメソッドの作成、インポート、編集、およ
び削除が可能です。このカスタム設定を使用して、
装置でデータ測定が可能です。

NanoDrop One Website 
(NanoDrop One Web サイ
ト )

(利用可能であれば ) 装置の Web ブラウザーを開き、
NanoDrop One Web サイトに移動します。

ヘルプ 装置、NanoDrop One ソフトウェア、およびビュー
アーソフトウェアに関する詳細情報を含む、完全な 
NanoDrop One ヘルプシステムを表示します。

バージョン番号 NanoDrop One ビューアーソフトウェアのバージョン
番号を表示します。
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リフレッシュ 

新しいデータがインポートされた後に、ビューアーソフトウェア内の Experiment 
および測定結果のリストを更新します。

右クリックメニュー
Experiment を右クリックして、これらの追加メニューを表示します。

Experiment と関連データの管理
ビューアーソフトウェアを使用して、保存されたスペクトルおよび関連データを 
Experiment から開きます。この Experiment は、装置からエクスポートして PC に
インポートしたもの、あるいは測定時に PC に直接保存したもののいずれかにな
ります。Experiment は、取得日、Experiment 名、使用されるアプリケーション、
および割り当てられているラベルに従ってコンピューター上のデータベースに保
存されます。

Experiment のエクス
ポート

選択した測定のスペクトルと結果をいくつかの形式に
エクスポートします。

ID の管理 ユーザー定義ラベルを Experiment に追加します。割り
当てたラベルの表示や取り外し、あるいはラベルを削
除できます。

Experiment の詳細 アプリケーションタイプ、測定日時、測定数、機器の
シリアルナンバー、ソフトウェアとファームウェアの
バージョン番号、および割り当てられているラベルな
ど、開いている Experiment に関する情報を表示します。

Experiment の削除 選択した Experiment を削除します。

注意 :削除したデータは復元できません。
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Experiment のインポート
NanoDrop One で測定したデータを、パソコンにインストールされている 
NanoDrop One ビューアーソフトウェアにインポートして、各自の PCで都合の
良い時にデータを解析したり印刷したりできます。

ビューアーソフトウェアへの Experiment のインポート

– エクスポートされた SQL ファイルが格納されたポータブル USB メモリデ
バイスを、NanoDrop One ビューアーソフトウェアがインストールされた
パソコンに接続します。

– ビューアーソフトウェアから、[ファイル ] > [データのインポート ] を選
択します。

– ポータブル USB デバイスに移動し、エクスポートされた SQL ファイルを
選択し、[開く ] を選択します。

– SQL ファイル内に格納された NanoDrop One の Experiment は、ビューアー
のホーム画面に追加されます。次に例を示します。

注記  

• データはまず、装置から USB メモリデバイスにデータベース (SQL) 形式
でエクスポートする必要があります (「一般操作 」の「データのエクス
ポート」を参照 )。

• 各測定の完了後にデータをパソコンに直接保存する方法については、「機
器のセットアップ」の「イーサネット接続の設定」または「Wi-Fi 接続の
設定」を参照してください。

注記  デフォルトで、ファイルは、USB メモリデバイス上で機器のシ
リアルナンバーの後に「NanodropOne」が続く名前のフォルダーに格
納されます



 3 ラーニングセンター
NanoDrop One ビューアーソフトウェア

Thermo Scientific NanoDrop ユーザー ガイド 261

ビューアーデータベースの検索
現在のフィルター設定と一致する Experiment のリストは、ビューアーのホーム画
面に表示されます。フィルターには日時範囲、アプリケーションタイプ、および
ユーザー定義のラベル (ラベルの追加および削除の詳細については、「PC 上での 
ID の管理 」を参照 ) が含まれます。

Experiment リストの検索

Experiment リストを検索するには、ビューアーのホーム画面でフィルター設定を
変更します。リストは自動的に更新されます。これらのフィルターが選択可能で
す。

• アプリケーションのタイプ。ビューアーのデータベース内で Experiment に関
連付けられているアプリケーションのみを表示します。たとえば、OD600 ア
プリケーションを使用して取得された Experiment のみのリストを表示するに
は、アプリケーションのタイプフィルターの下にある [OD600] を選択します 
(選択したフィルターボタンは青色になります )。アプリケーションタイプの
フィルターをオフにするには、いずれのボタンも選択されていない状態にし
てください。

インポートされた Experiment
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• ユーザー ID。ビューアーのデータベース内で Experiment に関連付けられて
いるラベルのみを表示します。たとえば、「Good (良好 )」ラベルが含まれ
る Experiment のみのリストを表示するには、ユーザー ID フィルターの下に
ある  [Good (良好 )] を選択します (選択したフィルターボタンは青色になり
ます )。ユーザー ID フィルターをオフにするには、いずれのボタンも選択
されていない状態にしてください。

• 日時範囲。特定の時間範囲内 (過去 6 ヶ月以内など ) に取得された Experiment 
のみのリストを表示するには、ドロップダウンリストから日付範囲を選択し
ます。日時範囲フィルターをオフにするには、[すべて ] に設定します。

データベースフィルターの例を次に示します。

クリックしてアプリケー
ションフィルターを選択
するか、選択解除する

フィルターを変更して、更
新された実験のリストを表
示する

クリックしてユーザー定義ラベルフィ
ルターを選択するか、選択解除する

クリックして開
き、日時範囲フィ
ルターを選択する

フィルター処理された 
Experiment のリスト

選択されたフィルター
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Experiment を開き、関連データを表示する
ビューアーソフトウェアを使用して、スペクトルと関連データを表示、印刷、ま
たはエクスポートするために、ビューアーデータベースに保存された Experiment 
を開きます。ビューアーのホーム画面には、現在のフィルター設定と一致する 
Experiment のリストが表示されます。

Experiment を開く

– 利用可能なフィルターを使用して Experiment を探します (詳細について
は「ビューアーデータベースの検索」を参照 )。

– フィルター処理された Experiment リストで実験名をダブルクリックしま
す ( Experiment が開き、測定画面が表示されます )。
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これらのオプションは、ビューアーの測定画面から選択可能です。

ビューアー
のホーム画
面に戻る エクス

ポート

Experiment の詳細

ID の管理

印刷スペクト
ル画面

クリックし、表示される
単位を変更します。

スペクトル

データポイントをクリック
したままにして吸光度値を
表示します。

右クリックしてスペクトル
をオーバーレイします。

測定詳細 （詳細については「アプ
リケーション」を参照 )。

マウスのスクロールホイー
ルを使用して、スペクトル
を拡張したり縮小したりで
きます。リセットするには
ダブルクリックします。

クリックしてサンプ
ル名を編集します。

Experiment 
名
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データの印刷
標準の Windows 印刷ツールを使用して、開いている Experiment 内の選択した
データを印刷できます。

選択した測定の印刷

– Experiment を開きます。

– 印刷するデータをクリックして選択します (Shift + クリックを使用する
か、またはクリック + ドラッグして、連続するデータを選択します。Ctl 
+ クリックを使用すれば、連続していない任意のデータを選択します )。

–  をクリックします。 

[Print Report (レポートを印刷 )] ウィンドウには、最初のページのプレ
ビューとともに、これらのオプションが表示されます。

これらの標準の Windows 印刷オプションも選択可能です。

– [ページ設定 ] (用紙サイズを選択し、マージンとページの向きを調整
します )

– [印刷プレビュー ] (すべてのページをプレビューできます )

– [印刷 ] をクリックします。

– プリンターを選択します。

– [印刷 ] をクリックします。

スペクトルを印刷する

測定結果の表を印刷する

すべての測定結
果を印刷する

スペクトルと測定結果を
ページ幅に合わせる

測定結果の概要を印刷する
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データのエクスポート
選択した測定のスペクトルと結果をこれらの形式にエクスポートできます。

• 測定結果のみをカンマ区切り値スプレッドシート (.csv) ファイルへ

• スペクトルデータのみ (各波長での吸光度値 ) を タブ区切り値スプレッド
シート (.tsv) ファイルへ

• スペクトルデータを tsv ファイルへ、および測定結果を csv ファイルへ

• NanoDrop One データベース (.sql) ファイル (装置、または NanoDrop One 
ビューアーソフトウェアから開くことができ、スペクトルと測定結果を含
む )

• スペクトルデータを xml スプレッドシート (.xml) ファイルへ

ファイル名は  Experiment 名と同じ名前になります。CSV、TSV、または XML 
ファイルを開くには、スプレッドシートまたはワードプロセッシングアプリケー
ションを使用します。SQL ファイルは、NanoDrop One ビューアーソフトウェア
を使用してのみ、ファイルがインポートされた後でのみ開くことができます。ま
た、XML ファイルは、XML リーダーアプリケーションにより開くことができま
す。

