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Todos os produtos de software One Lambda foram concebidos para auxiliar
profissionais com experiéncia na analise dos genes HLA através da sugestdo
de resultados de tipagem. No entanto, guaisquer resultados clinicos ou
diagndsticos devem ser cuidadosamente revistos por uma pessoa gualificada
em testes de tipagem de HLA para assegurar a sua precisao. Este software
podera ser utilizado como ferramenta auxiliar através da sugestdo de
resultados, mas nao devera ser utilizado como o Unico método de
determinacado dos resultados reportaveis. Este software destina-se a ser um
auxiliar de laboratdrio, ndo uma fonte de resultados definitivos. A concepcao
do software nao diminui os perigos associados ao software. O diretor ou
técnico do laboratério com formacdo em andlises de histocompatibilidade
devera rever todos os dados para detectar quaisquer problemas com o
software.

Note que este documento foi preparado antes do lancamento do software
HLA Fusion. Assim, é possivel notar pequenas diferencas de conteldo
relativas as telas da aplicacdo.
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1. Informacdes Gerais
1.1. Informacdes e Contatos do Fabricante

One Lambda, Inc.

21001 Kittridge Street

Canoga Park, CA 91303-2801 USA
Tel: +1 (818) 702-0042

Fax: +1 (818) 702-6904

E-mail: techsupport@onelambda.com
Site: www.onelambda.com

1.2. Informacdes e Contatos do Distribuidor

Biometrix Diagnéstica Ltda.

Estrada da Graciosa, 1081 - Curitiba - PR - CEP: 82840-360

Tel: (41) 2108-5250

Fax: (41) 2108-5252

DDG: 0800-7260504

E-mail: biometrix@biometrix.com.br e tecnico@biometrix.com.br
Site: www.biometrix.com.br

CNP}: 06.145.976/0001-39

1.3. Registro ANVISA

80298499XXX

1.4. Responsavel Técnica

Edna Cristina Kurokawa Guimaraes Ferreira
CRQ/PR: 09302336

Rev. 01 —Jul/2013
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2. Introducao
2.1. O que é o software HLA Fusion™?

O software HLA Fusion acompanha os produtos de tipagem molecular e
triagem de anticorpos da One Lambda. Este software funciona de forma
autébnoma (em um Unico computador) e em ambientes em rede.

As funcionalidades deste software permitem efetuar o seguinte:

e Importar dados brutos do analisador de fluxo LABScan 100

e Introduzir manualmente padrdes de reacao para produtos Micro S5P,
FlowPRA, LAT e LCT

e Lerresultados ELISA para produtos LAT

e Analisar dados brutos e rever os resultados de forma gréfica

e Ajustar valores de interrupcao para esclarecer os resultados

e Atualizar facilmente informacdes de produto (isto &, informacdes de
novo produto e lote)

e Pesquisar dados especificos e criar relatérios padrédo ou
personalizados.

o Certifiue-se de que transferiu o arquivo de Equivalentes Soroldgicos
com Nomenclatura de jJaneiro de 2011 (ou posterior) antes de importar
catélogos ou de tentar analisar sessées/amostras.

Nota: Certifique-se, ainda, de que o0 seu agrupamento do SQL Server
corresponde ao agrupamento de quaisquer instancias de clientes (um
agrupamento codifica as regras que regem a utilizacao adequada de
caracteres para um idioma ou alfabeto). Se nao tiver certeza, verifique
junto do seu administrador de sistema/base de dados.

2.2. Documentacao do Produto e Arquivos de Atualizacao

A afuda online do HLA Fusion contém as informac¢des e procedimentos mais
atuais do HLA Fusion. Estd disponivel na propria aplicacdo de software Fusion,
ao pressionar a tecla F1 ou selecionando Help : HLA Fusion Help {(4juda >
Ajuda do HLA Fusion). Apesar deste documento, o manual do usudrio do HLA
Fusion, ser mantido o mais atualizado possivel, pode estar disponivel muito
antes do software, para permitir a sua tradugao.

Geralmente, informacdes relativas a atualizacao do produto, como novas
funcionalidades e resolucao de problemas, encontram-se nas Notas de
lancamento do HLA Fusion. Se ocorrer um lancamento de software de
pequena dimensao e as notas de lancamento néo estiverem atualizadas, é
fornecido um arquivo README com uma lista de alteracbes ao software e
informacdes pertinentes que ainda ndo estdo incluidas no manual do usuario.
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Adicionalmente, sempre é possivel acessar as informacbes de atualizacao
recentes do produto na opcao do menu Help > Product Update Notes (Ajuda >
Notas de atualizacao do produto) na aplicacao do software do HLA Fusion ou
no site de downloads da OLI.

2.3. Atualizacdes do Programa

Nota: Para obter melhores resultados, certifigue-se sempre de gque estd
utilizando a versao mais recente do software HLA Fusion™.

O HLA Fusion ird detectar automaticamente a existéncia de atualizacdo/patch
de software disponivel e informard quanto a disponibilidade do mesmo. E
possivel, também, solicitar as atualizacdes do HLA Fusion. Entre em contato
com o seu representante da One Lambda, Inc. para obter uma cépia do
software ou consulte a secao de Assisténcia técnica abaixo para obter mais
informacdes de contato. As atualizacles de informacdes do produto {arquivos
de catalogos, etc.) para o HLA Fusion estao disponiveis através do seu
representante da One Lambda inc. ou do website da One Lambda:
http://download.onelambda.com

2.4. Limitacdes do Programa

O software oferecido pela One Lambda destina-se a auxiliar os profissionais
com experiéncia em andlise de HLA, sugerindo resultados de tipagem e de
triagem de anticorpos. Contudo, os resultados deverao ser cuidadosamente
revistos por uma pessoa qualificada na execucao de testes de tipagem de
HLA ou de triagem de anticorpos, para garantir a precisao. Este software
podera ser utilizado como ferramenta auxiliar através da sugestdo de
resultados, mas nado deverd ser utilizado como o Unico método de
determinacao dos resultados reportaveis. Este software tem a finalidade de
ser um auxiliar no laboratério, nédo uma fonte de resultados definitivos.

Para assegurar a confiabilidade das informacdes de pacientes, armazenadas
na base de dados, os usuarios devem garantir que o cédigo identificador para
cada paciente e para que cada amostra sejam Unicos. A capacidade de
armazenamento do HLA é limitada pela sua versao do Microsoft SQL Server.
Consulte o Manual do Usuario do Fusion Database Utility ou o website da
Microsoft (www.microsoft.com) para obter mais informacfes sobre a
capacidade de armazenamento das varias versdes do SQL Server.

HLA Fusion presume que os dados para cada entrada necessaria se
encontram em formato padrao que nao foi modificado. Os arquivos de dados
brutos devem estar em um arquivo de formato de valores separados por
virgulas (CSV) e devem seguir estas diretrizes:

14—
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O arquivo de dados é um CSV gerado pelo LAB5canl100, utilizando

versoes de software 1.7, 2.2, 2.3 ou xPONENT 3.1.

e Todos os produtos HD devem ser adquiridos na versao de software 2.2,
2.3 ou xPONENT 3.1.

e O nome do arquivo de dados, (também conhecido por Session ID [ ID
de sessao]) deve ter 40 caracteres ou menos e incluir a extensao de
arguivo .csv.

e Os dados sao gerados com base em modelos originais, nao
modificados fornecidos pela One Lambda, inc.

e O usudrio é responsavel pelas atribuices finais e deve rever todos os

resultados sugeridos.

2.5. Assisténcia Técnica

Para obter assisténcia técnica ou informar problemas de software, contate o a
Biometrix pelo telefone 0800-726-0504, ou através do email
biometrix@biometrix.com.br. Para acessar aos requisitos do sistema,
consulte o Guia de instalacao do Software HLA Fusion.

Blomemlx _ ]
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3. Escopo Deste Manual

Este manual fornece informacdes sobre como importar dados brutos, efetuar
alteracbes nos valores de interrupcao e outros ajustes de configuracao e
controle, conforme necessario para a analise, e também localizar e reportar
resultados de anélises. E muito importante reconhecer que os dados de CQ
(Controle de qualidade) utilizados com este programa e as predefinicées
estabelecidas neste programa baseiam-se na experiéncia da One Lambda
com o produto em um ambiente de investigacao e desenvolvimento
rigorosamente controlado. Assim, um laboratério que efetue testes de
tipagem de HLA ou triagem de anticorpos em outro ambiente poderd ter de
repor os valores de interrupcao para cumprir requisitos laboratoriais
especificos.

No Main Menu (Menu principal) do HLA Fusion, é possivel acessar os trés
componentes principais do programa:

e Analyze Data (Analisar dados)

e Manage Records (Gerenciar registros)

e Manage Samples (Gerenciar amostras)

Adicionalmente, é possivel ter acesso as seguintes funcionalidades:

e Patient Information {Informacdes do paciente)
o Utilities (Acessoérios)
e Help (Ajuda)
o Exit (5air)
Este manual auxilia a comecar a utilizar o HLA Fusion da One Lambda. Inclui

uma visao geral do sistema e, em seguida, direciona para o processo de
andlise de dados.

Consulte o Guia de Instalacdo do Software HLA para obter as instrucdes de
instalacao.

16_
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4, Navegacao

Esta secdo descreve as varias formas de acesso aos menus e funcdes do
software HLA Fusion, bem como sobre utilizar a ferramenta Navigator
(Navegador) para acessar e deslocar-se entre sessdes e amostras.

4.1. Iniciar Sessao no Fusion

Cligue duas vezes no icone do HLA Fusion é\ na area de trabalho do seu
computador. Também ¢é possivel abrir o programa através do menu do
Windows: Iniciar > Programas > One Lambda > HLA Fusion.

=T

HLA Fusion~

Last Mame™ : "‘f‘our Last Marme ‘

First Mame™: ‘Your First Mame ‘

Role® ILab Technologist j

Usger Mame “ ‘

Y JONE LAMBDA ® 8 ®

E apresentada a caixa de didlogo Security Login (Inicio de sessdo de

seguranca). Tela de inicio de sessdo segura Fusion

r‘r‘}_‘, HLA Fusion —Secu
HLA Fusion

User Mame™ |BSmith

Versdo de SQL Password™. |
Server utilizada

Forgot User Name

Base de dados
que o Fusion
utiliza s
{local\FUSIONYFUSION_Database
Version: 3.0.0.13925, Created on: 4/27/2012
Used: 3% - 333 MB of 10240 ME DB size
Regional Settings:
Cliert: English (United States)

Agrupamento de DE Server: us_english\SQL_Latin1_General_CP1_CI_AS

bases de dados

'V ONE LAMEDA ® ® @

introduza o seu User Name (Nome de usuério) e Password (Senha) do HLA
Fusion.

Cligue no botdo Log In (Iniciar sessao) para abrir o programa.

mm SIOMETRIX
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Nota: O campo Database (Base de dados) apresenta a base de dados a qual
esta conectado atualmente.

4.1.1. Recuperar Nome de Usuario ou Senha

e (Caso esqueca seu User Name (Nome de usuério) do HLA Fusion, clique
no link Forgot User Name {Esqueci o nome de usuario), introduza o seu
primeiro e Ultimo nome e selecione o seu cargo no laboratério
(supervisor ou técnico). O sistema apresenta o nome de usuario
correspondente aos dados que forneceu.

e (aso esqueca sua senha do HLA Fusion, cligue no link Forgot Password
(Esqueci a senha) e responda as duas perguntas de seguranca gue
foram pedidas quando configurou o seu perfil de usuario.

e A senha serd apresentada quando as perguntas forem respondidas

corretamente.
o
-
HLA Fusion- (X N
User [0 ® Forgat Usert ame

Secunty Juestions

“What iz the last name of vour best childhood friend 7 * | |

What is the name of the city you were barn ? % | |

Your Password is : | |

YV JONE LAMBDA ® ® ®

| Get Password || Close |

4.2. Definicdes-Chave do Sistema
4.2.1. Resolucdo da Tela

O software HLA Fusion requer uma resolucao de tela de 1280 x 768. O
software apresenta uma mensagem se a resolucao atual da sua tela for
inferior as definicbes esperadas.

Nota: E possivel escolher ndo apresentar esta mensagem através do link Edit
(Editar) na secao General Configurations (Configuracbes gerais) da
pagina Home (inicial).

== Bi‘omemix _ ]
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R

The minimum required screen resolution is 1280 X 768.
Please use display settings to change the screen resolution.

Do you wish to continue?

- Don't ask me this again

e | ]

Resolucdo minima detela

Selecione Yes (Sim) para que o sistema tente efetuar o ajuste. A aplicacao
continuard a ser iniciada mesmo se nao for possivel ajustar a resolucdo. Ao
selecionar No {Nao), os ajustes podem ser feitos manualmente.

Além disso, se o seu computador utilizar o sistema operacional Microsoft®
Windows 7®, a definicao de visualizacdo de texto devera estar definida para
Pequeno - 100% (predefinicao). Efetue estas etapas, se necessario, para
ajustar o tamanho de visualizacao da tela:

1. Cligue com o botao direito do mouse no ambiente de trabalho do
computador. Selecione a opcdo Resolugao de tela.
E apresentada a janela Resolucio de tela.

Janela de resolugao de tela do Windows 7
,mml

(I [ - 8 onvol it « Dty » Sreen Reschton = & [searh conwa panet
| Fe Edt vew Tods rep

Change the appearance of your display

o |
o =
|
Diply: [omweon sl

et

Advanced settngs

Conectt 3 projectr or press the Y key and tp )

ok et ncoche s rger o smaler

What deplay settngs shauid [ choase?

o Cancel ey,
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Selecione Aumentar ou diminuir o tamanho de texto e de outros itens,

{consulte o anterior).

2. Selecione o tamanho de texto pequeno.

D Display

Windows - Selecionar pequeno

=1olx|

aOv @ + All Control Panel Ttems ~+ Display

- I Search Control Panel

| File Edit View Tools Help

Contral Panel Home

Adjust resolution
Adjust brightness

(@ Calibrate color
Change display settings
Connect to a projector
Adjust ClearType text
Set custom text size (DPI)

See also
Personalization

Devices and Printers

@

You can change the size of text and other items on your screen by choosing
one of these options. To temporarily enlarge just part of the screen, use the
Magrifier tool.

—)(-‘ Smaller - 100% (default)

Make it easier to read what's on your screen

Prevew —

© Medium - 125%

Aaply

4.2.2.

Permissdes de Arquivos

Rev. 01 —Jul/2013

Todos os usuarios do HLA Fusion devem ler e gravar as permissdes nos

seguintes diretérios e arquivos:

e OnelLambda.Fusion.interface.exe.config

e ReportMap.xml
e (:\OLI Fusiony
subdiretérios)

(e todos

BIOMETRIX

os subdiretérios e arquivos

nestes
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4.3.

4.3.1.

Interface do Usuério

3 HLA Fusion™

Home

Abre a tela
Users List
(Lista de .
usudrios)

Abre a janela
Navigator
Search Criteria

AnalyzeData Reports Data Sample PatientInfo  Profile  Utiities Help  Exit

i fSFEIREAS sEHE|EEED Y

HLA Fusion®

~Products and Catalogs

Paginas Iniciais do Fusion

Abre a janela Catalog
Management (Gestdo
de catdlogos)

Abre a janela Refe-
rence File Update
(Atualizagdo do
arquivo de referén-
cia)

de andlise)

.
* Details] [Download] [Edi]

Repot priner

Last Update Date: ~ 3/2/2012
LABTppe: 33 LABScreen: 109 Rieference fil Updates: 0
MicioSSP: 158 LAT: 5 Lo Check for HLA Fusion Updates
Consentys: - FlowPRA: 27
550: - Quantiples Beads: 2
r~Fusion Datab
Fusion SOL: (local\SOLEXPRESS Database: FISION_New Used10% - 75 MB of 1024000 MB DB size
Settings us_engishhSML_Lafin_General CP1_CIAS  Versiow 300 Created on: 1/12/2012
AudtLog SOL: (localhSOLEXPRESS Database: AuditLog 1 Used: 5% - 4MB of 2000 MB DB size /
Users — [ Printers ‘/
Numbe of Users: 2 —-—-—-_'—* Edi] | | Spow Pt Screen preview dilog [Ed]
- P Print Screen printer:
et 2 SpERT Show Pint Repot preview dalog
Inactive: 0 Techricians: 2

_General Confi

g

(Critérios de
pesquisa do
navegador)

Mavigator search setup: Mo

——— (e

Audit logging enabled:

Default Patient Donar Type:

Reference files auto-download enabled:
URL and file path setup:

Default Home Page:

No
Patient
No
Yes
Home

Ed\tr

Audit Logging Status: [ll

Buto Donar PRA Caloulation: NnR

Stay Cunent Sample After Save or Confim: No

@ Home

O Explorador do

One Lambda Product Documents

Fusion - clique
em qualquer

botdo para

abrir o produto
correspondente

Barra de

% o Catalog g;:: Catalog Description ::;Irﬁr;%l ::r‘;]xrﬁ;mel Probe/Primer | Datasheet =
IO RSS014 12R 00 [January 2012 | LABType® S50 Class | A Locus Typing Test, Lot $#12R
% LABScreen RSS01B 014 11 |January 2012 |LABType® S50 Class | B Locus Typing Test, Lot #0714 | RSSO18 014 WS RSS071B (14 BRI

FSSO1R 05 01 [January 2012 | LABType® S50 Class | B Locus Typing Test, Lot #15
Ll RSSO1C 009 OF |Januar 2012 |LABType® 550 Class | C Locus Typing Test, Lot $009 | RSSO1C 003 WS RSSO1C 009 BRI
LCT RSSO1C 010 01 |Januam 2012 | L&BType® S50 Class | C Locus Typing Test, Lot 4070

RSSOTE4T D0... |January 2012 | LABType® S50 Class | Exon 4-7 Supplement Typing . | RSS01E47 001 WS RSSOTE47 D01
(i rowera RESOIET Q02 |Janusy 202 | LABType® 550 Clsss | Evon 47 Supplement Tysing

»| || BSS0151 004 .. [Januar 2092 | LABType® 550 Class | B7 Supplement Typing Test, L. | RSS0151 004 W5 RS550151 004 BRI

status *’é User Name: | of

| Server Name:H (\oca\)\SQLEXPRESS”

H Database Name:” FUSIONiNewH

[ver| aaa |

JRJ=iES

S
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Abre a janela Analysis
Product Selection
(Selegdo de produtos

Notificagdo de que
estdo disponiveis
catdlogos novos ou
! atualizados

Para verificar a
existéncia de

- atualizagdes do
software Fusion

Abre a janela de
 configuragdo da
impressora

Abre a janela de configu-

ragdo do Fusion para

- geral (registro de audito-
ria, ativagdo de transfe-
réncias automadticas, tipo
de paciente, etc.) im-
pressora, URLs e de
configuragdo de caminho

" do diretério

Verde se Audit Logging
(Registro de auditoria)
estiver ativado, Ver-
melho se estiver
desativado

Esta opcao de interface do usuario permite acesso as pdaginas iniciais
individuais do produto, importar dados e visualizar janelas de anélises.
Também permite visualizar ou acessar dados do sistema ou do produto,
transferéncias de arquivos de referéncia e definicdes de configuracao.

Nota: Se a pagina atual ndo apresentar informacdes atualizadas depois de
efetuadas quaisquer modificacdes ou transferéncias, volte a pagina
Home (inicial) principal e, em seguida, volte a pagina inicial do produto
para ver as alteracdes.

Esta interface aparece ao iniciar sessao pela primeira vez no HLA Fusion.

Para apresentar a pagina inicial de um dos produtos indicados na area do
canto inferior esquerdo da pagina, clique no botdo ou na opcao do menu. Para
LABScreen:
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e Na pagina principal do Fusion, clique no botdo
LABScreen ou cligue no botao LABScreen na barra
de ferramentas do HLA Fusion na parte superior da
tela.

ou, @

e Selecione Analyze Data > LABScreen {(Analisar dados > LABScreen) na
barra de menu do Fusion.

Repare como a tela muda para acomodar o produto One Lambda selecionado.

Nota: As bases de dados migradas e as atualizadas partilham a mesma
interface.

Se desejar definir uma das paginas iniciais como pagina inicial predefinida
para gue cada vez que inicie sessao no HLA Fusion, proceda da seguinte
forma:

1. Volte a Péagina inicial principal do Fusion
. ~ .. %lﬁ}ﬂome
clicando no botao Home Page (Pagina

inicial) no lado esquerdo da tela ou

@ no botdo Pagina inicial na parte superior esquerda da tela na barra
de ferramentas do Fusion.

; so| 2. Na Pagina inicial, cligue em
®® 0000 [Edit] (Editar) no lado direito da

s secdo General Configurations

Enable Audt Trail Logging [~

Erstie ko Dovrlod o Refencs i 7 (Configuracdes gerais).
Defauk Patient/Donor Type [Patent ] ou
ELISAReader Serial Pott [ 7] . ’ o
Ao Donr PRACaloition I~ Cligue na palavra  Utilities
Donor Groups for PRA L.
=] (Acessorios) na barra de tarefas
Stay Current Sample Ater Save or Confirn do FUSion.

Default Home Page h

Na aba  General  Settings
(DefinicOes gerais), acesse a lista
pendente no campo Default Home
Page (Pagina inicial predefinida) e
marque uma opc¢ao para definir
como pagina inicial predefinida.

Secondary Ab

— (353een

U YJONE LAMBDA ® ® ®

3. Clique em Save (Salvar) e, em seguida, em Close (Fechar).
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4.3.2. iniciar o Navigator {(Navegador)
Se a aba Navigator (Navegador) ainda ndo aparecer no lado direito [:E_'

da janela da aplicacao, cligue no botdo Show Navigator (Mostrar
navegador} da barra de ferramentas para ativar a funcao

Ou,

| Havigator }I Mova o -cursor sobre a aba Navigator
gi::fgt g;e“.[’a‘e \ (Navegador) na extremidade direita da janela

sssion Date da aplicacdo para deslizar o Navigator
(Navegador) e torna-lo visivel.

Group:

Arvore do Navigator
(Navegador) do Fusion

4.3.2.1. Arvore do Navigator (Navegador)

[Navigator
Utilizando a arvore do Navigator (Navegador), & |Ges
possivel navegar facilmente entre produtos de analise,
sessbes, amostras e datas de testes.

@ Poduct C TestDate
C Catalog (" SessionDate

B8 0406WORKSHOP_DRB345_
R 0406workshop_DRB1_lot 10_
RS 0406workshop_dab1_lot 6_ID
RS 0406workshop_dpbl_lot2_ID
RS 0407wksp_DR_lot12_ID1046
B8 0406workshop_C_lot 6_1D40

B 0407wkshp_rssoB1_cl_ID104
& MictoSSP

RS Micro SSP_20110927130414

RS Micro SSP_20110927125212
=) LABScreen

B8 0405_LSM12003_ID172_itsk

RS 06-28-05 John Hopkins LS2_

RS 0407LS1A004_001_ID328

RS 020206_tsm11_ID380
RS 02131_LSM12_011_01_ID32

Nota: Cligue duas vezes em uma sessao ou cligue no sinal + a esquerda do
mddulo Catalog (Catalogo), Date (Data) ou Product (Produto} para
apresentar a lista de sessoes.

I

By & Pioduct ¢ TeatDate

Produtos 0 Cotsog  Sewsuon Date Sessdes no

do HLA {18 Navigator { 88 0407wksp_RSS02345_005_
Fusion | f= ur (Navegador) ¥ 0406warkshep_DRB1_lot 10_
s 040Bwarkshep_C._lot 6_ID404

Cligue em um nome de amostra para apresenta-la na janela de analise.

_ ] 23_
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4.3.3. Agrupamento de Resultados

As sessOes e amostras apresentadas através da ferramenta Navigator
(Navegador) podem ser ordenadas por varios critérios:

e Produto
e Data da sessao
o Catdlogo

e Data de teste

A predefinicdo é agrupar por Product (Produto). Consulte as préximas secdes
para obter os detalhes sobre as varias opcdes de apresentacao.

4.3.3.1. Agrupar por Produto

Sessdes revistas/ndo revistas

@ Product ¢ TestDate
" Catalog ¢ Session Date

O Navigator (Navegador) apresenta
sessbes importadas para cada tipo
de produto, com base no intervalo
de datas e outros critérios definidos
na opcao Find (Localizar). Se ja
estiver no modo de anélise para um
determinado produto, serao
apresentadas apenas as sessodes
que encaixam no intervalo de datas
para esse produto.

Group:

Sl 0407 wksp RSS02345_005 |
&% 040Gworkzhop_dpbl_latz_ID
- S8 0406warkshop_B_lot 31040
- S8 0406warkshop_B_lot 31040
S8 0406workshop_&_Lat 7_ID40
m& 040Gworkshop_dgbl_lat 61D
- S 0406warkshop_B_lot 31040
S8 0406workshop DRET_lot 10_
- S& 0406warkshop_C_lot 6_ID40
[} LaBS creen
S P0030116_PRAT_LOT11_ID

As sessdes nao
revistas sdo apre-
sentadas em AZUL.

As sessdes revistas
sdo apresentadas
em PRETO.

3 06-28-05 John Hopking L51_
-S8 0420071sm12_013lo_ID1051

042007L52401_004_1D329

0213 _LSM12_011_01_ID3z
021308-L5M14 hna lot g_IDE
: 130907_L5M_13 WBCO00E_
-S& 05-25-05 John Hopkins L52_

Clique no sinal + junto ao tipo de
produto  que interessa para
apresentar as suas sessoes.

RRRRARARSRARRR:

e As sessOes apresentadas em azul sao as que ainda nao foram revistas.
Quando efetuar a revisao de uma sessao, a sua cor na lista do
Navigator (Navegador) muda para preto.

e Cligue em um nome de sessao para apresentar as amostras nessa
sessdo. Para LABType e LABScreen, o sistema também efetua uma
andlise do lote e apresenta os resultados no Session Summary
(Resumo da sessao).

Falha de amostra em Batch Analysis
(Andlise do lote)

Se uma amostra de sessao for apresentada em
vermelho, significa que houve falha de amostra
em Batch Analysis (Andlise do lote).

Group: & Product ¢ Date © Catalog

Jogebiae py

Type =
& 101408-5635<_002_HD_M

b 105722R_290110_361_4A

s 105722R_290110_361_4

G MWEG COWTROL

' GE052510105115Y

e C(liqgue em um nome de amostra para
apresentd-la na janela dados.
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4.3.3.2. Agrupar por Catalogo

Agrupar por catalogo

Ao selecionar a opcao de agrupar por
Catalog (Catalogo) no Navigator
(Navegador), as sessbes sao apresentadas
por ordem alfanumérica por Nome de

catéalogo.

" Product ¢ TestDate
¢ Catalog (" SessionDate

Group:

FlowPRA_20110823104141
[=}-LAT1240_002_00
LATO1112008
latmixed] Otest

4.3.3.3. Agrupar por Data de Teste

Ao selecionar a opcao de agrupar por Test Date {Data
de teste), as sessbdes sao apresentadas por ordem
cronolégica, de acordo com suas datas de teste.

Group: E F'rodu

©° Catalog ¢ Session Date

JoRbIne

111742012

[%:1--9:;15;2012
é_g;ﬁnﬁgﬂﬂm1B-F'HM-LDT”-'D Caso contrario, a utilizacdo desta ferramenta é a
g CETBASHT4 e ot DS mesma descrita anteriormente em Agrupar por
- 88 130907_LSM_13_WECO0DE produto_

-45’2032012

B8 042007L52401_004_ID229
B 0420071sm12_013l0_ID1051
[+ 4/415/2012
[ 8/30/2011
[ 44114201
[ 2/28/2011

4.3.3.4. Agrupar por Data da Sessdo

Mavigatar

10EEIAR

Group 0 Product 0 Tast Date
(8] Catalo.@; Session Date . ~ .
& Ao selecionar a opcdo de agrupar por Session Date

= 117201

S M nkarop. B o3 0 (Data da sessao), as sessdes sao apresentadas pela

30907_LSM_13_wBCO0DE_ID53
Vol 4B DA ordem cronoldgica das suas datas de criacio.
= 20080116_PRAT_LOT11_1D42
B& 05-25-05 John Hopkins LS2_009_2
88 115-26-05 John Hopkins L51_009_1 , . . . ,
B8 042007:m12_0130_D1051 Caso contrario, a utilizacao desta ferramenta € a
e 042007L52401_004_1D329 . i

B mesma descrita anteriormente em
SE FlowPRA_20111117170511_FL2HD
- FIanHA_211111717D44_FUSP

ANC ) Agrupar por Produto.

= BIOMETAIX _ ] 25 [—
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5. Acesso as Funcoes do Software HLA Fusion™

5.1. Opc¢des do Menu Principal

Analvze Data FReports Data  Sample  Patient Info Profile  Ukilities  Help  Exit

D M E SRR A S E R E Y L] W

Opgdes na barra de menu do Fusion

E possivel acessar as funcionalidades do HLA Fusion a qualquer momento, a
partir do Menu principal da barra de ferramentas, que é apresentada na parte
superior das janelas de aplicacao do HLA Fusion. Consulte as secles
seguintes para obter uma lista das opc¢des disponiveis em cada item do menu
principal.

5.1.1. Analyze Data (Analisar dados)

7

Cada opcao neste item € um produto molecular ou Fe——
anticorpo para o qual poderd importar arguivos CSV ou LABType
introduzir manualmente reacdes e dados de analise. Para Micra S5P
obter detalhes, consulte as secdes de analise de produtos LABScreen
individuais neste manual do usudrio. LAT
LT
FlowPR.a

Barra de menu: Analyze Data
(Analisar dados)

5.1.2. Reports (Relatérios)

Ao selecionar este item, é apresentada a Reports Page (Pégina de relatérios),
permitindo criar relatérios dos seus dados de analise.

5.1.3. Data (Dados)

Ao selecionar este item, é apresentada uma Data Window (janela de dados)
gue permite gerenciar (isto é, eliminar, arquivar, ativar ou mover) sessdes e
amostras, mapear alelos de sessdao para uma nova nomenclatura NMDP e
visualizar/imprimir arquivos de registro de dados de sessao.

_ ] 26_
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5.1.4. Sample (Amostra)
Sample
As opcdes neste item referem-se a importar, criar, ekl =

. . o Manage Sample Info
gerenciar e exportar informacdes da amostra. Este Manage Test List
tamk?em € 0 menu para gerenciar listas de testes Create Sample Warkist
Luminex e para criar listas de trabalho de amostras Create Plate Design

e desenhos de placas.

Barra de menu: Sample (Amostra)

5.1.5. Patient Info (Informacdes do paciente)

~ . . . Patient Info

As opcdes neste item referem-se a importar listas de I —
] . . . mpork Paktienk Lisk

pacientes/doadores, gerenciar informacbdes de Manage Patierk

paciente/doador individuais e localizar dados de SERGEE I

anticorpos do paciente.

Barra de menu: Patient Info
(Informagdes do paciente)

5.1.6. Profile (Perfil}

Frofile Existem pontos neste item para criar e gerenciar o seu
T e proprio perfil de usuario, listas de usudrios do sistema e
List User privilégios e informacbes laboratoriais. Também existe
Lelo Prails uma opcdo para alternar entre as opcdes da pagina inicial

dependendo do seu sistema e preferéncias de navegacao.

Barra de menu: Profile
(Perfil)

5.1.7. Utilities {Acessoérios)

As opcdes neste item | Uiliies

. 3
referem-se a importar Update Reference
. Catalog Template Association
arguivos de

cata Iogos, cédigos e Mu:uln:ular Produck u:uniguraiu:-n k .
. - Antibody Product Configuration Create Combined Products
sorologia, configurar

Set Default Megative YWalue

0s prOd utos General Settings Set Mized Product Configur ation
moleculares e de Products Selection Set Analysis Configuration
anti Ccorpos gue “alidation 3 S File Import

analisar, configurar o
seu sistema  HLA

Fusion e validacao do
sistema. Barra de menu: Utilities (Acessérios)

Switch User
Switch Database

m SIOMETRIX —
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5.1.8. Help (Ajuda)

[ Help | Este item permite acesso as seguintes
ST AL Fi informacdes do software HLA Fusion:
Product Update Motes
Check For HLA Fusion Updates . Ajuda online, que fornece orientacdo
Fis na utilizacao do software HLA Fusion.
About HL& Fusion™ o Links para videos tutoriais, “Show Me”
(Mostrar-me).
Barva de menw: Help (Ajuda) . Notificacdo de atualizacées e uma

descricao de novas funcionalidades no
software HLA Fusion mais recente.
e Perguntas frequentes sobre o software HLA Fusion, atualizadas
dinamicamente.
e O nUumero de compilacdo e de versdo da aplicacdo do software HLA
Fusion em uso.

Nota: A ajuda online pode ser acessada a partir de qualquer ponto do HLA
Fusion, pressionando a tecla no seu teclado. Ocasionalmente, sao
efetuadas atualizacGes a ajuda online, entre lancamentos do HLA
Fusion. Para garantir que possui 0 arquivo de ajuda mais atual, visite o

site de downloads da OLi em:
download.onelambda.com/pub/tray info/Windows/HLA Fusion Catalo
gs/Document/

5.1.9. Exit {(5air)

Ao selecionar este item, é apresentada uma caixa [T
de didlogo que permite selecionar Yes (5im) para @

4

Do you want to exit HLA Fusion™?

sair e fechar a aplicacao HLA Fusion, ou No {(N&o)
para manter a sessao atual aberta.

Mensagem de confirmagdo de saida

5.1.10. Botdes da Barra de Ferramentas

O HLA Fusion fornece uma barra de ferramentas, apresentada mesmo por
baixo das opc¢bes da barra de menu principal com acesso a funcobes
frequentemente mais utilizadas.

Botdes da barra de ferramentas do Fusion

fnalvze Data Repaorts Data  Sample  Patient Info Profile  Ublities  Help  Exik

& & FE R E &S| @ EEE| R LR @mE s
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Também é possivel passar o mouse por cima dos botdes para ver uma
etigueta com o nome de cada botao.

Note gue alguns botbes sé estdo disponiveis para utilizacdo quando
estiver na tela Analysis (Andlise).

A tabela seguinte descreve cada botao da barra de ferramentas:

Botao Nome

Home (inicial)

Find {Localizar}

BRI E

Print Report
(Imprimir
relatério)

®)

Preview Report
(Pré-visualizar
relatério)

Print  Screen
(Imprimir tela)

BlE@

Magnify
{(Ampliar)

Show
Navigator
(Mostrar
Navegador)

Patient
(Paciente)

&

Related
Records
(Registros
relacionados)

Side-by-Side
Analysis
(Analise lado a
lado)

Outros botdes e controles Nome

Product Data
Analysis (Analise
de dados do
produto)

L ACINECER ¥ TSR

Sample
Navigation Tools
(Ferramentas de
navegacao de
amostras)
{apenas visivel
> 5| durante a analise
de amostras). O
link <<Summary
(Resumo)
retorna a tabela
de resumo de
amostra
associada.

Apresenta a data

Sample Date: Sf/z3/z01 da amOStra atual
_ll na Jjanela de

analise.

5.1.11. Find {Localizar)

Cligue no botdo Find (Localizar) para abrir a
Search Window {janela de pesquisa} do HLA
Fusion, para registros utilizando varios critérios.
E possivel pesquisar por Patient ID (ID de
paciente), Sample ID (ID de amostra), Session ID
(ID de sessao), Catalog ID (ID de catalogo)
(e especificidade) ou Other (Outro).

Other (Outro) permite fornecer varios critérios

de pesquisa incluindo: date range (intervalo de datas}, session status (estado
da sessdo) e catalog type (tipo de catalogo).

m SIOMETRIX
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A caixa de dialogo Find (Localizar) também permite modificar os critérios de
ordenacao e de apresentacao de Navigator Session (Sessao do navegador).

Tela Search (Pesquisar) do Fusion

h Search

.
HLA Fusion-
Search Criteria r Sort Navigator :
Selecione estes - B [ Sessions
critérios para |ff| © By Patient ID B W Session Date/Time DESC
i asi " By Sample ID [] Tray Status
pesquisa basica. p )
By Session ID lzl [] Session Name
" ByCatalog ID =
Selecione 9ther Speciicity | : :
(Outro) para ativar a Display Fields for Navigator
apresentagdo de Other 8 [ Sessions
Sort (Ordenar) e g ge""s‘."” g:{”e
i Test Date: -|~ = ession Date
Field (Campo). e e | [~ ] =l ¥ Test Date
Procure por Date Session Date: | 5/ 172012 =] _[i2/ 52012 =] [] Catalog
range (Intervalo de [] Locus Type
datas), Session Status JJ || Session Status: |Finished | [ Tray Status
~ = [ Test
(Estado da sessdo) ou Catzlog Type - ;1 o 5 [ Sample Name
Catalog Type (T’lpo de LEES [ Well Postion
catalogo). v Patiert 1D
[1 Sample Date
[ Well Status

|Smre| |Hm| |C|nse|

LAMBDA

Depois de definir'Seus critérios de pesquisa,
clique no botdo Find (Localizar) para iniciar a pesquisa.

Nota: O intervalo de datas definido no campo Session Date (Data da sessao)
é utilizado como intervalo de datas predefinido por todo o HLA Fusion,
tal como nas janelas do Navigator (Navegador) e de Reports
(Relatérios). Sempre que altera-lo e clicar no botao Find (Localizar), a
predefinicdo muda para o resto da aplicacao.

5.1.12. Print Report (imprimir relatério)

Em qualquer tela Analysis (Andlise), é
. . . . Generic Typing .
possivel clicar no Dbotdo Print

(Imprimir) para apresentar uma lista dos Hlleclags

relatérios disponiveis para impressdo (os Custom Typing Results by Sample
relatérios indicados sao especificos do Allele: Surnmary

produto que atualmente em anélise, por Allels Cade

isso, o que estd apresentado no exemplo Malecular Typing Summary

poderd ser diferente). Se houver uma
impressora configurada (através de Exemplo de opg¢des de impressdo de relatdrios
Utilities > Printer Setup - Acessérios > Configuracdo da impressora) o relatério

= BIOMETAIX _ ]

Defina a ordem
pela qual os seus
resultados de
pesquisa serdo
apresentados.

Escolha que
informagao
pretende que
seja mostrada.
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selecionado sera enviado automaticamente para impressao. Caso contrario, é
apresentada uma caixa de didlogo através do gual é possivel selecionar uma
impressora.

5.1.13. Preview Report (Pré-visualizar relatério)

Em qualquer tela Analysis (Analise),

cligue no botao Preview Report
(Pré-visualizar relatério) para
apresentar uma lista de relatérios que
poderao ser verificados antes de
imprimir—os relatérios indicados sdao

Patienk Surnrmary
Patient Typing For Batch
Patient Cuskam
Molecular Cuskom

Cuskom Typing Resulks by Sample

Allele Code especificos do produto atualmente em
Allele Summary analise. Os relatérios sao apresentados
Malecular Typing Surmmary em uma janela de pré-visualizagéo.
Feral| ey Utilize os botdes Print {(Imprimir) e

Export (Exportar) na janela de
pré-visualizacdo para obter o relatério
Exemplo de opgdes de pré-visualizagiode  NO formato selecionado.
relatérios Clique no botdo Close X (Fechar) no
canto superior direito da tela para sair da janela de pré-visualizacao.

Qi Crverview

5.1.14. Print Screen (Imprimir tela)

Em qualguer tela Analysis (Analise), clique no botdo Print Screen (Imprimir
tela) para abrir uma nova janela que contém uma imagem da tela da janela

de analise atual. Cligue no botdo Print {Imprimir} {(canto superior
esquerdo) para enviar a imagem da tela diretamente para a impressora.

Para fechar esta janela, clique no botdo Exit [x] (5air) ou no botao Close
(Fechar).

(frtws Ste Bperts Cule Sews Peted ife Pt Ges (Mnee e e =
ORAEGQATAnw AR % URR Y cdemy 3 I

S (| | | 2 — St iy | Wt [ | Bt b
0 o [ T I 0 B (=
B :
5

2 ¥ xs e sy
£

5010730 3] e

|2
[SESTSI] D) ]
= ] Clnawsane [ avaomss | sovers | somtomos ]
Wl (0 S s e L N e )

Exemplo de resultados de uma impressao de tela — —
——————————— 0000 31 [ —
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5.1.15. Magnify (Ampliar)

Rev. 01 —Jul/2013

Em qualguer janela Analysis (Analise), cligue no botdo Magnify {(Ampliar)
para ativar a lupa e aumentar qualquer secao da janela. Utilize o seu mouse
para mover a lupa e utilize as teclas de seta no seu teclado de computador
para aumentar ou diminuir a altura e largura da drea aumentada.

Clique em gqualquer ponto da tela para desativar a lupa.

Cross Loci |
Sample Rxn | X

» _ iD | 2E | 3C | 3B

X X x

A*010103

Af10104

Ar0102

A0103

A*0108

Ampliar uma drea

5.1.16. Show Navigator (Mostrar Navegador)

Se o Navigator (Navegador) do Fusion (apresentado normalmente no lado
direito da janela da aplicacdo) nao estiver visivel, cligue no botdo Show
Navigator (Mostrar Navegador) na barra de ferramentas. Quando o
separador Navigator (Navegador) for apresentado, deslize o seu cursor sobre

ele para abrir o painel do Navigator (Navegador).

M awigatar

D406warkshop & Lot 7104

=
ul)
Group: {* Product © TestDate é‘
" Catalog ¢ SessionDate | =
EHLABTvpe | .
g 2 S o N
R D4 0Bwarkshop_dabl_Iot 6 | gator
o (Navegador)
! 406workshop_B_lot 9 104 d .
o Fusion

32_
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Patient/Donor Information (informacodes de paciente/doador)

Em qualquer tela Analysis {Analise), clique no botao Patient (Paciente)

para apresentar
paciente/doador),

a tela Patient/Donor
na qual é possivel

Information (informacbées de
inserir ou editar informacdes

relacionadas com um paciente ou doador e associa-las a amostra atual.

Também é possivel abrir a tela Patient/Donor Information
(Informacdes de paciente/doador) a qualguer momento,
clicando em Patient Info {informacdes do paciente} na barra
de menu do Fusion, seguido por Manage Patient (Gerenciar
paciente).

TelaPatient/Donor Information (Informagdes de paciente/doador)

£ Import Patient List

Ab Tracking E

7 Patient /Donor Information x|
General Info | 1D: Name:
Enter new patient/donar information or search patient/danor to edit
Search Patient/Donor
¥ Enfoice ISBT farmat for Patient/D oo 10 [T uchived
- Patient/Dionor Info
1D I -
Patient/Donor Fla: i
a Patient A I State/Province I— Diagnosis I—
Farnily I I Country I Elood Type I vl
First Name * I Postal Code I Rh lﬁ
Middle Mame I Region I
Last Mame * I Fhane l— Shatuz I j EI
T lant T -
Bithdate [[<Seloct Date> = Mohile [ ransplrt Type | = l:l
From Other Facility r
Gender | € Male © Femae © UNK | wiork [
Facility M ame I
Categary Graup | & Human © Animal | Fax I
S5 I— Email &ddress I
Ethriicity | | ELEL e I
Addiess Dronor Center [0 I
Divizion I
Hozpital Mame I
City I
~ Spouse Info
Spouze Mame I Blood Type I -
Ernergency Contact I EhEre l—
| I« | < | > | »l | | Add New | ‘ Export | | Save | ‘ Delete | | Print | | Transzlate Alleles | | Close |
'V ONE LAMBDA ® 8 @

e | Patient Info Profile  Utilitie

m SIOMETRIX
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5.1.18. Related Records (Registros relacionados)

Um Related Record (Registro relacionado) € uma amostra que esta associada
de alguma forma a amostra ou paciente atual.

Em qualquer tela Analysis (Anadlise), clique no botdo Related Records
(Registros relacionados) para carregar todos os registros relacionados com a
amostra atual na lista pendente no campo Sample ID (iD de amostra). Utilize
as setas de navegacao da amostra para apresentar a analise de cada registro
relacionado.

Para sair do modo Related Records (Registros relacionados) e voltar a tela de
analise anterior, cliqgue no link <<Summary (Resumo)} ao lado
esquerdo do campo Sample ID (iD de amostra), na parte superior da tela.

Nota: Esta funcdo também pode ser acessada clicando com o botdo direito
do mouse sobre uma amostra no Navigator (Navegador) do Fusion.
Reveja as secdes especificas do produto deste manual para obter mais
informacdes sobre a utilizacao desta funcionalidade.

5.1.19. Side-by-Side Analysis (Analise lado a lado)

Em qualquer tela Analysis (Andlise), cligue no botdo Side-by-Side Analysis
(Andlise lado a lado) na barra de ferramentas do Fusion para comparar a
andlise da amostra atual (com um fundo castanho) com sessfes de analise
anteriores para o mesmo ID de amostra.

REE
HLA Fusion- 0000000

| Patient ID Session Catalog ID
Micro SSP_20121226085334_SSPMLO2_003_07 | SSPMLO2_003_07

Micro SSP_20121526085334_SSPMLO2_003_07 | SSPMLOZ_003_07

PR o0n 000

Iniciar a analise lado a lado

e Selecione uma analise de amostra anterior na lista apresentada para
compara-la com a atual. As duas janelas de analise sao, entdo,
apresentadas em conjunto, para comparacao.

e (ada janela pode ser redimensionada e movida. Cligue novamente no

botdo Side-by- Side Analysis {(Analise lado a lado) para cancelar a
apresentacao de comparacao.

m SIOMETRIX
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| | Recsite | Localac | Pationisampie Resuits Setconfia | Besc | Raw | peadinto|

=
H
One Lambda GC 1D # 046 , Probe ID £ OLR4401 Max Scale gead foro <][ i< [ < [ > | o1 | exciuae[t = Reset | H
=
-
Andlise
atual
|Rxn | Rec Site | Locat ac | Patientisample Results Set Confia || Bead |Raw | Bead nfo |
One LambdaGC 102001, Probe ID#OLRM03 _ lax Scak sead [0 ][ 1< | < | > [ 51 ]I Exclude]i =] Reser |
Andlise | w
anterior |. o

Vista de andlise lado a lado

Nota: Esta funcao também pode ser acessada clicando com o botdo direito
do mouse sobre uma amostra no Navigator (Navegador) do Fusion.

5.2. Product Data Analysis (Anélise de dados do produto)

Cligue em qualguer um dos botdées de Product Data Analysis

£ @ A XN 7| (Anadlise de dados do produto) na barra de ferramentas
do Fusion para apresentar a pagina inicial desse produto, importar um
arquivo de sessao, introduzir manualmente uma sessao ou apresentar e
selecionar da Navigator List (Lista do Navegador) de sessdes anteriormente
importadas para esse produto.

Fusion Explorer
(Explorador do Fusion) |

e E possivel, também, clicar em qualquer um dos
produtos do Fusion localizados no Fusion Explorer
(Explorador do Fusion), na parte inferior esquerda
da tela da pagina inicial de um produto.

5.2.1. Sample Navigation (Navegacao de amostras)

As ferramentas Sample Navigation (Navegacao de
amostras) (apenas acessiveis em uma tela Analysis
[ Analise]) fornecem acesso a todas as amostras na sessao
atual. E possivel selecionar uma amostra diferente na
mesma sessao efetuando a selecao na lista pendente no
campo Sample ID (ID de amostra) ou clicando nos botées
de seta para frente/para tras junto aoc campo pendente.

081001-222364 10012012 ANDREWS SH) ~| [ < B> Bl

Navegador de amostras
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Cligue em <<Summary (Resumo} para voltar aoc resumo dessa sessao.

Clicar na seta pendenteVapresenta todas as amostras na sessao atual,
conforme apresentado a seguir:

well £ Sample Patient Sample Date Session
i : EIZMEBIZIB EIZI?-‘I?-‘I.-_'-’ PP3914 B\w4L6..
S 3(Cn 9093 07-17-12 PP3914 BWw4LE.
4(D1) 9256 07-17-12 PP3514 Bindl6..
11(C3) E18149 07-17-12 PP3914 BWw4LE.
14 (F2) E21675 07-17-12 PP3514 Bindl6..
22(F3) KD 07-17-12 PP3914 BWw4LE.
24 (H3) PAST 07-17-12 PP3514 Bindl6..
25 (A4) PORTER 07-17-12 PP3914 BWw4LE.

e Selecionar uma amostra desta lista no campo Sample 1D (ID de
amostra) a torna ativa na janela de analise. Alternativamente, é
possivel utilizar os botdes de setas para frente ¥ ou para tras d para
selecionar amostras diferentes.

e C(Cligue neste botao i< para ir para a primeira amostra. Cligue neste
botao Pl para ir para a Ultima amostra

e Ao clicar em <<Summary {(Resumo} retorna para o resumo de sessao
da amostra atual.

5.2.2. Sample Date (Data de amostra)

Sample Date (Data de amostra)

Para a amostra atualmente em andlise, o campo Sample Wert Do Savgle

Date (Data de amostra) apresenta a data em que a

amostra foi obtida.

A data de amostra pode ser definida e preenchida '< |08102012 ~

s5essao).

BIOMETRIX

Y
Y
automaticamente na tabela Session Import (Importar [? [09102012 ~=|¥
Y
Y

Sample Exst
role Date In DB

T1 |0gn2212 -

T4 |05M072012 -

TS A
T

Catalog ID Local ID ImagtVer -

{ RSS0154_005_01 : (=
RSSO154_005_01 370
RS50154_005_01 370
RSS0154_005_01 370
RS50154_005_01 370
RSS0154_005_01 370
RS50154_005_01 370
RSS0154_005_01 370
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6. Analise LABType

O médulo de analise HLA Fusion™ LABType® analisa arquivos de saida C5V
Luminex para produtos LABType, incluindo arquivos de saida HD. Os
resultados de andlise baseiam-se em especificacbes de catalogo, cdédigos
NMDP ou locais e arquivos de referéncia equivalentes de sorologia. Todos
estes podem ser transferidos e utilizados com o software Fusion.

Alguns pontos devem ser concluidos ou verificados antes de iniciar uma
sessao de analise:

e C(Certifiue-se de que possui os arquivos de catalogo mais recentes,
bem como o codigo NMDP, cdédigo local (se utilizado) ou arguivos de
referéncia equivalentes de sorologia antes de analisar. E possivel
transferir ou atualizar catdlogos existentes na Pagina inicial LABType.

e Visualize e modifigue definicdes globais de configuracao do produto
antes de iniciar a andlise. As definicbes globais sdao apresentadas e
podem ser modificadas na Pagina inicial LABType ou através do menu
Utilities (Acessorios). As definicées globais aplicam-se a todas as novas
sessdes importadas.

e Poupe tempo ao importar arquivos CSV verificando se os URLs e 0s
caminhos de diretérios ou pastas indicam os locais onde estes arquivos
sao normalmente armazenados no seu sistema ou rede. Estas
definicbes também podem ser modificadas na secdo General
Configurations (Configuracfes gerais) da pégina inicial do Fusion
Explorer (Explorador do Fusion).

e E possivel definir o HLA Fusion para permanecer em uma amostra ja
salva ou confirmada, em vez de mover automaticamente esta
definicao na secao General Configurations (Configuractes gerais) da
pagina inicial do Fusion Explorer {Explorador do Fusion).

Nota: Algumas das tarefas acima requerem privilégios de Usuario supervisor.
Se necessario, verifique junto do seu Supervisor se estas tarefas foram
concluidas.

= BIOMETAIX _ ]
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Visao geral do LABType
Processo de anélise

Apds importar a(s) sessao (6es), verifiqgue se existe algum Controle positivo
baixo e Contagens de esferas baixas na Tabela de resumo. Considere eliminar
essas amostras.

Verifique no grafico inferior esquerdo da tela Analysis (Analise) se existem
reacdes controladas-mesmo acima ou abaixo dos pontos de interrupcao.
Verifigue também os separadores Control (Controle) e Bead Analysis (Andlise
de esferas).

Utilize o separador Force (Forcar) para ajudar a rever resultados
indesejaveis e de alelos raros (quadrante inferior direito).

Verifigue a tabela de reacbes para rever padrées de
reatividade de alelos (quadrante superior esquerdo).

Assinale a caixa de Close Reaction (Reacao controlada) para continuar a
finalizar designac¢des (quadrante inferior direito).

Efetue quaisquer ajustes de valores de interrupcao necessarios
(quadrantes superior direito ou inferior esquerdo).

Efetue atribuicdes finais de par de alelos, sorologia
e/ou codificadas (quadrante inferior direito).

= BIOMETAIX _ ]
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6.1. Iniciar a Andlise LABType

6.1.1. importar Dados de Sessao LABType (Sem HD)

Analyze Data

1. Clique no botdo LABType no painel do

LIS Fusion Explorer (Explorador do Fusion), no botdo
Micro S5P

LABType @ na barra de ferramentas do Fusion ou

LAES . :
Lar creen cliqgue em Analyze Data (Analisar dados) na barra de
L ferramentas e selecione LABType.

FlowPR.&

E apresentada a Pagina inicial do LABType.

Se o cadigo a ser utilizado for NMDP, Clique para abrir o
rsao é indi i. 4 . . .
a versao é indicada aqu Gestor de catdlogos Clique para transferir
H LA FUSiOﬂ"‘ / 900 00 00 \ Arquivos de referéncia
~LABType Product and C N ¢ atualizados.
Active Catalogs: 12 Last Update Date:  3/30/2012 Details] [Downl
Serology Equivalent: 201, uary: 3/30/2012 NMDP Update Reference fils Updates: 0
/ ¥ | Para ver que atualiza-

~ LABType Ci
o

\ ¢Oes de arquivos de
referéncia estdo dis-

Code: NMDP [¥31
Cross Code:  No
Active Demographic / Allele Frequency:  (none)

Number of False Reaction: 1 Display Low Bead Court / Low Postive control message: No poniveis.
Bw4 / Bw6 Information:  No Auto-Accept Al No
Minimum Positive Cortrol: 1000 Computer Assigned Serology: No
Save Force 1 Pais: No

Minimum Bead Court: 100
Minimum Bead Failure Threshold: 10 c'ique aqui para
Close Bead Reaction Threshold: 3
' maodificar as Defini-

. LABType Product D

Catalog 3:12 Catalog Description &51 1) ;;1!17) Probe/Primer goes M do
RSS02Q 004 05 January 2010 | LABType® 550 Class || DGAT/DQBT Typin... | RSS020 004 WS RSS02Q 004 BP| LABType.

RSS020 005 02 January 2010 | LABType® S50 Class || DQA1/DQB1 Typin... | RS5020 005 WS RS5020 005 BPI

RSSOH1A 001 00 Jul 07 LABTyps® 550 Class | A Locus High Resol

RSSOM1A 003 08 January 2010 | LABType® HD Class | A Typing Test, Lot #0... | RSSOH1A 003 WS RSSOH1A 003 BPI

RSSOH1B 001 00 Jul 07 LABTyps® 550 Class | B Locus High Definit - -
BSSOH1B 004 04 January 2010 | LABType® HD Class | B Locus Typing Test.... | RSSOH1B 004 WS RSSOH18 004 BPI Clique nestes links
RSSOHIC 001 04 Jaruary 2010 | LABType® HD Class | C Locus Typing Test.... | RSSOHIC 001 WS RSSOHIC 001 EPi«—— para apresentar
RSSOHIC 002 03 January 2010 | LABType® HD Class | C Locus Typing Test,... | RSSOHIC 002 WS = RIgeHE—peo—ARt Catélogo, Fichas de
RSSOH2B1 002 (Daffpbus LB BRE-High-DehmitemFrminr=RCE0HEE-000

trabalho e docu-
mentos relativos a
sonda/primer.

[V ONE LAMBDA ® @ @

A funcao de atualizacbes de arquivos de referéncia (canto superior direito)
nao funciona para arquivos NMDP ou soro-equivalentes.

== Bi‘omemix _ ] 39 [—
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Arquivos de
sessdo CSV
Luminex

Botdo de

pagina
inicial do
LABType

Combine CSY
Include Imported

Session ID : [RESOMICA_Ofl2

File Path- [ 0L PN data\eession LAB TypeRSSOMICA_DIZ csv \
Catelog D : [ASSOMICA_004_03 =] [NOMArgt January 201273 30

Nma 5/24/2012 w23 x| Seies [

AS502048_001

I¥ Set emply Patient ID to Sample

¥_uio Analysis

Import Supplemental Patient List CK

RS502048_001_1D43
RSSOMICA_001

Exist
InDB

Luminex Min
Bead Crt

0 P Vales

Last Mame | Ethnicity

Fatient [ First Name

Sample

C4305 C4308 Presley

Caucasoid v

3030, 3R, 3736 100

A data estd Permite
se as defini¢des ndo analise Atribuir tipo de
Botdo da barra de corresponderem suplementar paciente a ID de
ferramentas do IDde  Nomenclatura/ entre o arquivo (isto &, locus B paciente
LABType ID de sessdo  catilogo Versdo IMGT CSV e o Fusion. com Bw4) correspondente
Para 2y HLA Fusion™ : f | : HEE
combinar | #naleebata Reports Data Sampemp Awfie Ukiiies Hep Ext
arquivos CSV |/ /816 @A 0] A . U = | % &l g | |
ara an 3T Current | A ESuz
P \ LABType Lumines ginexlﬂﬂlﬁlzz g

\ Detalhes de

P Amostras/
Pacientes

4508 | Y C4308 Tom Jones
C4328 | 3EEE,BUSNBE =] A C4528 Alfred Smith Black x|
camo ~| 3508, 3713, 3% 1 N C9010 Conrie Black Caucasoid x|
Caom o | 3553, 3246, 3450 100 Y caom Carl Thampson Caucasoid x|
EAHZS" | 3396, 3559, 2076 Y C4529 ‘ Datlere Linick Caucasoid x|
C4516 \ ~| 3407, 2335, 3603 WDN Y C4516 Mavy Carlson Caucasoid J
LABType £4330 \ | 2978, 361493656 100 \ Y C4330 Guzman Hisparic =]
Micro S5P
LABScreen
LAT
Lct
M FlowPRA
© 1
/4 user Name: [oii| [ Server Name] | local\saLExPRESS | |Data‘se Name: |FUSICN 30 0.0 | \v‘\ 300
Define o IDde Clique duas vezes no Indica valores de Selecione a Andlise Clique duas vezes
paciente para  ID de amostra para Controle automatica para ID de paciente para
serigual o ID ver a lista de Positivo (PC) analisar todas as ver a lista de
de amostra amostras do para cada amostras da sessio pacientes atuais.
LABType (o ID de amostra quando importadas
amostra pode ser editado).
Nota: Abra as fichas de trabalho e as fichas de sonda/primer para verificar a

exatidao dos nimeros de revisdo (estes documentos ndo contém um
namero de revisao no respectivo nome de arquivo).

2. Clique no icone de Pasta [3 e selecione uma sesséo {des) na tela
Select CSV Files (Selecionar arquivos CSV).

2=

My Diocuments

L)
%
My Computer
-

[T e name: |
Places
Flesoltme  [CoV Fies e

Lef Lel

|
J

Selecionar/Importar arquivos CSV

m SIOMETRIX
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O HLA Fusion converte dados de arquivos CS5V gerados pelo Luminex,
como data e hora, para o cédigo regional local se for especificado um
cédigo regional no arquivo CSV. (Ndo € possivel especificar um codigo
regional para arquivos CSV criados como software Luminex, versao 2.2
ou anterior.y Se o primeiro campo da data estiver realcado em
amarelo, indica que o Fusion detectou uma correspondéncia de cédigo
regional errada. Neste caso, recomenda-se que utilize o seletor
pendente no segundo campo da data para escolher a data adequada,
tendo em consideracao as diferencas regionais de formato de data.

Selecione da lista de arqguivos CSV a importar ou cligue no icone de

Pasta J por cima da lista para procurar um arquivo(s) CSV do
LABType CSV file(s) no seu sistema/rede. Se, em uma sessao, as
amostras tiverem um valor de controle positivo abaixo da definicao
minima, elas sdo marcadas para facilitar sua selecdo e elimind-las da
sessao.

E possivel ver arquivos CSV de produtos que ndo os do LABType ou
outros arquivos CSV. Isto significa que deverd clicar primeiro em uma
subpasta do LABType ou gue 0s seus arquivos da sessao LABType nao
se encontram no diretério para onde o HLA Fusion indica.

O HLA Fusion atribui uma Session ID {ID de sessdo) (o nome de
arquivos CSV) automaticamente. Opcionaimente, poderd editar o
campo Session D (ID de sessao). O ID pode ser alfanumérico (conter
letras e nimeros) e serd indicado por ordem alfabética com quaisquer
outros arquivos de sessao LABType na sua base de dados.

Session |0 |C|1 1269051404 at1_ID330 | I

Campo de ID de sesséo

Um ID de sessao deve ser exclusivo na base de dados do Fusion. Se o
ID de sessao ja existir, o HLA Fusion solicita que a seja alterado o nome
da sessdo. E recomendado ndo utilizar caracteres especiais neste
campo, uma vez que podem desempenhar uma funcdo especifica
enquanto separadores de campo.

Para combinar arquivos CSV para andlise de conjuntos suplementar aplicavel:

5.

m SIOMETRIX

Selecione a caixa de

LABType

verificacdo Combine CSV
(Combinar CSV).

v Combine CSV

Coloque uma marca de
™ Include Imported

verificagdo aqui...

Em seguida, selecione as ] c\OLI Fusion\ata session L ABType

caixas de selecdo a
esquerda de dois ou mais
arquivos de sessao para
combina-los. Certifique-se
de gue combina sessdes de

C5V File Name
D407workshoprssoA_DDB_ID319
D407workshoprssoB_011_ID320
0407workshoprssoC_007_ID321
CrossCode_OL_848_DR_L11_ID25638
CrossCode_OL649_B_L9 |D2276
DQA_DQB_LOT2_IDZ786
132_10_A_L9_ID3513
132_10 B

...e selecione
dois ou mais
arquivos de sessdo.

o
3
=
o
g
=
o

4] —
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loci com arquivos de sessao de um kit suplementar adequado.

Quando tiver combinado sessdes, sao apresentados separadores adicionais
na tabela de Sample/Patient Details (Detalhes de amostras/pacientes) a
direita do separador Current (Atual), representando os arquivos combinados
CSv.

Separadores adicionados para as sessdes combinadas.

Current | Combined | u4n?worksh£DP_DL_|Daz4| D4D?works§op_DP_Lot3_|D324|

Lurmines : | Luminex 10015 - 2.3 |

Session |D : | 0407workshop_DP_Lat3 D324 | Date: [1102302

File Path - [ 41| FLISION datahsession\LAETypeA 0407 workshop_DF_Lat3_ID324 ooy

A LA na s OB L AAAA A 4 graman oo p

7. Certifique-se de que o campo Catalog ID (ID de catdlogo) contém a
Combined Session D (iD de sessao combinada) apresentada a direita.

Catalogos combinados

07whshp_rssoB1_cl_ID1047

( |RS502B1_015_08+RSS0151_003_05 )
e —

0L

alysis Import

8. Clique no botao Import (Importar).
A sessdo combinada é apresentada no campo Session 1D (ID de sessao)
com a palavra Combined (Combinado) incluida a frente do seu nome de
ID de sessao.

ID de sessdao combinada

Lusrmuriex [
Session 1D : | Combined _20120214092727

(I S

Fie Path

Nota: Caso nao haja nenhuma amostra no separador Combined (Combinado)
é devido ao fato de ter selecionado sessfes que ndo podem ser
combinadas. Ndo é possivel combinar sessbes cruzadas de loci (ex.,
locus A e [6cus B).

9. Cliqgue em um arquivo CSV para apresentar as suas amostras
associadas na tabela Sample/Patient Details (Detalhes de
amostras/pacientes).

= BIOMETAIX _ ]
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Cusnest |
Sesaien 10 : [406mkshop_C_lol &_/0404 | oae:[4man: Tartireme =] sanpiss: 5]
Fhezse check dale fomeall
File Peth | |CARGAHL A FusieBalch_Sozsion Fles\LAE Tpseh0406Haskaion C_k £ ID 404,00
Catakig I : [RES01C_008 05 =] MO At Juk 2009/
7] Sel ety Pakent 1D bo Sample [ Auta Andipsis [ impon | [ Supplemental | [ Patient Lin [ Close |
| el | Sanple Sampie Dake |E’g§'“ | Patiend I | Fiest Hame | Last Mame Eiicly | Roliens I
C 1 | 1 <MONE: <MONE: x| Paser =]
2B |2 | 2 <HONE: SMONE: =] P =]
IESEE - 3 <HONE> <HIONE =l Patien =]
T |+p 4 | 4 <HONE> <HIONE> =|| Faser: =]
L |SEY 5 h i ] <HONE: LHOME: || Pavare =
BF|E kG <HIGHE: HONE> 5| Paers__ |3
B T | 7 <HOHE <HIORE? =] Paiere =]
aH1 [ - 3 <HONE: <HOMNE: = Pasert =]

Sessdo LABType - Tabela de detalhes de amostras/pacientes

Nota: O botao Supplemental (Complementar) pode ser utilizado para
adicionar sessdes gue ja foram analisadas a sessao atual para uma
andlise combinada (ex., sess6es B7 com sessdes l6cus B). isto ndo
funciona para combinacdes de sessdes cruzadas de loci (como l6cus A
e l6cus B).

10.5e ja estiver associada uma amostra a um paciente, sua ID e qualquer
informacdo existente ou relacionada é apresentada.

Para adicionar informacodes de paciente, proceda da seguinte forma:
Patient Infao
Irnpork Patient Lisk

e Para adicionar dados de paciente que ja estejam

Manage Patient

armazenados no sistema, cligue duas vezes na Ab Tracking
coluna Patient ID (ID de paciente) da tabela de
detalhes de amostras/pacientes ou

e C(ligue em Patient Info (Informacdes do paciente) na barra menu do
Fusion e selecione Import Patient List {importar lista de pacientes) para
o arquivos de informacdes de paciente.

e Para adicionar manualmente dados de paciente, introduza os dados
diretamente nos campos relacionados com o paciente na tabela.

E possivel atribuir automaticamente a ID de amostra aos campos de Patient
ID (ID de paciente)} vazios selecionando a caixa
' Set empty Fatient D to Sample de verificacdo para Set empty Patient ID to

Sample (Definir D de paciente vazia para

amostra).

11.Selecione um arquivo de catdlogo. O método de selecdo do arquivo de
catalogo varia dependendo do arquivo CSV e dos arquivos de catdlogo
gue possa ter importado anteriormente para o LABType.

Nota: Se for necessario importar mais catdlogos, clique no link [ Download]
(Transferir) na Pégina inicial do LABtype. A lista pendente de Catalog
(Catdlogo) poderd ndo ser imediatamente atualizada se tiver

4'3_
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transferido os catalogos durante a sessao de importacao atual. Poderd
ser necessario clicar no botdo de Pagina inicial e , em seguida, clicar
novamente no botao LABType para voltar ao processo de importacao.

Se o arquivo CSV especificar um nome de modelo (apenas aplicavel
aos arquivos CSV do Luminex 2.2 e posterior} e um dos arquivos de
catalogo disponiveis for associado a esse modelo e, em seguida, todas
as novas sessdes com o mesmo modelo selecionarao
automaticamente esse catéalogo.

Listagem de catdlogos Conforme ilustrado aqui, também é possivel

e o5 3 wwws s  Selecionar um arquivo de catdlogo diferente
Rasza 002 s . ' leci tilizando a lista
S do que o Fusion selecionou, uti
s E pendente no campo Catalog D (ID de
M frssom o catalogo) e selecionando qualquer arquivo
®2 2 |Rsso2q81 009_04 e . .
s R de catalogo indicado.
©2 4 |RssoH1A_004 03
] RSSOH1A_03A_02
RSSOH1B_001_D0
‘F9  § |RSSOH1B_004 06 = A H
627 |RSSONE0e Dy Se nao houver correspondéncia de modelos,
M2 % |RSSOHIB_04A_02 - : H =
RUiC it e 0 sistema considera, entdo, a
R déncia de esferas mais proxima
Resocze s entre a sessao e todos os arquivos de
RSSOHEBT C7k - | catdlogo disponiveis. Se apenas um arquivo

de catalogo for uma correspondéncia

préxima, sera automaticamente selecionado e, entéo, é possivel verificar se
existem amostras que tenham sido assinaladas como tendo um Controle
Positivo baixo (PC) ou esferas baixo.

12.

Clicar

Catalog

Se existir mais do que uma correspondéncia, é apresentada uma caixa
de didlogo de validacdo de catadlogo com as melhores
correspondéncias de esferas. Poderd confirmar o arquivo de catdlogo
selecionado simplesmente clicando no botdo Close (Fechar), ou
clicando duas vezes em um nome de arquivo de catdlogo na lista de
Suggested Catalogs (Catalogos sugeridos).

Validagdo de catalogo
ool

HLA Fusion*

| R550151_004_06 \ Close

no botdo Detail
(Detalhe) na tela
Validation

Selected Catalog

m SIOMETRIX

(Validacao de catdlogo)
abre a janela Mismatched
Beads (Esferas sem
correspondéncia),

que indica que esferas
nao foram encontradas
na sessao e/ou catédlogo.

Validation Results: |Bead mismatch exists

— Suggested Catalogs[Double click to select and continue) —‘
1

Catalog IDv

| Nomenelature Date

Imgt Wersian

RS50151_004_0F EERTE T 330

RS550151_005_00 | January 2012 330

R550154_004_07 | January 2012 330

'I-‘ILA Fusion®

= The folowire samele baads are not foundin calaiog
004,006, 007,008.008,010,0711,012.013,014, 15,016,017, 0180180 =
5‘}]551 D%g‘.nz&mz?mﬂ.mma«.wmrmzsm

) ONE LAMBDA ® ® @

=
[~ Thex falowing Calaiog beads aie not faund in Session
052.044,04E,051.055,057,067,074,067,089,095 =
=l
(ISR anson 0 00 |
——
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Cligue no botao OK para fechar.

Apés a validacdo do arquivo de
H LA F : = catalogo, o Fusion podera perguntar se
usion : .

gostaria de associar o nome de modelo

Do you want to associate the following template name and catalog? ao aquIVO de Caté|OgO eSpeC|f|cad0

Template:  |RS502B1_012
- Cotdog: [Rss0281.015 Se clicar em Yes (Sim) para associar o0s
Do netshownsfom = more dois, 0 sistema seleciona
[ yes [ Mo | automaticamente este arquivo de
PR 0 @ @0 | cata?logo para |.mporta<;oes futuras de
quaisquer arquivos CSV que referem
Associagéo de catéalogo este modelo.

Nota: Se o catdlogo e modelo incorretos forem associados, reveja a secado
Associar arquivos de catdlogos de produtos e modefos Luminex, para
obter instrucdes sobre como remover a associacao.

Verifigue se existem amostras que tenham sido assinaladas como tendo um
Controle positivo baixo (PC) ou uma Contagem de esferas baixa; as filas de PC
baixo ou as amostras de Contagem de esferas baixas estao realcadas em

Recomenda-se eliminar estas amostras, pois normalmente diminuem a
velocidade da andlise. Contudo, essa remocao significa gue |4 ndo necessita
mais dessas amostras. Proceda da seguinte forma se quiser eliminar qualquer
uma destas amostras:

13.Cligue na extremidade da esquerda da coluna da posicao Well {Poco)
para realcar toda a fila da amostra.

w wel | sample| 5T | vii | ‘Bemnt | 1nDB | b Name | LatName | Etwicy R
1 [&41] 1 - | 3383, 2425 |100 b 1 Elizabeth | Farggotti Caucasaid ;I Patient ;I
2[B1] 2 - | 2825, 2427|100 b 2 Henm Bloodztone | Melanesians ;I Dianar ;I
3[CT) 3 | 3330, 2383 | 100 N 3 Carrie Chawvez Hizpanic ;I Fatient ;I

4 3114, 2375 100 ¥ 4 Sheila | Monkeyward | Asian =||Donar =]
E[F1] |E - (2 2767 |40 Y E Joanna | Chung 3 Patient B3

7 | 3020, 2653 | 100 Y 7 Yukinha |akamoto | Oriental =]

8 3244, 2674 |99 hd a <MOME> | <MOME> =l

Clique em uma amostra para seleciona-la — prressione a tecla Delete do seu teclado para remové-la.
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14.Pressione a tecla [ do teclado do seu computador para excluir a
amostra e impedi-la de ser importada como parte da sessao.

15.Depois de verificadas as informacoes relativas a sessao e a amostra,
cliqgue no botdo Import (importar). A sessao recém-importada é
apresentada na arvore do Navigator (Navegador) em Azul na parte
superior da lista.

Se a caixa de verificacao Auto Analysis (Analise automatica) foi
marcada, a sessao é importada e também analisada quando | M auodnasis
clicar em Import (importar), e é apresentada no Navigator
(Navegador) do Fusion como sessao analisada.

E possivel continuar a importar Arquivos de sessdo Luminex ou clicar em uma
sessao no Navigator (Navegador) para iniciar uma Batch Analysis (Andlise do
lote).

Nota: Quando um arquivo CSV tiver sido importado, ele deixa de ser
apresentado na lista de importar sessées Luminex, a menos que
selecione a caixa de verificacao Include Imported ¥ include mportzd  (incluir
importados). Isto podera ser utilizado para voltar a importar uma
$ess3ao com um novo home e/ou usuario.

6.1.2. Adquirir Dados de Sessao LABType (HD)

Para apresentar uma listagem de sessdo (des) HD na lista de Nomes de
arquivos CSV:

Selecionar arquivos de sessiao HD . P
9 1. Cligue no ficone de

X
@ )| s - @[=ewe=s=s | Pasta (1. A tela Select CSV
Sromee = e Tl =~ et Files (Selecionar arquivos
[ Documents 2l Name - | pate modfied -~ ‘
o e CSV) é apresentada. Note que
Bor poderd  ser  necessério
e r— sesspes HD a partir de um
8 oo local que nao seja o caminho
o) Sessdes HD predefinido para arquivos
S LABType. Depois de clicar o
=l | s icone de pasta, procure o

File name: [022708 CD HD A ID1530_HDLcsv' x| [CSV Files ("csv) |

local onde os arquivos HD
Open I Cancel |

LABType estao armazenados
no seu sistema/rede.

2. Cligue no botdo Open (Abrir).

Nota: O HLA Fusion converte dados de arquivos CSV gerados pelo Luminex,
como data e hora, para o cédigo regional local se for especificado um
cédigo regional no arquivo CSV. (Ndo € possivel especificar um codigo
regional para arquivos CSV criados como software Luminex, versao 2.2

4'6_



ou anterior.) Se o primeiro campo da data estiver realcado em
amarelo, indica uma correspondéncia de codigo regional errada. Neste
caso, recomenda-se que utilize o seletor pendente no segundo campo
da data para escolher a data adequada, levando em conta as
diferencas regionais de formato de data.

LABType

™ Combine CSV
[~ Include Imported

3. Selecione uma sessao HD na lista de Nomes de

o -} arquivos C5V para apresentar as amostras que tem

CSV File Name

associadas na tabela atual de Detalhes de

france_HD_IVD

amostras/pacientes, conforme indicado abaixo.

france_HD _new

france_HD_RUQ

HD Session 1_HD

m SIOMETRIX

Amostras HD na tabela atual de detalhes de amostras/pacientes

Curert |

T e e e EEEEAEEEEE—E S, )
|
Rev. 01 —Jul/2013

Luminesc ‘Lummax 10015-23 ‘

Session ID - [04D06workshop_A_Lot 7_ID402 HD | Date :[11/20/2012 [11/20/2012 =] Samples s

File Path : [c:\OL| Fusion'data\session\LABType\04D6workshop_A_Lot 7_ID402 csv

Catalog ID - [RSSO1A_D11_08 =] [NOM/imgt: January 2012/23.0

I Set empty Patiert ID to Sample I Auto Analysis Import HSlpplmld | | Patient List H Close |

el ‘ Sangle Sample PC Values Luminex Min | Bds Patient ID Fist Name Last Name. Ethnicity

Patient/
Donor

12/22/2012 2391, 2412 100 Elizabeth Farggotti Caucasian

Patient

2(e1) 101172012 3073, 2187 99 Henny Bloodstone

Doner

3 10172012 2238, 2398 100 Carrie Chavez Hispanic

4(D1) 10/11/2012 2260, 2343 100 Sheila Monkeyward Asian

5(EN 101172012 3370, 2322 100 Jemy Stone

6(F1) 10172012 2649, 2242 100 Joanna Chung Asian

So o= [w[e=

7(G1) 1001172012 2281, 2302 100 Yukinna “Yakamoto Oriental

g g

Ll KR KR KR KR KX KR K
<[ =<[=]=[=<[=<]=<|=

o [~ (o[ e w =

8(H1) 101172012 3363, 2320 100

0 0 [

Atencao: Luminex 2.2/2.3: Certifique-se de selecionar o arquivo C5V no

mesmo diretério que contém todos os arquivos de execucao e o
arquivo de indice de execucao (um arquivo geralmente oculto
no diretdrio) que foram gerados pela maquina Luminex para
uma pasta uma pasta de sessao. Cada amostra na sessao deve
correlacionar-se com um arguivo de execucao neste diretdrio.
isto é essencial se o arquivo CS5V HD ainda nao estiver
convertido; o HLA Fusion converte automaticamente quaisquer
arquivos HD nao convertidos durante a importacao, se o arquivo
de saida nao convertido estiver no mesmo local que os arquivos
de execucao e o arquivo de indice de execucdo para essa
sessao.

XPONENT 3.1: O arquivo de saida pode estar em qualquer lugar.
Ndo existe nenhum arquivo de indice de execucao. Mas os
arquivos de execucao devem estar juntos em um diretério que
esteja estruturado com o diretério de sessao e, por baixo disso,
0S arquivos de execucao.
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Um arquivo de saida Arquivo de saida HD original
HD convertido (ndo convertido)

Select C5¥ Files 3 xl

Devera existir um
arquivo de execugdo
para cada amostra
em uma sessao HD

Lock n:ilj) Session 2 Vi €] 3

030608 DRE1  HD Session Output Run0ol Run0oz
ot 12 2_HD
HD_ID726_52

Run003 Run004 Run003 Run00& Run007

My Documents {Eaj Eiaj [Eaj x

- Run0og Runoog Rur0i0  RunfileIndex
o B
@~

0 arquivo RunFilelndex
esta normalmente oculto.
Para visualiza-lo, selecione
Mostrar arquivos ocultos
nas opgdes da pasta
Windows >>

My Computer

File namne: IHD Session 1_HD j Open I
Files: of type: |A|| Files %] j Cancel |

4

Session ID : |[BRAZ DRA_ID556_HD

Listagem de sessao HD (Luminex 2.2/2.3)

O Fusion, como padrao, atribui uma ID de sessao. Opcionalmente, é possivel
altera-la. Se o arquivo HD nao tiver sido convertido, recebera o nome Output
(Saida) até ser importado, quando terda o nome da pasta de sessao de saida
original (independentemente de ter ou nao renomeado a pasta), seguido de
“HD.”

Nota: Uma ID de sessao deve ser exclusiva na base de dados do Fusion. Se a
ID de sessao ja existir, o software solicitard que esta seja alterada.
Recomenda-se gue nao sejam utilizados caracteres especiais neste
campo, uma vez que estes podem desempenhar uma funcgao
especifica enquanto separadores de campo.

Nota: Para visualizar o arquivo RunFilelndex utilizando o Windows XP, abra o
Windows Explorer e clique no botdo Pastas. Em seguida, clique em Ver
na Barra de titulo do Windows e selecione Opgbes de pastas no meu
pendente. Agora, clique no separador Ver e percorra para baixo os
Arquivos e pastas ocultos. Selecione Mostrar arquivos e pastas ocultos e
Sair. Ao visualizar uma selecao de arquivos CSV, altere Files of type
(Arquivos do tipo) para All Files (Todos os arquivos), para revelar o
arquivo RunFileindex. No Windows Vista e Windows 7, abra o Windows
Explorer e selecione Tools >> Folder Options (Ferramentas >> Opcoes
de pastas). Em seguida, clique no separador Ver e selecione Mostrar
arquivos, pastas e unidades ocultos. Se alterar o nome de uma sessao,
ndo mude para saida, pois esta reservado para o arquivos de saida HD
original.
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O botao Supplemental {(Complementar) pode ser utilizado para
adicionar outras sessoes a atual (ex., complementar sessdes locus B
com B7) para anélise. Isto ndo funciona para combinacdes de tipos de
teste diferentes {ex. l6cus A e l6cus B).

Se uma amostra jé estiver associada a um paciente, é apresentada sua ID e
qualguer informacao relacionada ao paciente.

4.

Nota:

m SIOMETRIX

Para adicionar informacdes de paciente, proceda da seguinte forma:
Para adicionar dados existentes do sistema, cligue duas vezes na
coluna Patient ID (ID de paciente) da tabela Sample/Patient Details
(Detalhes de amostras/pacientes), ou cligue no botao Patient List {Lista
de pacientes) na barra de ferramentas. A janela Import Patient
(Importar paciente) é apresentada, permitindo importar o arquivo de
informacdes do paciente.

Para adicionar dados de paciente manualmente, basta introduzir dados
nos campos da tabela relacionados com o paciente.

E possivel atribuir o ID de amostra a

campos de Patient ID (ID de paciente) I Setempty Patient IDto Sample
vazios selecionando a caixa de verificacao

para Set empty Patient ID to Sample (Definir iD de paciente vazio para
amostra}.

. Selecione um arquivo de catadlogo. O seu método de selecdo de

catalogo poderd ser um dos seguintes, dependendo do arquivo C5V e
dos arquivos de catdlogo que importou para o LABType:

Se nao existirem arquivos de catalogo disponiveis, reveja a secao
Acessorios deste manual para obter as instrucbes sobre como
adicionar novos arquivos de catalogo a base de dados.

Se o arquivo CSV especificar um nome de modelo (apenas aplicavel a
arquivos CSV do Luminex 2.2 e posterior) e um dos arquivos de
catalogo disponiveis estiver associado a esse modelo, entdo esse
arquivo de catalogo serd selecionado automaticamente. Se desejar
selecionar um arquivo de catélogo diferente, poderd utilizar a lista
pendente no campo Catalog ID (ID de catdlogo) para selecionar
guaisquer outros arquivos de catdlogo aqui indicados.

Se nao houver correspondéncia de modelos, o sistema considera entdo
a correspondéncia de esferas mais préxima entre a sessdo e todos os
arquivos de catélogo disponiveis. E apresentada uma caixa de dialogo
de validacio. E possivel confirmar o arquivo de catélogo selecionado
clicando no botéo Close {(Fechar), ou clicando duas vezes em
outro nome de catalogo na lista de Suggested Catalogs (Catédlogos
sugeridos).

4'9_



Rev. 01 —Jul/2013

Nota: Os catadlogos sugeridos na caixa de didlogo de validacdo poderdo
incluir também catélogos que n&o sejam HD. E possivel identificar um

catalogo HD pelo ‘H’ no nome (por ex., R550H2B1 003 05).

Selected Catalog | RSSOE_014 11

Uma lista de
arquivos de
catalogo com o
mesmo nuimero de
correspondéncias
ou melhor.

Yalidation Results: |AII beads match

Suggested Catalogs(Double click to select and continug)

| Catalog 1D Homenclature Date | Imgt Version
RS5020_074_00 | January 2011 330
RS50HZB1_008_08 | January 2011 330
RS50HZR1_006_05 | January 2011 ]
RS5S0OHZR1_007_02 | January 2011 330
RS50OHZR1_07&_00 | January 2011 330

de SE LAMBDA

A letra “H” significa que o catalogo é HD.

6. Ap6s a validacdo do arquivo de catélogo, o sistema podera perguntar
se deseja associar o nome de modelo ao arguivo de catalogo
especificado. Se associar os dois, todas as sessdées novas com o
mesmo modelo irdo selecionar automaticamente este catdlogo.

mm SIOMETRIX

Associagdao de modelos de catdlogo

Catalog Template Association

HLA Fusion”

Catalog:

Do pou want to associate the following template name and catalog?

Template: IFISSD2Q

|RS50H2345_010

" Da nat shaw this form any mare.

"VIONE LAMBDA ® ® ®
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Nota: Se o catalogo e modelo incorretos forem associados como no exemplo
acima, reveja a secao Associar arquivos de catdlogos de produtos e
modelos Luminex para obter as instru¢des sobre como remover a
associacao.

Verifique se existem amostras que tenham sido assinaladas como tendo um
Controle positivo baixo (PC) ou uma Contagem de esferas baixa; as filas de PC
baixo ou as amostras de Contagem de esferas baixas estao realcadas em

Recomenda-se eliminar estas amostras porque, frequentemente, diminuem a
velocidade da analise. Contudo, essa remocao significa que j& ndo necessita
mais de localizar essas amostras.

Proceda da seguinte forma se pretender eliminar qualquer uma destas
amostras:

7. Clique na extremidade Cinza, a esquerda da coluna da posicdao Well
(Poco), para realcar toda a fila da amostra.

v Set empty Patient ID to Sample [T Auto Anzlysis @
Wel | Sample | Samele PCValues | HmimscMin | B | pogient i Frt Name: LastName | Ethricty | et/
1{A1)  |Pal 07110/2012 M, 100 N Pal <NONE> <NONE> x| Patient x|
{B1) |Pa2 0711012012 M, U 100 N Pa2 <NONE> <NONE> x| Patient x|
cl)y |Pa3 0710/2012 36,36 100 N Pa3 <MNONE> <NONE> x| Patient x|

0 ! <MONE> <NONE> [~ |
5(E1) |Pa5 07/10/2012 36,35 100 N Pa5 <NONE> <NONE> | Patient x|
6(F1) |Paé 07/10/2012 34,33 100 N Pab <NONE> <NONE> x| Patient x|
7iG1)  |Pa7 07/10/2012 32,33 100 N Pa7 <NONE> <NONE> x| Patient ;||
l8H1)  |Pa8 07/10/2012 30,30 100 N Fag <NONE> <NONE> = || Patient ;||
3{AZ) |Pag 07/10/2012 37.36 100 N Pag <NONE> <NONE> = || Patient ;||
10{82) |Pald 07/10/2012 -3?.441 100 N Fall <NONE> <NONE> = || Patient ;||

m SIOMETRIX

Realgar uma fila de amostras para eliminar

-
8. Pressione a tecla Delete ! do teclado para remover a amostra e

impedi-la de ser importada como parte da sessao.

9. Depois de verificadas as informacdes relativas a sessdao e a amostra,

clique no botdo Import {(Importar).

V¥ Auto Analysis

ST

A sessao é apresentada agora em Azul na parte superior

da arvore do Navigator (Navegador).

Se a caixa
automética) foi marcada, a sessao foi importada e
analisada quando clicou no botdo Import (Importar).

de verificacao Auto Analysis

{(Andlise

A sessdo é agora apresentada no Navigator (Navegador) como sessdo
Analyzed (Analisada).
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Poderd continuar a importar mais arquivos Luminex ou clicar em uma Sessao
no Navigator (Navegador) para iniciar uma Batch Analysis (Analise do lote).

Nota

BIOMETAIX

: Quando um arquivo CSV tiver sido importado, deixa de ser

apresentado na lista de importar sessbes Luminex a menos que
selecione a caixa de verificacao Include Imported CSV (incluir CSV
importados).
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6.2. Analisar Sessbes Exon 4+
O HLA permite analisar dados Exon 4+ com amostras LABType genéricas HD
ou sem serem HD para fornecer resultados de resolucao mais elevada.

Poderé aplicar resolucdo Exon 4+ a dados de tipagem de l6cus A, B ou C.

Proceda desta forma para analisar amostras LABType com resolucdo Exon
44

1. Cligue no botao LABType .

E apresentada a pagina inicial LABType.

Pagina inicial LABTvpe (Exon 4+)

Zo |
LABType Luminex ; [Luminex 10015 -23 ]
™ Combine CSV Session ID : [0406workshop_A_Lot 7_ID402 | Date: [829/2012 8/29/2012 7| Samples e
¥ Include imported
=) CA10L FUSION\Rataesson ) ABTYRE Fie Path : [C\OLI FUSION data \session\LABType'\D4D6workshop_A_Lot 7_ID40Z csv
EslEeles = Catalog ID : [RSSOTE47_001_03 =] [NOMAmgt: January 2011/3.3.0
_B_lat 9_ID403_Toks_Manb - - ‘ ‘ al | ‘ Patient List H a \
it o T (L0 Set empty Patient D to Sample Auto Analysis import | | Supplement i ose
0407whshp_rssoB1_cl_ID1047 ‘ Sample Luminex Min | Bdst Patient./
Wel Sample. PC Values. Patiert 1D First Name Last Name Ethiciy

D407workshop_DP_DL_ID324 Date BeadCrt | InDB Donor
0407worcshop_DG_CK_ID322 _ ! x| 291, 2412 100 Y = |
040 _011_ID320_MaripulataMT 2810 |2 | 3073. 2187 L Y =l =l
10022008R5S0Q_DD3RR_ID6S6 en |3 7)2238, 2338 100 Y = =
Q Alles_UNICAMP_PLC244_A7_150906_ID. 40m |4 ) 2260, 2343 100 Y = =
RSSO1C_D0S 5EN 5 ~| 3370, 2322 100 Y =l Jhd
RSSOMICA 001 — 5F) |6 +| 2649, 2242 100 Y = =
Dccnucs ono = 7@y |7 -| 2201, 2302 100 Y = =

8H) |8 -] 3383 2320 100 Y = =l
{} Home
Reports
* LABType
[55%] Micro 5P
9 rapscreen
[ e
[167) eer

N

2. Cligue no link [ Download] (Transferir) no canto superior direito da
pagina inicial LABType e transfira os catalogos necessarios para
analisar amostras LABType genéricas de lécus A, B e/ou C I6cus e Exon
4+ LABType (por ex., RSSO1E_001_00.cat).

3. Selecione os arquivos da lista de arquivos CSV no lado esquerdo da
pagina inicial LABType que pretende importar para complementar com
dados Exon 4+.

e Oucligue no icone de Pasta J e procure o(s) arquivo(s) C5V LABType
no seu sistema/rede para localizar e selecionar arquivos CSV.

== BIOMETAIX _ ] 53 [—



T e e e EEEEAEEEEE—E S, )
|
Rev. 01 —Jul/2013

E apresentada a tabela de detalhes de sessdo/paciente.

Importar sessdo LABType (Exon 4+)

Luminex : [Luminex 10015 -2.3 |

Session ID : [0408workshop_A_Lot 7_ID402 | Date :[8/22/2012 2222012 [~| Samples: [3
File Path - [£\0LI FUSION\data'session\LABType\[406workshop_A_Lot 7_ID402.csv
Catalog ID : [RS501E47_002_01 =1 [NOMAmgt: January 2012/3.3.0
I Set empty Patient IDto Sample I Auto Analysis import | | Supplemenial | [ Patient List |[ Close |
el | Sample =E5 PC Values e == Patiert 1D First Name Last Name Bihricty ey
| 1 - | 2391, 2412 100 Y Jd| =l
2081 |2 ~| 3073, 2187 59 Y = =l
3y (3 - | 2238, 2398 100 Y Jd| =l
4D1) |4 ~| 2260, 2343 100 Y = =l
SEN |5 +| 3370, 2322 100 Y | =
8FF1) |6 ~| 2629, 2222 100 Y = =l
TGy |7 - | 2281, 2302 100 Y Jd| =l
BHI) |8 ~| 3363, 2320 100 Y = =l

9.

Importe as sessbes que contém amostras que pretende complementar
com dados Exon 4+ seguindo o mesmo processo que utilizou
anteriormente para importar arquivos CS5V para o Fusion.

Utilize a janela de analise LABType do Fusion para analisar as amostras
que pretende utilizar em anélise com o Exon 4+.

Clique no botao LABType para voltar a pagina inicial LABType.
Certifique-se de que transferiu o catalogo(s) do Exon 4+ (por ex.,
RS501E_001_00.cat). Se ainda nao o fez, cligue no link [ Download]
(Transferir) no canto superior direito da pégina inicial LABType e
transfira o catélogo(s) necessario(s).

Depois do(s) catalogo(s) do Exon 4+ terem sido adicionados ao seu
computador ou rede, selecione sessdes Exon 4+ na lista de arquivos
CSV no lado esquerdo da pégina inicial LABType.

Ou clique no icone de Pasta (3 acima da lista para procurar o(s)
arquivo(s) CSV LABType no seu computador ou rede para localizar e
selecionar arquivos CSV Exon 4+.

Isto ird apresentar as amostras Exon 4+ na Tabela de detalhes de
sessao no lado direito da janela LABType.

10.Cligue no botdo Supplemental (Complementar) (note que o botdo

m SIOMETRIX

iImport [importar] ndo estd disponivel nas sessées Exon 4+). E
apresentada a janela Supplemental Analysis (Analise complementar).
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Selecgéo de sessdo complementar (Exon 4+)

2, Supplemental Analysis

Current Catalog;  [RSS02345_010_00 | Date: [January 2012
IMGT Version: 3.3.0

Session Date: | & 172011 =] ~ [11/esr20e 7]

Select Samples for Supplemental Analysis

E19630 E19630
TEROGS ] TERDRS
TERO71 D1 TERDT1
ST-DOAT*0403M El ST-DOAT0403N
ST-DOAT'0504 F1 ST-DOAT0S04
ST-DQAT'0502 G1 ST-DOAT0S02
TERTE1 H1 TER181
TER303 B2 TER303
TER236 c2 TER236
TERO?S D2 TERD?S
TER252 E2 TER252
TER175 F2 TER17S
E12635 G2 E12635
f TnR1

0w 0 )
(om0 S

n|@| @ a|a|a| =@ eEE al=| = 5

IELAMEDA © @ ®

O Fusion associa automaticamente amostras Exon 4+ com amostras
genéricas do mesmo lécus. A cor de fundo da fila indica o seguinte:

Nomenclatura errada, datas diferentes: Rosa

Nao foram encontradas amostras para associar com a amostra Exon
4+ especifica: Laranja

Mais do que uma amostra associada a uma Unica Exon 4+: Azul ciano
A amostra tem uma reacao falsa ou nao apresenta solucao:

Certifigue-se de que as amostras gue pretende associar para a andlise
complementar estao selecionadas.

Nota:

S6 é possivel associar uma amostra a cada Exon 4+ por lécus. Se
existir mais do que uma amostra genérica disponivel para associacao
ao Exon 4+ de um lécus em particular, o sistema, como padrio,
seleciona a amostra mais recentemente criada. E possivel selecionar
uma amostra mais antiga, se desejar.

Os dados Micro SSP podem ser combinados com dados Exon 4+
apenas depois de terem sido combinados com dados LABType. Os
dados LABType combinados com Exon 4+ ndo podem ser combinados
com dados Micro SSP.

11.Cligue no botdo Import (Importar).

A sessao complementar e todas as amostras associadas sao apresentadas no
Navigator (Navegador) do Fusion onde o podera selecionar para analisar na
janela de andlise do LABType.

m SIOMETRIX
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6.3. Resumo de sessao LABType

A pagina de resumo de sessao pode ser iniciada clicando em uma sessao na
arvore de navegacao. Apresenta uma pré-visualizacao dos resultados de

analise,

correspondentes.

0 grafico de
resumo
apresenta
pontos de
dados para
cada
amostra.

A selegdo de
campos:
Clique para
incluir ou
excluir
colunas.

6.3.1.

Clique aqui
para abrir
Field
Chooser
(Selegdo de
campos).

1

Separadores de

indicando cada amostra na sessao e resultados de analise de lote

Procure as amostras
para codigos XX e
substitua-os com

Para aplicar o
agrupamento P ou G
a amostras na sessdo

Clique para atribuir os
resultados de andlise

resumo de sess3o. como resultados finais  que ainda nio foram cédigo NMDP
para todas as amostras. salvas. atualizado.
Sumimary | Control Value | Bead Analysis | \ \ |
| 5 i 5
Match B o o o o o o al o
Mach$ | HE BN W NEEE DN NNN §N B § 2O DEEE B OE BN G 0N § DN SEEEEEEE N E EEE N EEEE
Fase | O [} o oo sl mal [} o oo o \oooo oo
Miss ] m m m u
\ X L3
Sessian  137_A_9_D3915_Calakg  A5S014_011_08_ NOM; Jarwiy 2011 - 330 Neacus - & _Session Date, 11/26/2011_Hulgber of Sanple: 35
I Bt [ Possi Possible Fossible 7 L4
5 Exouds |2 2| Sample | Patient Comment 7 |Exan2 Hliele Hliele Exond NC Alels b a[
o Code 2 Code 1 Pai ilton
Low Bead Counl 4021 &24 2L EOTKZID 226 1397 A0T010T00 0= 010170
O | 1) | 243029 23023 \ moun20reL | e
Low Bead Counl e E] 84| AT 00
O | 21 | 29300 2433030 A i I
Low Bead Counl 299 A4 H0250 2]\ 1763 A020146 0201/
0| 3 | 2500 2493031 w2000 s /nz2021
Low Bead Counl 2670] BGEKCUP TTKNON 205\, 16.75| &T00101 KCUP =680/
0| 401 | 233032 ZEHER \ AEBI20T0 WERELERE2
Low Bead Counl 3678| BZEKDTE EONCDPH 7835\ 20.07| A°01.01.07:01 EKDA.=23/43
O | 5EY | asa0 ZECED N ~ - -~ B | AIRREDA = ‘\ PN KDRE-0101
A NV oV W WW VT VT . R K
RN PNA A VN A (A W
e 2 TR o Bead Vourt 38| 475801 K02RHBR 1818 EO20I0101 KHAM 0L /0
5301 N/OR17/02:184
Tow Bead Court, 2746 A3TRDUR FOFEY 7978 G B0 028310102 | JPE=0273177
O | sE|asma | a AR AT | KU <3101/
Tow Bead Court, 3119 A26RD52 FO2ROER 57| 17.74 A020101.01 KDER:=02.01/0)
| 941 | 2492341 2492341 4A‘25D1'[I1 e o
Low Besd Count 3053 A3TREVH WOZRFFA 06| 1518 B02 0601 KEvE=31:0173
O | %5 | 500 oo 31 fikie 31812030
& | c|E - Low Besd Court. Low Posilve Corlel E KT |
\.
|« |
User Cnmmems:-'—) ‘ Auto Accept All H ApplyPIG Code | | Replace XX Code
Memcummems:H. ‘ Print ‘ Preview H Export |

Session - ||

st
e TREEY_ | Sample i

7

Patient

2443023

433023

81)

¥ Analysis Date

[

¥ Analysis User

¥ Assigned Allele Code

¥ Assigned Allele Pail
7 Assigned Sero

[~ Bw

[T Catalog

¥ Code Defintion

¥ Comment

T~ Confim Date

—

o ajaja(napia

|

¥ _ Confim User
¥ Exclude
™ Exon3DPA1

™ Exon3DPB1
[T Falsefin
[T Famiy
[T LocallD
[T Locus
[T LowEBead Count
T LowPasilive Value
Min Bead Count
™ More High Resclution

| AT

|~
|

|

tore Test

[ e

=l

aaa|o|ajna
K&

T8IB3) ‘ 2493046

2493046

Pagina de resumo de sessdo LABType

A Selecao de Campos de Resumo de Sessao

Cligue no botdo Field Chooser (Selecao de
campos) na extremidade esquerda dos
cabecalhos da tabela. Surge Field
Chooser (Selecao de campos). Isto lhe permite
selecionar ou limpar as caixas de verificacao junto
aos cabecalhos das colunas para incluir ou excluir
aquelas colunas da tabela de resumo. Selecionar
ou anular a selecao das caixas de verificacao
nesta janela atualiza instantaneamente a tabela.

Também poderd reorganizar a ordem dos campos
utilizando o mouse para arrastar e soltar qualquer
nome de campo em um novo local no Field
Chooser (Selecao de campos).
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Ao fechar a opcao Field Chooser (Selecao de campos), é apresentada uma
mensagem para permitir que o usuario salve ou nao as alteracdes efetuadas.
Se clicar em Yes (Sim), as suas alteracdes sao salvas para todos os resumos
futuros da sessao do LABType neste mesmo computador até que sejam
salvas outras modificacdes.

Nota: Se nao visualizar um campo particular disponivel no campo de selecao
de campo e tiver certeza de que deveria existir, acesse C:\HLA
Fusion\temp e elimine o arquivo denominado Labtype Layout.xml.

6.3.1.1. Botbes para Exportar, Pré-visualizar e Imprimir

Clicar no botao Export (Exportar), na barra de ferramentas do Fusion,
ird formatar o Resumo como arquivo de planilha do Microsoft Excel. O Fusion
sugere um Session Name (Nome de sessdo) para a planilha, mas é possivel
altera-lo.

Clicar no botao Print Preview {Pré-visualizar) na barra de tarefas do Fusion
nao apenas abre uma nova janela que mostra o aspecto de uma nova sessao
ao imprimir, mas também permite selecionar as paginas e/ou partes
especificas de paginas que pretende imprimir.

Ao clicar o botao Print {(Imprimir), o Resumo é enviado diretamente para
a impressora.

Ferramenta
de imagens Vista de largura vista de pagina Controle de
Enviar resumo instantaneas Ferramenta de pagina completa z00m pendente

paraa d.e zoom Vista de’la.rgura Ferramenta
impressora dma:"“:o de PaLEma de redugao

Ferramenta
de ampliar
AL

=10l x]

G Print Preview

Navegar de —
pa’ginapara—bﬂq 4 1 b bﬂ|@ @

pagina [ : =

Eoa 133 4 ¢ w0ve ol

=
==E e Page Width
3 =|E'— S T T Margin Width

Vista de
miniatura

o BiOMETR| X — Tela Print Preview (Pré-visualizar) e
) e S

Pré-visualizar
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Clicar no botdo Print (Imprimir) na tela Print Preview (Pré-visualizar) iré
enviar as imagens gue escolheu diretamente para a sua impressora.

6.3.2. Separadores de Resumo de Sessao LABType
6.3.2.1. Separador de Resumo

O separador de resumo de sessao apresenta um grafico de resumo de

resultados. O grafico apresenta a qualidade de resultados de analise de lote
para cada amostra:

e Match M (Compatibilidade M) indica multiplos resultados compativeis
(Laranja)

e Match S (Compatibilidade $) indica um Unico resultado compativel
(Vermelho)

e False (Falso) indica uma reacao falsa de resultados (Rosa)

e Miss {Perda) indica que nao existem resultados sugeridos {Cinza)

Summary | Control Value | Bead Analysis |

Match M| O o
Match § ] oo a | - | | . | | |

False 00 OO0 OOOO0 OO0 DO0OO0 DDO0O00000 00000 OO0 O O0DOO0 DO O 000 000 00 2 0ooooc

Miss BE 8 (==} ==

m SIOMETRIX

Gréfico de resumo de resultados (Separador Summary [Resumo])

e Cligue em qualquer um dos quadrados no grafico de resumo de
resultados para apresentar a janela de andlise de amostras
correspondente.

e 5Se 0 botdo Auto Accept All {Aceitar todos automaticamente) estiver
ativado na parte inferior da tela de resumo de sessao, é possivel clicar
nele para atribuir os resultados possiveis como resultados finais para
todas as amostras - exceto aqueles com resultados ambiguos.

Esta funcao nao estd ativada, a menos
™ Duplay Popup message for Low Bead Court Low Postive Cortrol . / ~
B Alow Auto Accept Al que a selecione através da opcao
[ Save Force 1 Pars Molecular Product
Configuration>>Molecular Analysis
Configuration {Configuracdo de produto molecular >> Configuracao de
andlise molecular) no menu Utilities (Acessoérios).

6.3.2.2. Separador de Valor de Controle

Este separador permite rever a qualidade dos valores de |
controle para cada amostra. Este separador divide-se em  [|3{{] Sereetane #3073 poe

‘Wall Pasition:d6 [FG)

trés graficos, todos eles com os seguintes elementos em Catalog RASD1A 011_08

Locus:&
comum: oy RawData: 19

R P LR, P LR Ao N0 U S A U LR
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e O eixo X indica as amostras, ordenadas por posicao no poco.

e O eixo Y indica os valores de dados brutos especificos de cada grafico
(por ex., valores de controle positivo e negativo).

e Em qualquer gréfico, cligue com 0 bot80  summay Control Vaiue | Bead Anaiysis |
direito do mouse para selecionar Exclude
Sample (Excluir amostra) ou Analyze Sample  foofs» 222" [
(Analisar amostra). poonf i,,;;:f,l. S ". 1

e Clique duas vezes em qualquer marcador ||
para ir para a tela de andlise dessa amostra.

e Passar com o cursor sobre qualquer
marcado apresenta a anotacao da amostra.

0

C4905
C4908
C4928
Ca010
Co011
C4929
C4916
C4930
Co031
C4932
Ca038
C4934
Ca04z2
C4935
C4928
C4948
C4937
C4953
C4938
C4939
Cangd

6.3.2.3. Resumo de Controle Positivo

O grafico de Resumo de controle positivo (parte superior) apresenta o valor de
controle positivo para cada amostra.
e O eixo x indica os nomes de ID de amostra, ordenados por posicao no
pOCoO.
e O eixoy indica os valores de dados brutos de controle positivo.

A barra horizontal indica o valor configurado para o controle positivo minimo.
Este valor pode ser configurado através do menu Utilities > Molecular Product
Configuration (Acessérios > Configuracdo de produto molecular) ou
configurando definicdes especificas da amostra na janela de analise.
e Cada éxon é representado por uma cor diferente.
e C(lique duas vezes em qualquer marcador para chamar a janela de
andlise da amostra.

Grafico de resumo de controle positivo

5000,

4000 w
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6.3.2.4. Resumo de Controle Negativo

O grafico de Resumo de controle negativo (meio) apresenta os valores de
controle negativo para cada amostra.

e O eixo X indica os nomes de i de amostra, ordenados por posicao no
pOCO.
e O eixo Y indica os valores de dados brutos de controle negativo.
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Clique duas vezes em qualquer marcador para acessar a janela de
analise dessa amostra.

Gréfico de resumo de controle negativo
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6.3.2.5. Resumo de Contagem de Esferas

O grafico de Resumo de contagem de esferas (inferior) apresenta a Contagem
de esferas mais baixa por amostra.

O eixo X indica os nomes de ID de amostra, ordenados por posicao no
pOCo.
O eixo Y indica os valores de dados brutos de controle negativo.

A barra horizontal indica o valor configurado para a

Contagem minima de esferas. Este valor pode ser Mo fostve Conl®
globalmente configurado através do menu Utilities  #in Bead Count ~ :
>Molecular Product Configuration (AcessOrios > wosessfowe oo [0 |

Configuracao de produto molecular). Close Bead Ran Threshold *

E possivel configurar definicdes especificas da amostra diretamente na Janela
de andlise. Cligue duas vezes em qualguer marcador para acessar a Janela de
analise dessa amostra.

Grafico de resumo de controle negativo

m SIOMETRIX
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6.3.3. Separador de Anédlise de Esferas

Este separador permite rever as informacdes de sessao globais para cada
esfera. Este separador apresenta trés graficos, que sao descritos nas secoes
seguintes.

Summary | Control Value Bead Analysis

One Lamhda QC, Bead ID # A125 Max Scale: Bead 052 =1 [« [> [1] Bead Info | | Exclude Bead | Reset Cutoff

100 100
a0 an
a0 ]
70 m
&0 60
50 s0
40 40
30 30
20 20
10

1

False Reaction Summary

[~ [ [l
]
7
&
5
4
3
: H
.
| I
001 003 009 011 013 017 (30 (23 034 036 039 031 033 036 03 040 045 046 O4B 056 05T 08 061 063 065 067 069 071 073 075 OF7 034 036 038
002 Om 010 013 015 013 021 028 025 07 030 033 035 037 03 042 044 04T 052 0% DI 060 062 064 066 068 070 072 OF4 O%6 078 035 037 090

™ Auto display next highest False Ryn Bead upon cutoff adjustment

Separador de andlise de esferas

6.3.3.1. Resumo de Reacdo Falsa

Com o gréafico no painel inferior, é possivel rever o nimero de Reacbes falsas
{positivas e negativas) associado a cada esfera em toda a sessao.

Resumo de reagao falsa

Fane R tan Sussenary

03 963 060 04 003 04 007 G0N 0P 000 30 S13 004 005 S06 00T S08 009 000 007 420 020 08 437 508 409 £30 03 D 006 503 S04 S GO0 00 06 0 06D 064 O O 06T O O 0I5 000 000 04 G55 006 0T G50 060 003 043 004 O3 0T 068 O 00 01 070 07D 0T 0N 079 00 02 0l

0 Faboe P B PR
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A cor da barra representa o tipo de reacao falsa que existe:
e Verde = falso negativo
e Vermelho = falso positivo

A altura da barra de cores indica o nUmero de reacdes falsas para a esfera
indicada.

Clicar duas vezes em uma das barras deste grafico altera os graficos de CQ e
de esferas correspondentes dessa esfera.

Da mesma forma, clicar duas vezes em uma das IDs de esferas juntamente
com o eixo X altera os graficos de CQ e de esferas correspondentes dessa
esfera.

Os dois graficos no painel superior comparam os perfis de esferas da sessao
atual (grafico direito) com um histograma das mesmas esferas em um painel
de CQ One Lambda (grafico esquerdo). Se for utilizado um CQ local para a
sessao, o histograma de CQ local é apresentado no lado esquerdo.

Painel de CQ e grafico de perfil de esferas

- sl L “lm 'I[kl( >|:l.| IMM]I’MM Reset Cutoll
)

L

2

£ &8 =

-3

]

e Passe com o seu cursor pelas barras nos histogramas para apresentar
as informacoes sobre as esferas.

e (Cligue com o botao direito do mouse em um perfil de esferas para
selecionar Exclude Sample (Excluir amostra) ou Analyze Sample
(Analisar amostra).

e C(lique duas vezes em qualquer esfera para ir diretamente para a tela
Analysis (Analise) dessa amostra.

e C(ligue no botdo Bead Info (info de esferas) para ver as
especificidades dos alelos da esfera atual.

sead [o10 =1 [ <[> [o1] [ Bk ]

Bead Info

Rec Site:  10¥5T5---16

Alleles:

DRB1*03:01:01:01, DRB1*03:01:01:02, DRB1%03:01:02, DRB1*03:01:03, DRB1*03:01:04, DRB1*03:01:05,
DRB1*03:01:08, DRB1*03:01:07, DRB1*03:01:08, DRB1*03:01:09, DRB1*03:01:10, DRB1*03:01:11,

DRB1%03:02:01, DRB1*03:02:02, DRB1*03:03, DRB1*03:04, DRBE1*03:05:01, DRB1*03:05:02, DRBE1%03:05:03,
DRB1*03:06, DRB1*03:07, DRB1*03:08, DRB1*03:08, DRB1703:10, DRB1703:11:01, DRB1703:11:02, DRB1703:12,
DRB1*03:13:01, DRB1%03:13:02, DRB1*03:14, DRB103:15, DRB1%03:18, DRB1*03:17, DRB1*03:18, DRB1%03:19,
DRB1%03:20, DRE1*03:21, DRB1*03:22, DRB1*03:23, DRB1*03:24, DRB1%03:25, DRB1*03:26, DRB1*03:27,
DRB1*03:28, DRE1*03:29, DRB1*03:30, DRB1*03:31, DRB1*03:32, DRB1%03:33, DRB1*03:34, DRB1*03:35,
DREB1%03:36, DRE1*03:37, DRE1*03:38, DRE1*03:39, DRE1703:40, DRE1*03:41, DRE1*03:43, DRE1*03:44, DRBE1*

Botio Bead Info (Info de esferas) — Esnecificidades dos alelos -

m SIOMETRIX
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Também é possivel redimensionar estes gréficos colocando o seu
cursor na area entre os graficos até a imagem de o cursor mudar para

'I'. Em seguida, pode-se clicar e arrastar o cursor para redimensionar
os graficos.

Para representar em escala os histogramas no Grafico de painel de CQ,
introduza um valor na caixa de texto Max Scale (Escala maxima) e

pressione a tecla Enter = no seu teclado. Isto repde o valor do eixo Y
superior do histograma do perfil de esferas para a sessao de CQ e a
sessao atual.

Utilizando os botées de Navegacao de esferas , pode-se
navegar entre as esferas.

Também é possivel selecionar esferas individuais na lista pendente.
Assinale a caixa Exclude Bead (Excluir
esfera) para remover a esfera atual da sessao de
andlise. A esfera excluida esta indicada no campo  Bead
de comentarios com uma notificacdo de que a o0
esfera foi excluida. Adicionalmente, as esferas |,
excluidas sdo apresentadas nos graficos durante a 80
andlise como barras . 70
Os ajustes feitos aos valores de interrupcao da |%°
sonda em Bead Analysis (Andlise de esferas) |°°
afetam todas as amostras nesta sessado. Pré-ajustar :3 |
valores para explicar condicbes e testes e -
laboratérios individuais pode poupar tempo durante a anélise
alterando todas as amostras de uma vez (isto é, globaimente).

Lista pendente de esferas

Faca ajustes de valores de interrupcao globais procedendo da seguinte
forma:

Cligue e mantenha pressionada a barra de interrupgao da sonda de
ajuste horizontal e arraste-a para cima ou para baixo para uma nova
definicao de valor de interrupgao.

1a0

an

an

i

Utilizando o o
ponteiro do

mouse, arraste }@/
e solte esta 14

linha para cima
ou para baixo
para ajustar a
definigdo de 10
valor de
interrupcdo da

Ajustar a barra de interrupg¢io
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Para repor a interrupcao, cligue no botao Reset Cutoff (Repor valor de
interrupcao) e selecione uma opc¢ao e reposicac na lista pendente.

Menu Repor interrupg¢ao

Bead Info | [ Exclude Bead | Reset Cutoff ”

All Samples : Current Bead Reset to OLI Default
All 5amples : All Beads Reset to OLI Default

10]E AR

Unsaved Samples : Current Bead Reset to OLI Default
Unsaved Samples : All Beads Reset to OLI Default

e Ao ajustar o valor de interrupcéo, podera determinar que esfera sera
apresentada depois do ajuste selecionando ou desmarcando a
seguinte caixa de verificacao na parte inferior direita da janela Bead
Analysis (Analise de esferas):

%) 065 069 071 077 079 OB 083 0B84 086 087 089 050 092

I Auto display next highest False Rxn Bead upon cutoff adjustment.

| Auto Acceptan || Apply PG Code || Replace xx code

e Se a caixa de verificacao estiver selecionada, a esfera seguinte com
Reacao falsa mais elevada é apresentada depois do ajuste de valor de
interrupcao.

e Se acaixa de verificacao nao estiver selecionada, a esfera apresentada
antes do ajuste de valor de interrupcao ser efetuado permanece assim.

Existem dois campos de Comentdrios na parte inferior—um de Usuario, para
registar os seus préprios comentdrios, e um campo de Sistema onde o HLA
Fusion registra acdes recentes que efetuou na janela Summary (Resumo),
como ajustar um valor de interrupcao. Os comentarios do sistema nao podem
ser editados.

Comentdrios e usudrio e sistema

User Comments: I

== Bi‘omemix _ ] 64 [—



6.3.4.

Além da funcionalidade dos trés separadores e Resumo de sessao LABType,
existem outras funcdes que permitem manipular os dados da tabela de

resumo.

summary | Control Value | Bead Analysis |

Funcdes Gerais de Resumo de Sessao

Marcadores e amostra
— __—
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Match M oo o o [m]
Match s |(HEEEEENEENEENEEENE EEEEEEE B EEENEEEEEEEE EESEEEEEEEEEEE EENEENEEEEEEN EEEEEEEEEEEN EEEEEE EEEE
False o
Mss
C Session: RSSOTC_005_Catslog : RSSO1C_003_07 NOM: January 2011- 330 Locus: C_Session Date: 2162012 Luminex: Luminex - Version 1.7.69 _Number of Sample: 95 I
ampo Possible Possible Possible Min . 4
P Position * | Sample 7| Patient | Comment 2| Exon2 Alele Alele Exon3 [NC  |Allele e Bead (PUESIS gy, (Anabysis | C
de campo Code2  Code P riscn = Bl
- o1 |casn 297 COTRR | C0BRKT 1506| 10.87| C'03:02:01 X1:=03.0203:0503 25032703 33033503 | 100 021162012 | Bateh Imp | Bemith
COr020101 3603:6003:84/03.95/03:108. P
2867|C0BXKI | C0520 2025 1015 C0520 Y0K1:=-06:02/06:1006:12/06: T3/06: 1410615106
IJ C B |ceex0 C08XG | C060R C06:02:01:01 16NID6:18/06:19106:20/06:21106. 22106250626 | 00| (2162012 | Batch Imp | Bemith
2816 C00Q | CO20 1972| 1063| C020201 Y01:=02.02/02:08/02.08/02:10/02.T1/02: 12002 : 3
’ = A 04010101 15/022002.21/02.24/02.250/02.290023302:3 | 00| (/162012 | Batch Imp | Bemith
30| C16X0@ | 04041 2075 982| C0401:01:01 Y01:=04-01/04:05/04 07/0-0SN/04: T004:11/0 -
O @i | &= C16:01:01 4:18104:19/04: 20/04:24/04.25/04:27104: 28/04:2 (50| EEEAE || By | Bt
2BI7|CI8X0E | O3 1760 1124| C03:0401.01 Y0K1:=03-04/03:06/03.08/03:18/03:2303:24103 : 3
A ¢ r HIt | Gote7 R e Zyak eS| 100| 021162012 | BatchImp | Bsmith
mostras: 2663 COB0Q | C02041 1851 1443 C020201 Y0K1:=02.02/02:07/02-08/02-08/02: 10/02:1 1102
|| G | C06:0201:01 1602190220/02.21/022302:2402.250/022 | 00| 02162012 | Batoh Imp | Bemith
2647 COT0E | 004 1912] 1435| CO40T.01.01 Y0K1:=04-01/02:05/04 07/02 SR04 19/04:2010 -
o B2 | ce6r8 C07.0201:01 424/04:25004.27/04:28104:29/04:301043 11043 | 100 02162012 | Batehimp | Bsmith
- @ e 7960 | C0B04 TRkl 1562 1025 CRRU TR0 30T~ 2 0202 T2 N2 4 100] 02162012 | Bateh bmp | Barmith
78 1368| 1243| CO701.01 Z
r D12 | Casl e o 100/ 02162012 | Batch Imp | Bsmith
2486 CO70RQ | C0BXKT 1571 103 C08:0201:01 YOK1:=-06:02/06:07/06:10/06:11/06: 1210613106
L e C07:01:01 14/06:15/06:17/06:18/06:19/06:20106 21/06:22/ e e e J
2904 CO0RQ | C03RKT 2211 1037| CUB0+01:01 YK1:=-03:04/03:06/03:07/03:08/03: 18/03:23103 ;
| r Fiz | Cas10 PRt A3 03 003 570500 100/ 02162012 | Bstch Imp | Bsmith J__I
“ »
User Comments: [ Auto Accept All || