
＜見やすい GUI＞ 

◆タンパク質ベースの定量解析が簡単に

データはタンパク質を基本として結果がまとめられます。

同定されたペプチドやその定量値の確認画面にも      

スムーズにアクセスできます。データ削除やデータ解析

対象レベルの切り替え操作にもインタラクティブに       

対応します。

＜主な特徴＞ 

◆3 種の検索対象に対応

- FASTA

- DDA データ検索由来のライブラリ

- DIA データ検索由来のライブラリ

◆ProteoWizard の MSConvert.exe が対応する

各社装置データに対応。 

◆Scaffold シリーズに共通した安定して

使いやすい GUI。 

◆Viewer を使って解析結果を簡単にシェア

◆コマンドラインベースでの使用も可能。

DIA定量プロテオミクス解析において、ＲＡＷデータ読込から  

解析、解析結果表示までの一連作業がワンパッケージ行える   

ソフトウェアです。

マトリックスサイエンス株式会社

caffold 
DIA 定量プロテオミクスソフトウェア

The look and feel of Scaffold, the power of DIA



対応 OS :Windows 10, (64bit)  Windows Server 2008, 2013 (64bit)  フリーの Viewer が使用可能 

* 同じ コンピュータに ProteoWizard ( http://proteowizard.sourceforge.net/index.shtml ) の msConvert.exe も

インストールする必要があります。

＜トライアル試用が可能ですので、お問合せ下さい。＞ 

＜EncyclopeDIA＞ 

Scaffold DIA の検索・定量などといった中心を担うオープンソースのプログラムが 

EncyclopeDIA です。

https://www.biorxiv.org/content/early/2018/03/07/277822

Comprehensive peptide quantification for data independent acquisition mass 

spectrometry using chromatogram libraries.

Brian C Searle, Lindsay K Pino, Jarrett D Egertson, Ying S Ting, Robert T Lawrence, Judit Villen, Michae,J MacCoss 

＜Experimental Design＞ 

 定量解析の基本である、データの階層構造定義も簡単に行う

ことができます。比較サンプルレベルやその下の階層で　

ある Biological/technical replicates なども指定できます 

＜Gene Ontology 情報＞ 

タンパク質と紐づけられた GO 情報を使って、円グラフや

タンパク質間どうしのネットワークを表示する事ができます

＜各種グラフ/統計解析 に対応＞ 

・volcano plot, PCA 解析

・検定
 - t-test
 - ANOVA
 - Permutation Test
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