選択した測定のエクスポート

– Experiment を開きます。

– エクスポートするデータをクリックして選択します (「Shift + クリック」
を使用して、連続する測定を選択します。「Ctl + クリック」を使用すれ
ば、連続していない任意のデータを選択します )。

–  をクリックします。 

– [Experiment のエクスポート ] ボックス内 :

– エクスポートされたデータを保存するための場所に移動します。

– [Save As Type (保存のタイプ )] を希望の形式に設定します (利用可能
なオプションの説明については、上記を参照 )。

– [保存 ] を選びます。

注記  コンピューターがイーサネットケーブルで装置と接続されている場合、
NanoDrop One ビューアーソフトウェアでデータのエクスポート機能は利用で
きません。
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データの削除
ビューアーデータベースから Experiment を削除できます。

選択した Experiment を削除します。

– 利用可能なフィルターを使用して Experiment を探します (詳細について
は「ビューアーデータベースの検索」を参照 )。

– フィルター処理された Experiment リストで Experiment 名を右クリックし
ます。

– [Experiment の削除 ] を選択します。

スペクトル上の吸光度値の検索
表示されているスペクトルの任意の波長に対応する吸光度値を容易に表示できま
す。

スペクトル上の吸光度値の検索

– Experiment を開きます。

– データを選択します。

– 表示されているスペクトル上の点をクリックしたままにします。 

波長と対応する吸光度値がポップアップボックスに表示されます。

通知    削除したデータは復元できません。

注記  スペクトルの X 軸に沿ってマウスをドラッグして、吸光度値を
順番に表示することもできます。
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スペクトルのオーバーレイ
スペクトル画面で、Experiment のすべてのデータのスペクトルを重ね書きで表示 
(オーバーレイ ) する場合は、スペクトル画面を右クリックし、[オーバーレイ
モード ] を選択します。スペクトルは、さまざまな色で表示されます。

表示されたスペクトルの拡大または縮小
Experiment を開いた後、マウスのスクロールホイールを使用して、表示されたス
ペクトルを X 軸と Y 軸に沿って拡大または縮小します。

リセットするには、スペクトル画面をダブルクリックします。

濃度単位の変更
多くのアプリケーションで濃度単位が変更できます。

選択した Experiment の濃度単位の変更

– Experiment を開きます。

– 濃度単位変更が可能なアプリケーションの場合、データ表画面でドロッ
プダウンメニューを使用して、単位を変更することもできます。

単位が変更された後で、すべてのレポートされた濃度結果が新しい単位
に従って再計算されます。

注記  オーバーレイモードを使用せずに、選択した複数のスペクトルを重ね書
きで表示 (オーバーレイ ) するには、単に、開いている Experiment 内でデー
タを選択します。
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Experiment 詳細の表示
アプリケーションタイプ、測定日時、測定数、機器のシリアルナンバー、および
割り当てられているラベルなど、開いている Experiment に関する情報を表示でき
ます。

Experiment 詳細の表示

– Experiment を開きます。

–  をクリックします。 

次に例を示します。

PC 上での ID の管理
Experiment を探しやすくするために、1 つ以上の「ID」(ラベルまたはメタデー
タタグなど ) を Experiment に追加できます。各ラベルは、装置の NanoDrop One 
ソフトウェア (「装置での ID の管理」を参照 )、またはパソコンにインストール
されている NanoDrop One ビューアーソフトウェアから追加できます。

ビューアーを使用して、 Experiment にラベル付けができます。既存のラベルの割
り当て、割り当てたラベル表示、ラベルの取り外しまたは削除をパソコン上で行
えます。1 つ以上のユーザー定義ラベルに基づいて Experiment のリストをフィル
ター処理できます。
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[User Identifier Filter (ユーザー ID フィルター )] ボタンの表示または非表示
ユーザー ID フィルターは表示・非表示が選択できます。 フィルターが多数ある
場合は非表示にして Experiment リストのスペースを確保することができます。

[User Identifier Filter (ユーザー ID フィルター )] ボタンの表示

– 矢印が上を向くように、ユーザー ID フィルター横の矢印をクリックしま
す。

[User Identifier Filter (ユーザー ID フィルター )] ボタンの非表示

– 矢印が下を向くように、ユーザー ID フィルター横の矢印をクリックしま
す。
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ビューアー内での Experiment のラベル付け
ビューアーソフトウェアを使用して、ユーザー定義ラベルを Experiment に追加で
きます。その後、Experiment のリストは、これらのラベルに基づいてフィルター
処理できます (詳細については「ラベルの付いた Experiment の検索」を参照 )。

Experiment への新しいラベルの追加

– ビューアーのホーム画面から、Experiment リスト内で Experiment を右ク
リックし、[ID の管理 ] を選択します。

– [ID の管理 ] ボックスで、ラベルを入力し、  をタップするか、Enter 
キーを押します (新しいラベルが入力ボックスの下に表示されます )。

– [OK] を選択します (ビューアーのホーム画面でユーザー ID フィルターグ
ループ内に、新しいラベルが表示されます。)

Experiment への既存のラベルの割り当て

– ビューアーのホーム画面から、Experiment リスト内で Experiment を右ク
リックし、[ID の管理 ] を選択します。

– [ID の管理 ] の入力ボックスで、ラベル名を入力し始めます (既存のラベ
ルが入力ボックスの下に検索候補として表示されます )。

新しいラベル
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– 検索候補の既存のラベルを選択し、[OK] を選択します (既存のラベルが 
Experiment に追加されます )。

Experiment に割り当てられたラベルの表示
ビューアーソフトウェアを使用して、Experiment に割り当てられているユーザー
定義ラベルを表示できます。

割り当てられたラベルの表示

– ビューアーのホーム画面から、Experiment リスト内で Experiment を右ク
リックし、[Experiment の詳細 ] を選択します。

– [OK] を選択します。

この Experiment 
に割り当てられ
ているラベル
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ラベルの付いた Experiment の検索
ビューアーソフトウェアを使用して、ユーザー定義ラベルが割り当てられている 
Experiment を探します。フィルター設定を使用して、自動的にデータベースが
フィルター処理されます。

特定のユーザー定義ラベルを持つ Experiment の検索

ビューアーのホーム画面から、検索フィルターを設定します。

– すべてのアプリケーションの Experiment のリストを表示するには、アプ
リケーションタイプフィルターを解除します。

– 必要に応じて、日時範囲フィルターを設定します (選択した範囲内で測
定された Experiment のみのリストが表示されます )。

– それぞれの [User Identifier filter (ユーザー ID フィルター )] ボタンをク
リックして選択します (選択したフィルターボタンは青色で表示されま
す )。

(ボタンが非表示になっている場合、ユーザー ID フィルター横の矢印を
クリックして表示します )

Experiment のリストは、選択したフィルターによって自動ソートされた 
Experiment のみが表示が示されます。

ラベルの削除
ビューアーソフトウェアでカスタムメソッドを作成したり、管理することができ
ます。これには、装置で測定するために使用できるユーザー定義設定が含まれま
す。削除されたラベルは、その他の実験にまた割り当てられている場合、ユー
ザー ID フィルターリスト内に残ります。

ラベルの削除

– ビューアーのホーム画面から、実験リスト内で実験を右クリックし、[ID 
の管理 ] を選択します。

選択された
フィルター

フィルター
の表示 /非
表示
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– [ID の管理 ] ボックスで、1 つ以上のラベルボタンを選択します (選択し
たラベルボタンは青色で表示されます )。

–  をタップします (選択したラベルは、入力ボックスの下に表示されな
くなります )。

– [OK] を選択します。

カスタムメソッドの管理
ビューアーソフトウェアは、カスタムメソッドを作成し、管理するためのツール
です。これには、機器でデータを取得するために使用できるユーザー定義設定が
含まれます。カスタムメソッドは、スタンダードのあるものとないものを作成で
きます。

カスタムメソッドの作成
ユーザー定義設定を使用して、サンプル測定に使用されるメソッドを作成しま
す。

新しいカスタムメソッドの作成

– ビューアーのホーム画面から、[カスタムメソッド ] (メニュー ) > [カス
タムメソッドの管理 ] の順に選択します。

注記  ソフトウェアからユーザー定義ラベルを削除するには、割り当てられて
いるすべての実験からそれを削除する必要があります。
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– [カスタムメソッドの管理 ] ボックスで、以下のいずれかを選択します。

– 数式メソッドの作成 (メソッドにスタンダードが不要な場合 )

– スタンダードカーブメソッドの作成 (メソッドにスタンダードが
必要な場合 )

– 設定ウィンドウでメソッド名を入力します (この名前は、メソッドを装
置に移動した時に、装置の [カスタム設定 ] ボックスに表示されます )。

– 必要に応じて、メソッドの詳細な説明を入力します。

数式メソッドの作成に対応するカスタムメソッドの設
定の選択
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– メソッド結果の算出とレポートの方法を指定します。

– メソッドにスタンダードがない場合は、分析物の係数または吸光
係数を指定します (吸光度測定のみをレポートする場合は「1」を
入力 )。

– メソッドにスタンダードがある場合は、各スタンダードの名前と
濃度を入力し、カーブフィットタイプを選択します。

– 必要に応じて、残りのカスタム設定を入力または選択します (後述 )。

– [保存 ] を選びます。

上部でメソッドに緑色のチェックマークアイコンがある場合は、[閉じ
る ] をタップしてメソッドの設定を終了します。

注記  [保存 ] ボタンの横に、緑色のチェックマークアイコンではなく、
このアイコン  が表示されている場合、メソッドはエラーが含まれ
ているため無効です。推奨される解決策を表示するには、マウスをア
イコンの上に重ねてください。
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カスタムメソッドの表示または編集

– [カスタムメソッド ] (メニュー ) > [カスタムメソッドの管理 ] の順に選
択します (既存のメソッドの一覧、各メソッドのタイプ (数式またはスタ
ンダード ) および説明が [メソッドを選択 ] ボックスに表示されます )。

カスタムメソッドの設定

これらの設定は、カスタムメソッドを作成するために利用できます。

カスタム数式メソッド

設定 利用可能なオプション

測定範囲 メソッドがデータを取得するスペクトルの範囲を選択します。
利用可能なオプション :

• [Ultra-violet only (紫外域のみ )] (190 nm ～ 350 nm)

• [Visible only (可視域のみ )] (350 nm ～ 850 nm)

• [Ultra-violet and visible (紫外域および可視域 )] (190 nm ～ 850 nm)

• [Custom (カスタム )] (ナノメートル単位で開始および終了点を指定し
ます )

注記 :

• ベースライン補正および /または分析波長補正が使用されている場合、
指定したベースライン補正および /または分析補正波長が選択したス
ペクトル範囲に含まれていることを確認します。

• マイクロボリューム吸光度測定値および光路長の短い (10 mm 以外の ) 
キュベットでの測定値は、10.0 mm 光路長相当に換算されます。
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波長分析 指定した光路長での吸光度をモニターします (波長をナノメートル単位で
入力します )。

注 :指定した波長が、選択した測定範囲内に入るようにしてください。

指定した波長での吸光度値を用いて、測定結果または濃度が自動的に算
出され、選択したメソッドタイプ (数式またはスタンダードカーブ ) が適
用されます。

結果名 算出された濃度結果の記述名 (たとえば「核酸」) を入力し、隣のドロッ
プダウンリストを使用して適切な単位を選択します。結果名は、レポー
トされた濃度値の列見出しとして表示されます。

設定 利用可能なオプション
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係数または 1 cm 光路長
での吸光係数 (数式メ
ソッドのみ )

濃度結果を算出するために、係数または吸光係数のどちらを使用するの
かを指定します。

• ユーザー定義係数。1 cm 光路長の係数を入力し、隣のドロップダウン
リストを使用して適切な単位を選択します。下の方程式は、サンプル
濃度を算出するために係数がどのように使用されるのかを示していま
す。

c = (A * f ) / b

意味 :
c = 分析物濃度
A = 吸光度単位 (A) での吸光度
f = 係数 (通常 1/ε、ここで、ε = 波長依存のモル吸収係数、または吸光
係数 )
b = cm 単位での光路長 (測定時に決定され、その後、10 mm (1 cm) 光
路長相当に換算されます )

• 吸光係数および分子量。1 cm 光路長の吸光係数を入力し、隣のドロッ
プダウンリストを使用して適切な単位を選択します。下の方程式は、
サンプル濃度を算出するために吸光係数がどのように使用されるのか
を示しています。

c = A / (ε * b)

意味 :
c = 分析物濃度
A = 吸光度単位 (A) での吸光度
ε = 波長依存のモル吸収係数 (または吸光係数 )
b = cm 単位での光路長 (測定時に決定され、その後、10 mm (1 cm) 光
路長相当に換算されます )

設定 利用可能なオプション
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注記 :

• 特定の物質の係数および吸光係数に関する情報については、製品資料
を参照してください。

• 吸光度測定のみをレポートするメソッドを設定するには、係数または
吸光係数を「1」に設定することにより、係数または吸光係数を選択
します。

• 係数または吸光係数の指定された単位が質量 (mg/mL など ) に基づい
ており、算出された結果に対して指定された単位がモル (pmol/μL な
ど ) に基づいている場合またはその逆の場合、分子量を入力し、隣の
ドロップダウンリストを使用して適切な単位を選択します。

設定 利用可能なオプション
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スタンダード (スタン
ダードカーブメソッドの
み )

スタンダードを定義します。

• 必要に応じて、各スタンダードおよびリファレンスの名前と分析物濃
度を入力します。

– [カーブタイプ ] 設定に応じて、スタンダードカーブは 2 つ以上の
スタンダードを使用して生成できます (ソフトウェアでは 1 つの
リファレンスと最大 7 つのスタンダードが許可されます )。

– すべてのリファレンス溶液とスタンダード溶液は、サンプルの懸
濁に使用するのと同じ緩衝液、およびサンプルに追加されるのと
同じ試薬量にする必要があります。

– 最初のスタンダードはリファレンス測定になります。リファレン
ス溶液には分析対象物が全く含まれないようにする必要がありま
す (リファレンス測定は、ブランク測定と同じではありません )。

– スタンダードの濃度値は任意の順序で入力できますが、スタン
ダードは入力された順序で測定されなければなりません。ただし、
スタンダード測定の適切な方法は、最も低い濃度から最も高い濃
度へと測定されるよう定めています。

– スタンダードの濃度範囲は、アッセイのダイナミックレンジおよ
び未知のサンプルの予想される範囲を含むようにしなければなり
ません。サンプル濃度は、最も濃いスタンダードの濃度を超える
と推定されません。

詳細については、「スタンダードカーブの作成」を参照してください。

設定 利用可能なオプション
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• カーブフィットタイプを選択します。

スタンダード濃度値からスタンダードカーブを作成するために使用され
る方程式のタイプを指定します。利用可能なオプション :

• 線形（一次式）:すべての測定されたスタンダードにわたって線形最
小二乗線を引きます (リファレンス測定と少なくとも 1 つのスタン
ダードが必要です )。

• 補間 :一連の直線を引いてすべての測定されたスタンダードをつなげ
ます (リファレンス測定と少なくとも 1 つのスタンダードが必要で
す )。

• 二次多項式 :すべての測定されたスタンダードを使用して二次最小二
乗多項式を表します (リファレンス測定と少なくとも 2 つのスタン
ダードが必要です )。

• 三次多項式 :すべての測定されたスタンダードを使用して三次最小二
乗多項式を表します (リファレンス測定と少なくとも 3 つのスタン
ダードが必要です )。

ベースライン補正 このオプションを選択して、ベースラインの指定した波長での吸光度を
差し引くことにより、光散乱粒子が原因のオフセットを補正します。そ
の後、ベースライン補正の波長を指定します。

注 :ソフトウェアは、指定したベースライン補正波長での吸光度値を、サ
ンプルスペクトル中の全波長での吸光度値から差し引きます。その結果、
指定されたベースライン補正波長でのサンプルスペクトルの吸光度は、0 
(ゼロ ) になります。

波長分析補正 このオプションを使用して、分析波長のみで吸光度補正を指定します。
利用可能なオプション :

• なし。分析波長での補正なし

• シングルポイント。分析補正用波長を入力します (指定した分析補正
波長での吸光度値は、分析波長での吸光度値から差し引かれます。補
正された値は、サンプル濃度の算出に使用されます )。

• スロープベースライン。分析補正用のスロープベースラインを定義す
る、2 つの波長を入力します (分析波長でのスロープベースラインの
吸光度値は、分析波長での吸光度値から差し引かれます。補正された
値は、サンプル濃度の算出に使用されます )。

設定 利用可能なオプション
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自動光路長 マイクロボリューム測定のみに影響します。

• 自動光路長が選択されている場合、分析波長でのサンプル吸光度に応
じて、最適な光路長 (1.0 mm ～ 0.03 mm の範囲 ) が選択されます。た
とえば、分析波長でのサンプル吸光度が 12.5 (10 mm 光路長相当 ) 以下
である場合、より長い適した光路長が使用されます。サンプル吸光度
が 12.5 を上回る場合、より短い適した光路長が使用されます。分析波
長で高吸収するサンプルに推奨されます (このオプションは、サンプ
ルスペクトルの分析波長でない波長域に極度に高い吸光度ピークがあ
る場合、感度が低くなる可能性があります )。

注 :分析波長が 190 nm ～ 219 nm の間では、サンプル吸光度が 10 
(10 mm 光路長相当 ) 以下のとき、より長い最適な光路長が使用されま
す。また、サンプル吸光度が 10 を上回っている場合、より短い最適
な光路長が使用されます。

• 自動光路長が選択解除された場合、サンプル吸光度に関係なく、
1 mm の光路長が使用されます。光路長が長いため、吸収の高いサン
プル (例えば、10 mm 光路長相当で 15 A など ) で、検出器飽和を引
き起こす可能性があります (その場合のピークはギザギザになりま
す )。

設定 利用可能なオプション
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数式表 (オプション ) 数式表を使用して、サンプルごとに、純度比などの追加の測定結果を指
定します。

利用可能なオプション :

• 定義済み。定義済みの数式 (そのまま使用することも編集することも
可能 ) から選択し、[追加 ] をタップします定義済みの数式が数式表に
表示されます。

• Add (追加 )。現在のメソッドの数式を作成します。利用可能なオプ
ション :

• Formula Name (数式名 )。数式の名前を入力します。測定後、名前
がデータ表および [サンプル詳細 ] 画面でレポートされます。

• Formula (数式 )。有効な数式を入力します (規則および例について
は以下を参照 )。測定後、測定された値または算出された値がデー
タ表および [サンプル詳細 ] 画面でレポートされます。

• Unit (単位 )。レポート結果の単位を入力します。測定後、単位が
データ表および [サンプル詳細 ] 画面に表示されます。

• Edit (編集 )。現在のメソッドの選択した数式を編集します。

• Delete (削除 )。現在のメソッドの選択した数式を削除します。

設定 利用可能なオプション
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カスタムメソッドのコピー
既存のカスタムメソッドに似たカスタムメソッドを作成するには、既存のメソッ
ドを新しい名前で保存し、その新しいメソッドを編集します。

カスタムメソッドのコピー

– [Manage Custom Methods (カスタムメソッドの管理 )] ボックスから、カス
タムメソッドを選択します。

– [編集 ] を選びます。

– [Save As (名前を付けて保存 )] を選びます。

– 新しい [メソッド名 ] および [説明 ] (オプション ) を入力します。

数式のルール カスタム数式には、以下の演算と関数を含めることができます。

• Path()。cm 単位のサンプル光路長を返します。

• A(nm)。指定した波長でのサンプル吸光度を返します (たとえば、650 
nm で測定された吸光度を方程式に追加するには、A(650) を入力しま
す )。

• Operators (演算 ):+ (加算 )、- (減算 )、* (乗算 )、/ (除算 )。

• Functions (関数 ):Log(x)、Pow(x,y)。

注記 :すべての言語で以下の追加ルールに従ってください。

• 浮動小数点および倍精度浮動小数点数用に、ピリオド「.」小数点記号
を使用します。

• リスト区切り文字はカンマ「,」使用します (たとえば「POW(2,8)」)。

• 大きな数値に対して、カンマ「,」による桁区切り記号は使用しないで
ください (たとえば、1,000 ではなく 1000 を入力します )。

設定 利用可能なオプション



3 ラーニングセンター
NanoDrop One ビューアーソフトウェア

286 NanoDrop ユーザー ガイド Thermo Scientific

カスタムメソッドの実行
カスタムメソッドでの、測定結果を装置内に保存する場合は、メソッドが装置内
にあることが必要です (詳細については、「カスタムメソッドのロード方法」を
参照 )。(機器がイーサネットケーブルまたはワイヤレスネットワークを介して
コンピューターと接続していない場合は、この方法でしかカスタムメソッドを実
行することはできません )。

カスタムメソッドのエクスポート
カスタムメソッドを NanoDropOne にエクスポートします。カスタムメソッドを 
NanoDrop One で実行し、測定結果を装置に保存します。

– [Manage Custom Methods (カスタムメソッドの管理 )] ボックスから、カス
タムメソッドを選択します。

– [エクスポート ] を選びます (メソッドが無効である場合、エラーメッ
セージが表示されます。メソッドをエクスポートするにはエラーを解決
する必要があります )。

– [カスタムメソッドのエクスポート ] ボックスで、[保存 ] を選びます (メ
ソッドが独自フォーマットのメソッドファイル (ファイル名の拡張子は 
*.method) にエクスポートされます。デフォルトフォルダーは「C:\[ユー
ザー名 ]\My Documents\Thermo\NanoDrop One」です )。

メソッドを NanoDrop One に移動するには、メソッドファイルを USB メ
モリデバイスにコピーし、NanoDropOne でメソッドをロードします (詳
細については「カスタムメソッドのロード方法」を参照 )。

注記  コンピューターがイーサネットケーブルまたはワイヤレスネットワーク
を介して装置と接続されている場合は、コンピューター内のカスタムメソッ
ドを使用することができ、測定結果はコンピューターの NanoDrop One 
ビューアーデータベースに保存されます。詳細については、機器セットアッ
プの「イーサネット接続の設定」または「Wi-Fi 接続の設定」を参照してくだ
さい。

注記  [Manage Custom Methods (カスタムメソッドの管理 )] ボックスで
メソッド名の横にこのアイコン  が表示されている場合、メソッド
はエラーが含まれているために無効です。推奨される解決策を表示す
るには、マウスをアイコンの上に重ねてください。



 3 ラーニングセンター
NanoDrop One ビューアーソフトウェア

Thermo Scientific NanoDrop ユーザー ガイド 287

カスタムメソッドのインポート
メソッド設定を編集する場合、コンピューターの NanoDrop One ビューアーソフ
トウェアに、カスタムメソッドをインポートします。

– [Manage Custom Methods (カスタムメソッドの管理 )] ボックスから、[イ
ンポート ] を選びます。

– 「.method」ファイルを探して選択します。

– [開く ] を選びます (インポートされたメソッドは [メソッドを選択 ] リ
ストの最後に追加されます )。

カスタムメソッドの編集
メソッド設定を変更するために、カスタムメソッドを編集します。

– [Manage Custom Methods (カスタムメソッドの管理 )] ボックスから、カス
タムメソッドを選択します。

– [編集 ] を選びます。

– メソッド設定を任意で編集します。

– [保存 ] を選びます。

カスタムメソッドの削除
– [Manage Custom Methods (カスタムメソッドの管理 )] ボックスから、カス
タムメソッドを選択します。

– [削除 ] を選びます。

– 確認メッセージの後で、[はい ] を選択します。



3 ラーニングセンター
マルチメディア

288 NanoDrop ユーザー ガイド Thermo Scientific

マルチメディア

純度比とは ブランク溶液の適合性の評価

ブランクとは サンプル中の気泡の影響



 3 ラーニングセンター
マルチメディア

Thermo Scientific NanoDrop ユーザー ガイド 289

台座のクリーニングおよびリコンディショ
ニング





Thermo Scientific NanoDrop ユーザー ガイド 291

4

機器のメンテナンス

メンテナンススケジュー
ル

タッチスクリーンのク
リーニング

台座のメンテナンス

汚染除去 キュベットシステム 機器の診断



4 機器のメンテナンス
メンテナンススケジュール

292 NanoDrop ユーザー ガイド Thermo Scientific

メンテナンススケジュール
日々のメンテナンス

• 脱イオン水による台座のクリーニング

定期メンテナンス
• タッチスクリーンのクリーニング

• 0.5M HCl による台座のクリーニング

• 台座のリコンディショニング

6 ヶ月ごと
• 台座のリコンディショニング

• インテンシティチェックの実行

• パフォーマンス検証の実行

• 台座イメージチェックの実行

システムで問題が起きている場合、トラブルシュー
ティング情報を参照してください。問題が続くようで
あれば、弊社にお問い合わせください。米国とカナダ
以外にお住いの場合は、お近くの販売代理店にお問い
合わせください。

機器のメンテナンスまたは修理を行う必要がある場
合、弊社またはお近くの販売代理店にお問い合わせく
ださい。



 4 機器のメンテナンス
タッチスクリーンのクリーニング

Thermo Scientific NanoDrop ユーザー ガイド 293

タッチスクリーンのクリーニング
通知    タッチスクリーンを傷つけないために、以下のことはしないでくださ
い。

• 研磨剤を使用してタッチスクリーンをクリーニングする

• 過度の圧力をかける

• タッチスクリーンに直接液体を吹き付ける

• タッチスクリーンのスライドメカニズムに潤滑剤を適用する

タッチスクリーンのクリーニング方法

マイクロファイバーなどの柔らかい糸くずのでない布
を使ってタッチスクリーンを優しく拭きます。

必要に応じて、LCD ガラスディスプレイ向けのクリー
ナーを使用します。使用できるクリーナーはクリー
ナーメーカーの推奨事項に従ってください。

関連トピック

• 台座のクリーニング

• 台座のリコンディショニング

• 装置の汚染除去



4 機器のメンテナンス
台座のメンテナンス

294 NanoDrop ユーザー ガイド Thermo Scientific

台座のメンテナンス
台座は、完全な性能を維持するために、定期的なメンテナンスを必要とします。
台座のクリーニングおよびリコンディショニングのスケジュールと手順は、以下
に記載されています。

台座のクリーニング 台座のリコンディショニング



 4 機器のメンテナンス
台座のメンテナンス

Thermo Scientific NanoDrop ユーザー ガイド 295

台座のクリーニング
キャリーオーバーと二次汚染を避けるために、最初のブランクまたはサンプルの
測定前、および各測定の終了時に台座をクリーニングします。追加のクリーニン
グ (以下を参照 ) またはリコンディショニングが定期的なメンテナンスで必要に
なる場合があります。

通知    

• 台座でフッ化水素酸 (HF) を使用しないでください。フッ化物イオンは石
英光ファイバーケーブルに永久的な損傷を与えます。

• こぼして損傷することがないように、液体の容器は機器に近づけないで
ください。

• 液体が機器に流れ込むと、永久的な損傷が引き起こされる場合があるた
め、噴射器またはスプレーボトルを機器の上またはその近くで使用しな
いでください。

• 下側の台座周囲にあるダイヤフラムは装置に固定されているため、取り
外そうとしないでください。

• 塩酸、アルコール、漂白剤、アセトン、あるいはその他の溶剤をダイヤ
フラム上に 1 分以上にわたって置いたままにしないでください。そうで
ないと、シールが緩む場合があります。ダイヤフラムが緩んできた場合
は、弊社にご連絡ください。

注記  界面活性剤またはイソプロピルアルコールが含まれる溶液は、台座を不
適切な状態にする可能性があります。これらの使用を必要とする場合は、使
用直後に 3 ～  5 μL の 脱イオン水をアプライしクリーニングします。



4 機器のメンテナンス
台座のメンテナンス

296 NanoDrop ユーザー ガイド Thermo Scientific

必要なもの
• リントフリーのラボペーパー

• 脱イオン水 (DI H2O)

• 徹底的なクリーニング :PR-1 キッ
トまたは 0.5M  HCl

測定毎の台座のクリーニン
グ方法
アームを上げて、新しいラボペー
パーを使って上下の台座を拭き取り
ます。

ユーザー毎の台座のクリー
ニング方法
1. アームを上げ、新しいラボペー
パーで上下の台座を拭き取りま
す。

2. 3 ～ 5 μL の脱イオン水をピペット
で取り、台座にアプライします。

3. アームを下げ、2 ～ 3 分待ちま
す。

4. アームを上げ、新しいラボペー
パーで上下の台座を拭き取りま
す。

ヒント :徹底的なクリーニングが必
要な場合 (たとえば、台座に残って
いる乾燥したサンプルを取り除く場
合 )、上の手順で脱イオン水の代わり
に 0.5M  HCl を使用してクリーニン
グし、その後、3 ～ 5 μL 脱イオン水
を使って綺麗にします。また、PR-1 
キットを使用して台座をリコンディ
ショニングすることができます。



 4 機器のメンテナンス
台座のメンテナンス

Thermo Scientific NanoDrop ユーザー ガイド 297

台座のリコンディショニング
台座の表面は時間と共に、特にイソプロピルアルコールまたは界面活性剤を含む
溶液 (Bradford 法試薬 ) を使用した測定後、「リコンディションされた」状態が失
われる場合があります。不適切な状態の台座は、アプライした液滴が「平坦」に
なり、上部アームを下ろした時の液柱形成に失敗する場合が有ります。結果とし
て生じるスペクトルが「でこぼこ」したり「ギザギザ」に見える場合がありま
す。

アプライした液滴が台座上で (「液滴」になるか、丸みを帯びた滴になるのでは
なく ) 平坦になっていたり、測定中に液柱が壊れる場合には、台座をリコンディ
ショニングします。

必要なもの
• リントフリーのラボペーパー

• PR-1 台座リコンディショニングキット (弊社で販売しており代理店から入手
可能です )

• 校正された精密ピペット (0 ～ 2 μL)L)

• エアダスター

関連トピック

• 台座のリコンディショニング

• タッチスクリーンのクリーニング

• 装置の汚染除去

不適切な状態の台座
(液滴が平坦になる )

適切にリコンディショニングされた台座
(滴が丸い液滴になる )



4 機器のメンテナンス
台座のメンテナンス

298 NanoDrop ユーザー ガイド Thermo Scientific

台座のリコンディショニング方法

1. PR-1 バイアルのフタを開け、付属のアプリケータ
の先端に少量のコンパウンドペーストをとります。

2. 上下の台座表面に PR-1 リコンディショニングコン
パウンドペーストを薄く塗布します。

PR-1 ペーストが乾くまで 30 秒待ちます。

3. 清潔なラボペーパーを 1/4 程度に折りたたみ、上下
の台座の表面をしっかりと磨きます。

注意 :上側の台座を磨くときは、アームを破損しな
いよう、アームを手で支えて行ってください。

ヒント :ラボペーパーに黒い残留物が付くのは正常
です。

4. すべての残留物が取り除かれるまで、新たに折り
畳んだラボペーパーを使用してステップ 3 を繰り
返し、台座をきれいに磨きます。

5. ラボペーパーの屑が台座付近に残っている場合は、
エアダスターを使用して、取り除きます。

6. 1 μL  の脱イオン水をピペットで取り、下側の台座
にアプライします。

脱イオン水は「液滴」になるか、または丸みを帯
びた滴になります。

適切にリコンディショニン
グされた台座上の「液滴」



 4 機器のメンテナンス
台座のメンテナンス

Thermo Scientific NanoDrop ユーザー ガイド 299

関連トピック

• PR-1 リコンディショニングキット

• 台座のクリーニング

• タッチスクリーンのクリーニング

• 装置の汚染除去

ヒント  PR-1 リコンディショニングコンパウンドは、台座をリコンディショ
ニングする最も容易な方法です。PR-1 キットが手元にない場合は、以下の手
順に従ってください。

1. 機器のアームを引き上げ、3 μLの 0.5M  HCl をピペットで取り、下側の台
座にアプライします。

2. アームを下げ、2 ～ 3分待ちます。

3. アームを上げ、新しいラボペーパーで上下の台座を拭き取ります。

4. 3 μL  の脱イオン水をピペットで取り、下側の台座にアプライします。

5. アームを下げ、2 ～ 3分待ちます。

6. アームを上げ、新しいラボペーパーで上下の台座を拭き取ります。

注意 :上側の台座を磨くときは、アームを破損しないよう、アームを手で
支えて行ってください。

7. 清潔なラボペーパーを 1/4 程度に折りたたみ、上下の台座の表面を少なく
とも 50 回しっかりと磨きます。

8. ラボペーパーの屑が台座付近に残っている場合は、エアダスターを使用
して、取り除きます。



4 機器のメンテナンス
装置の汚染除去

300 NanoDrop ユーザー ガイド Thermo Scientific

装置の汚染除去
有害物質を含むサンプルの測定後、およびメンテナンスまたは修理のために機器
を弊社に返送する前に、装置の汚染除去を行います。

必要なもの
• リントフリーのラボペーパー

• 脱イオン水 (DI H2O)

• 0.5%次亜塩素酸ナトリウム溶液 (新しく準備した、市販漂白剤の 1:10 希釈 )

• ピペット

注記  機器のメンテナンスまたは修理を行う必要がある場合、弊社またはお近
くの販売代理店にお問い合わせください。

通知    

• 台座でフッ化水素酸 (HF) を使用しないでください。フッ化物イオンは石
英光ファイバーケーブルに永久的な損傷を与えます。

• こぼして損傷することがないように、液体の容器は機器に近づけないで
ください。

• 液体が機器に流れ込むと、永久的な損傷が引き起こされる場合があるた
め、噴射器またはスプレーボトルを機器の上またはその近くで使用しな
いでください。

• 下側の台座周囲にあるダイヤフラムは装置に固定されているため、取り
外そうとしないでください。

• 塩酸、アルコール、漂白剤、アセトン、あるいはその他の溶剤をダイヤ
フラム上に 1 分以上にわたって置いたままにしないでください。そうで
ないと、シールが緩む場合があります。ダイヤフラムが緩んできた場合
は、弊社にご連絡ください。



 4 機器のメンテナンス
装置の汚染除去

Thermo Scientific NanoDrop ユーザー ガイド 301

台座の汚染除去方法

装置表面の汚染除去方法

1. アームを上げて、新しいラボペーパーを使って上
下の台座を拭き取ります。

2. 2 ～ 3 μLの希釈した漂白液 (「必要なもの」を参
照 ) をピペットで取り、下側の台座にアプライし
ます。

3. アームを下げ、2 ～ 3 分待ちます。

4. アームを上げ、新しいラボペーパーで上下の台座
を拭き取ります。

5. 3 ～ 5 μLの脱イオン水をピペットで取り、下側の
台座にアプライします。

6. アームを下げ、2 ～ 3 分待ちます。

7. アームを上げ、新しいラボペーパーで上下の台座
を拭き取ります。

1. 清潔で柔らかい布またはラボペーパーを薄い漂白
液で湿らせ (「必要なもの」を参照 )、装置の外表
面を優しく拭きます。

2. 脱イオン水で湿らせた清潔な布またはラボペー
パーを使用して、漂白液を取り除きます。



4 機器のメンテナンス
キュベットサンプリングシステムのメンテナンス

302 NanoDrop ユーザー ガイド Thermo Scientific

関連トピック

• 台座のクリーニング

• 台座のリコンディショニング

• タッチスクリーンのクリーニング

キュベットサンプリングシステムのメンテナンス
キュベットサンプリングシステムには、NanoDrop OneC モデルのみに付属してい
ます。詳細については、「キュベットを使用したサンプルの測定」を参照してく
ださい。

関連トピック

• キュベットサンプルの測定

• キュベット測定の適切な方法

注記  毎回の測定後にキュベットを洗浄し、乾燥させます。キズの付いていな
いキュベットを使用し、結果に影響する可能性のある指紋を付けないように
します。

通知    液体が装置内に入り込むと、故障の原因となります。スプレーなどで
液体を装置に向けて噴霧しないでください。

キュベットサンプリングシステムのメンテナンス
方法

• 装置を使用していない間は、アームは下ろし
たままにします。

• エアダスターを使用して、キュベットホル
ダーからほこりを取り除きます。

• キュベットホルダーに液体が入った場合は、
ラボペーパーで液体を吸い取ってください。

キュベットの洗浄およびメンテナンスを行うに
は、キュベットメーカーの推奨事項に従います。



 4 機器のメンテナンス
機器診断

Thermo Scientific NanoDrop ユーザー ガイド 303

機器診断
6 カ月ごとに、機器の動作を検証するために、以下のパフォーマンスおよび品質
チェックを実行します。

インテンシティチェック
6カ月ごとに、インテンシティチェックを行い、機器の内部コンポーネントの動
作を検証します。テストでは、キセノン光源からの光の強度を測定します。これ
により、光のスループット、波長精度、およびバイアスが使用の範囲内であるこ
とを確認します。NanoDrop OneC モデルの場合、引き続きキュベット光路を使用
してテストを自動的に行います。

必要なもの
• リントフリーのラボペーパー

インテンシティチェックの実行方法
1. アームを上げて、新しいラボペーパーを使って上下の台座を拭き取ります。

2. NanoDrop OneC モデル機器の場合、キュベットホルダーからキュベットを取
り外します。

3. アームを下げます。

4. 機器のホーム画面から、  (診断 )、[強度チェック ]の順にタップしま
す。

インテンシティチェック パフォーマンス検証 台座イメージチェック
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5. [測定 ] をタップし、測定が完了するまで待ちます。

通常のインテンシティチェックの結果画面の例を次に示します。

6. インテンシティチェックに戻るには、[測定 ] をタップします。

7. 終了時には、[Experiment 終了 ] をタップします。

テストの完了後、結果はデータビューアーから確認できます (以下の例を参
照 )。詳細については、「装置での ID の管理」を参照してください。

画面を左にスワイプすると詳
細な結果が表示されます。



 4 機器のメンテナンス
機器診断

Thermo Scientific NanoDrop ユーザー ガイド 305

インテンシティチェック結果の見方
以下の指標のいずれかに、

• 紫外域

• 可視域

• バイアス

上の図に示されている緑色のチェックマークではなく、黄色の三角形が付いてい
る場合、 脱イオン水を使用して台座をクリーニングしてから、インテンシティ
チェックを繰り返します。

黄色の三角形が [バイアス ] の横に表示されている場合、部屋が機器の温度仕様
の範囲内になっていることを確認してください。

インテンシティチェックに再度失敗した場合は、 弊社にお問い合わせください。

関連トピック

• パフォーマンス検証

• 台座イメージチェック

パフォーマンス検証
6カ月ごとにパフォーマンス検証を行い、光路長精度が仕様の範囲内であること
を確認します。

必要なもの
• リントフリーのラボペーパー

• 脱イオン水 (DI H2O)

• 校正された精密ピペット (0 ～ 2 μL)

• PV-1 PV-1 標準液 (パフォーマンス検証溶液 ) (弊社またはお近くの代理店か
ら入手可能なスタンダード溶液 )

• ラボ手袋
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始める前に
まず、台座が適切にリコンディショニングされていることを確認してください。
台座の状態をテストするために、台座を新しいラボペーパーできれいにし、1 μL
の 脱イオン水をピペットで取り、下側の台座にアプライします。溶液は以下の
ような「液滴」になります。液滴にならない場合は、上下の台座をリコンディ
ショニングしてください。

パフォーマンス検証の実行方法
1. 機器のホーム画面から、  (診断 )、[パフォーマンス検証 ] の順にタッ
プします。

ターゲット吸光度値を尋ねるメッセージが表示されます。

注記  PV-1 溶液は使い捨てのアンプルとして提供されます。アンプルを開け
る前に、アンプルを勢いよく振り、液体がアンプルの下部に集まるようにし
ます。アンプルを開いた後、その中身は 1 時間以内に使用しなければなりま
せん。アンプルから直接ピペットで取ってください。溶液を移し替えないで
ください。

適切にリコンディショニングさ
れた台座上での「液滴」
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2. PV-1 アンプルのラベルに記載されている各ロット固有のターゲット吸光度値
を、それぞれの入力ボックスに入力し、[完了 ] をタップします。

3. アームを上げて、新しいラボペーパーを使って上下の台座を拭き取ります。

4. 1 μL の脱イオン水をピペットで取り、下側の台座にアプライし、アームを下
げて、[ブランク ] をタップします。

5. アームを上げ、新しいラボペーパーで上下の台座を拭き取ります。

6. 1 μL の PV-1 溶液をピペットで取り、下側の台座にアプライし、測定を開始
します。

• 自動測定がオンになっている場合、アームを下げます。

• 自動測定がオフになっている場合、アームを下げて [測定 ] をタップしま
す。

測定後、結果が表示されます。パフォーマンス検証結果画面の例を次に示し
ます。

注記  アンプルを開く前に、PV-1 溶液のアンプルを勢いよく振り、溶液が
アンプルの底部に集まるようにします。

入力ボックスをタップすると数
字キーボードが表示されます
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7. ステップ 6 を同じ手順で繰り返し、残り 9 回 1 μLの PV-1 溶液を測定します。
毎回の測定の間に、上下の台座をクリーニングしてください。

毎回の測定後に、新しい測定結果がディスプレイに追加されます。画面を左
にスワイプすると、10 回分の測定結果が表示されます。

画面を左にスワイプすると詳
細な結果が表示されます。

測定された光路長

タブを上下することで、
表示するデータを増やし
たり減らしたりできます。
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再び左にスワイプし、全体のテスト結果と、詳細を表示します。

10 回の測定後に、装置がパフォーマンス検証にパスしたのか、失敗したのか
を示すメッセージが表示されます。

8. 装置の検証に失敗した場合、2 μL  の PV-1 溶液を使ってステップ 6 を 10 回繰
り返します。

パフォーマンステスト結果
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9. 終了後に、[Experiment 終了 ] をタップし、3 ～ 5 μL の脱イオン水を使用して
台座をクリーニングします。

テストの完了後、結果はデータビューアーから確認できます (以下の例を参
照 )。詳細については、「装置での ID の管理」を参照してください。

パフォーマンス検証結果の解釈方法
2 μL を使用した測定でも、 10 回の測定後に装置がパフォーマンス検証に失敗する
場合は、弊社にお問い合わせください。

関連トピック

• PV-1 標準液 (パフォーマンス検証溶液 )

• インテンシティチェック

• 台座イメージチェック

台座イメージチェック
空の液柱やサンプル中の気泡などのエラーを正常にモニターするために、定期的
に台座イメージチェックを実行して、装置の液柱センサーをチェックします。台
座イメージチェックは、日常の品質管理のために使用できます。さらに、検出シ
ステムに問題があった場合、必要な診断情報を提供します。

必要なもの
• リントフリーのラボペーパー
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台座イメージチェックの実行方法
1. アームを上げて、新しいラボペーパーを使って上下の台座を拭き取ります。

2. アームを下げます。

3. 機器のホーム画面から、 (診断 )、[台座イメージチェック ]の順に
タップします。

4. [測定 ] をタップします。

機器で一連のテストを実行して、台座の位置およびイメージ品質を確認しま
す。測定の完了後、結果が表示されます。緑色のチェックマークは、機器が
台座イメージチェックを通過したことを示します。

5. 終了時には、[Experiment 終了 ] をタップします。

台座イメージチェック結果の解釈方法
台座イメージチェックで緑色のチェックマークではなく黄色の三角が表示される
場合、画面上の指示に従って可能性のある問題を解決します。その後、台座イ
メージチェックに戻ります。装置が再度チェックに失敗した場合は、 弊社にお問
い合わせください。

関連トピック

• パフォーマンス検証

• インテンシティチェック
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5

安全性と操作に関する注意

安全性情報 操作に関する注意

通知    本システムを作動する作業員は、必ず現場のマニュアルおよび安全マ
ニュアルを最初に読むようにしてください。
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操作に関する注意

NanoDrop One 分光光度計は、弊社の仕様を満たす環境において屋内で操作する
ように設計されています。詳細については、お使いの機器の現場準備ガイドを参
照してください。

注意  機器のカバーを取り外さないでください。カバーを取り外すと、鋭い刃
と壊れやすい石英光ファイバーケーブルがむき出しになります。カバーが取
り外された場合、機器の保証は無効になります。
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これらの注意に従って、使用中の NanoDrop 分光光度
計の損傷を防いでください。

• 電源に適した電源コードを使用してください。供
給された電源コードが互換性のないものであるか、
または損傷した場合は、弊社にお問い合わせくだ
さい。

• 機器のカバーを取り外さないでください。

• アームアセンブリーの下にあるプレートは、熱強
化ガラス製です。LCD ディスプレイでは、熱処理
された化学強化ガラスが使用されています。どち
らも頑丈で、壊れにくくなっています。ただし、
プレートまたはディスプレイのいずれかがひび割
れたり破損したりした場合、交換について弊社に
お問い合わせください。

• 機器と互換性のある溶剤を使用してください (「有
害物質」を参照 )。

• 台座でフッ化水素酸 (HF) を使用しないでくださ
い。フッ化物イオンは石英光ファイバーケーブル
に永久的な損傷を与えます。

• こぼして損傷することがないように、液体の容器
は機器に近づけないでください。

• 液体が機器に流れ込むと、永久的な損傷が引き起
こされる場合があるため、噴射器またはスプレー
ボトルを機器の上またはその近くで使用しないで
ください。

• 下側の台座周囲にあるダイヤフラムは装置に固定
されているため、取り外そうとしないでください。

• 塩酸、アルコール、漂白剤、アセトン、あるいは
その他の溶剤をダイヤフラム上に 1 分以上にわ
たって置いたままにしないでください。そうでな
いと、シールが緩む場合があります。ダイヤフラ
ムが緩んできた場合は、弊社にご連絡ください。
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安全性情報
NanoDrop One 機器を操作する前に、安全性情報を読み、そのシステムの推奨事
項に従ってください。

安全性の通知と特記事項
多くの場合、安全情報は装置本体に表示されています。記号は文書中に安全に関
する追加情報があり、安全に関する注意に従わない場合には怪我を負う可能性が
あることを示しています。

警告  危険な状態で、回避しない場合には死亡もしくは重傷を負う恐れがある
ことを意味します。

注意  危険な状態で、回避しない場合には軽度または中程度の損傷を負うおそ
れがあることを意味します。

通知    システムハードウェアの損傷やデータの紛失を防ぐため、本表示の指
示に従ってください。

注記  有用な補足情報を含んでいます。
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下表にはユーザー文書中に見られる安全に関する記号とその意味を記載していま
す。

記号 意味

これは、必須行動を示す記号です。危険を防ぐために必要な行
動を示します。

これは、禁止を示す記号です。この図示記号は、禁止されてい
る、または停止する必要がある行動を警告します。

これは、一般的な警告記号です。安全に関する注意事項に従わ
ない場合、負傷する恐れがあります。

感電に注意してください。このような記号が付いている場合
は、その記号付近に感電の危険性があることを示しています。
関連手順については、資格を持つ担当者のみが行ってくださ
い。

火災に注意してください。引火性の強い、または爆発する可能
性のあるサンプルはテストしないでください。関連する説明書
を注意深く読み、それに従ってください。

目の怪我に注意してください。このような記号が付いている場
合は、紫外線を浴びる危険があることを示しており、保護眼鏡
を着用していない場合は、目を痛めることがあります。

生物災害に注意してください。このアイコンはこのエリア内の
バイオハザードを示しています。関連する説明書を注意深く読
み、それに従ってください。

化学火傷に注意してください。この記号は、皮膚のかぶれの可
能性を示しています。有毒物質、発癌性物質、変異誘発性物
質、腐食性物質、または刺激性物質を取り扱うときは、手袋を
着用してください。廃棄物を処分するときには、適切な容器を
使用して正しい手順で行ってください。

記号 説明

交流電源

アース端子または接地

直流

保安グラウンド

枠付きまたは筐体端子
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システムを受け取ったとき

装置を受け取ったら、梱包箱の外装に損傷がないか確認してください。損傷が見
られた場合は、弊社またはお近くの販売代理店に連絡いただき、適切な指示を受
けてください。 

• 据え付けの最低 24 時間前に据え付け場所に梱包箱を移動します。

• 機器は常に直立した状態にしてください。

以下は保証の対象ではありません。

• 不適切な移動方法による損傷

ヒュ－ズ

電源オン

電源オフ

記号 説明

警告  怪我に注意してください。この機器が弊社が指定した以外の方法で使用
された場合は、機器に装備された保護機能が無効となる可能性があります。

注意  怪我に注意してください。文書に記載の手順のみを行ってください。そ
の他の問題がある場合は、弊社にお問い合わせください。その他のサービス
は訓練を受けた作業員のみが実施してください。

注意  感電に注意してください。装置のカバーを取り外さないでください。装
置に対するすべてのサービスは訓練を受けた作業員のみが実施してください。

通知    

• 梱包箱内で、装置は乾燥状態となるようプラスチックバッグに密封さ
ています。 

• プラスチックバッグを開封する前に、24 時間、装置が室温になるまで
待ちます。装置が室温に到達する前にバッグを開封すると、光学部品
に結露が発生し、永久的な損傷を引き起こす場合があります。 
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• 装置が室温になる前に密封したプラスチックバッグを外したことによる損傷
•

装置の持ち上げと移動
装置やその他のシステム部品を持ち上げたり、移動したりするときは、けがを防
ぐために適切な方法で行ってください。

電気的要件と安全性
システムの電源は、専用の中断しない電源であること。電源には、電圧ドロップ
アウト、過渡スパイク、周波数シフト、その他の信頼できる性能を損なうような
回線障害のなきこと。 

現場で電力品質問題が疑われる場合、または装置が重工業環境に設置される場合
は、設置前に電力特性を評価することをお勧めします。さらに情報が必要な場合
は、弊社または現地の電気局にお問い合わせください。

注記  装置を受け取る前にシステムユーティリティーを必ず据え付けてく
ださい。ユーティリティーの据え付けは、現地の建物および安全規制に
適合することが必要です。

注意  感電に注意してください。 

• 事故を避けるため、電源電圧、電流および電源周波数を確認する場合、
必ず資格を持つ担当者のみが適切な測定器を使用して行ってください。

• これらいずれかの記号が付いた部品の修理は、資格を持った弊社のサー
ビス担当者だけが行うようにします。

• システム構成部品の保護カバーに損傷があると思われる場合は、システ
ムの電源を切り、システムで予期せぬ操作が行われないようにしてくだ
さい。移動後は、輸送の衝撃で保護カバーが壊れていないか必ず確認し
てください。 

• 装置のすべての電源を切った後でも、コンデンサは最長 30 秒間帯電した
ままになるので、感電する恐れがあります。

• 液体を装置上にこぼさないでください。装置内に進入する恐れがありま
す。

• 装置のカバーを外さないでください。
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アース

電源コード
必ず電源に適した電源コードを使用してください。付属の電源コードが使用する
場所の電気体系に適していない場合、または電源コードに損傷がある場合、弊社
テクニカルサポートに連絡し、新しい電源コードを注文してください。

パワーライン調整アクセサリー

UPS は、建物のどこかで電力が失われた場合のシステムシャットダウンの発生
確率を減らします。また、120 ボルト運転の場合、電力線コンディショナー (電
力線のたるみ、サージ電圧、またはその他の回線障害がないことを確実にする ) 
を米国内では弊社からご購入できます。220 ボルト用ラインコンディショナーは
現地でのみ購入可能です。パワーコンディショナーおよび UPS に関する情報に
ついてはテクニカルサポートにお問い合わせください。

電気サービス仕様

電気設備の仕様については下表に示しています。要件について質問がある場合
は、お近くのサービス担当者にお問い合わせください。

注意  感電に注意してください。アース端子のついた壁コンセントを使用して
ください。アース線は主分電盤の接地個所に接続された電位差を持たない配
線でなければなりません。 

要件 仕様

入力電流 5.0 A (最大 )

入力電圧 100 ～ 240 VAC

電源周波数 50 ～ 60 Hz

電圧変動 サグ、サージまたはその他の電圧変動は、
入力の電圧の 10%（半周期であっても）を
超えないようにする必要があります。

ノイズ < 2 V (コモンモード )
< 20 V (ノーマルモード )
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消費電力

一般に、システム全体 (アクセサリを含む ) が通常使用する電力より 50% 多い電
力が使用可能です。分光計およびアクセサリの最大電力消費と熱放散仕様につい
ては以下のとおりです。値は概算値です。

火災の安全情報および火傷の危険

火傷および火災や爆発の危険を防ぐため、次のガイドラインに従ってください。

• 可燃性または爆発性サンプルを検査する場合は注意してください (「有害物
質」のセクションを参照してください )。

• 装置または装置の電源装置の通気孔は、絶対に塞がないでください。

• 弊社から供給した電源装置のみを使用してください。

目に対する安全性
この装置は使用者が紫外線に曝されないよう、保護ハウジングを備えて設計され
ています。 

項目 消費電力 最大熱放散

機器 60 W 205 Btu/hr

通知    電源スイッチが操作しにくい、または電源および電源コードに届かな
いような場所に装置を設置しないでください。

警告  怪我に注意してください。ランプが点灯しているときは、ランプを決し
て見ないでください。
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有害物質
標準的な分光器使用法の多くは、溶剤の使用に基づいています。その他には、気
体の状態での腐食剤サンプルまたは加圧サンプルが関係します。 

揮発性溶剤および引火性サンプル

使用可能な溶剤

ライフサイエンスラボで一般的に使用されている溶剤のほとんどが、NanoDrop 
分光光度計の光ファイバー台座で使用可能です。しかし、NanoDrop の台座での
測定の場合、沸点の低いいくつかの溶剤は、微量測定に対して不適当な場合があ
ります。沸点の低い溶剤を測定する場合は、サンプルをキュベットを用いて測定
してください。 

次の溶剤は、すべての NanoDrop 装置の台座で使用することができます。

測定が終了したら、腐食性のある液体はすべて、台座から速やかにふき取ってく
ださい。また、溶剤が台座の上に残留しないように、最後に水を測定して終了す
ることを推奨します。

NanoDrop の台座周囲のダイヤフラムは装置に固定されています。ダイヤフラム
を外したり、シールを破損したりしないでください。ダイヤフラムの接着シール
に影響を及ぼす場合があるので、ダイヤフラムを塩酸、アルコール、漂白剤、ア
セトン、あるいはその他の溶剤に長時間にわたって曝さないでください。シール
がはがれた場合は、弊社までご連絡ください。

注意  怪我に注意してください。装置の近くに溶剤または可燃性サンプルを放
置しないでください。作業スペースは必ず適切に換気するようにしてくださ
い。

通知    台座以外の装置表面にこれらの溶剤をこぼすと、装置に損傷を与える
場合があります。

• メタノール • エタノール • n-プロパノール

• イソプロパノール • ブタノール • アセトン

• エーテル • クロロホルム • 四塩化炭素
• DMSO • DMF • アセトニトリル
• THF • トルエン • ヘキサン

• ベンゼン • 水酸化ナトリウム • 次亜塩素酸ナトリウム (漂
白剤 )

• 希塩酸 • 希硝酸 • 希酢酸
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生物災害または放射性物質および病原菌

人間およびその他の動物の組織、体液、病原体、および血液などの生物サンプル
は、感染症の感染の可能性があります。適切な保護具を着用してください。感染
の可能性のある物質を取り扱う人は、取り扱い前に適切な法規制または組織の要
件にしたがって訓練を必ず受けてください。感染の可能性のある物質で作業す
る、および / またはそれに類似する物質を取り扱うためのバイオセーフティプロ
グラムのプロトコルに従ってください。

生物災害、放射性物質、病原菌、またはその他の物質によって従業員に健康上ま
たは傷害の危険が及ぶような物質または条件によって汚染された場合は、装置、
アクセサリ、部品、その他の付属品を処分できない、または弊社またはほかのア
クセサリメーカーに返品できない場合があります。汚染除去の要件に関してご質
問がある場合は、弊社にお問い合わせください。

通知    フッ化物イオンは石英光ファイバーケーブルを腐食するため、フッ化
水素酸 (HF) 類は使用することはできません。

警告  感染の可能性のあるサンプルに関係した危険を低減してください。

• サンプルを装置部品上にこぼさないでください。

• こぼした場合は、実験室のプロトコルに従って、すぐに外表面を消毒し
てください。
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本ヘルプシステムについて

使用している表記
安全についての注意およびその他の重要な情報では、以下の形式を用いていま
す。

注意  危険な状態で、回避しない場合には軽度または中程度の損傷を負うおそ
れがあることを意味します。

通知    システムハードウェアの損傷やデータの紛失を防ぐため、本表示の指
示に従ってください。

注記  有用な補足情報を含んでいます。

ヒント  作業を容易にするのに有用な情報を表示しています。
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商標に関する情報
DYMO および LabelWriter は、Newell Rubbermaid の米国およびその他の国におけ
る商標または登録商標です。

Wi-Fi は Wi-Fi Alliance の米国およびその他の国における商標または登録商標で
す。

Bluetooth は Bluetooth Special Interest Group の商標または登録商標です。

Windows は Microsoft Corporation の米国およびその他の国における商標または登
録商標です。

その他のすべての商標は、Thermo Fisher Scientific inc. およびその子会社が所有し
ています。

© 2015-2016 Thermo Fisher Scientific Inc. 無断複写・転載を禁じます。 
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テクニカルサポートへの問い合わせ

米国 /カナダの場合、技術的なサポート
については、以下にお問い合わせくだ
さい。
Thermo Fisher Scientific 
3411 Silverside Road 
Bancroft Building, Suite 100
Wilmington, DE 19810 U.S.A.

電話 :302 479 7707
フリーダイヤル :1 877 724 7690 (U.S. & Canada only)
ファックス :302 792 7155
電子メール : nanodrop@thermofisher.com 
ウェブサイト : www.thermoscientific.com/nanodrop

国際サポートについては、以下にお問
い合わせください。
お近くの販売代理店へお問い合わせください。お問い
合わせ先は以下をご覧ください : 

http://www.nanodrop.com/Order.aspx

システムで問題が起きている場合、トラブルシュー
ティング情報を参照してください。問題が続くようで
あれば、弊社にお問い合わせください。米国とカナダ
以外にお住いの場合は、お近くの販売代理店にお問い
合わせください。

装置のメンテナンスまたは修理を行う必要がある場
合、販売代理店にお問い合わせください。
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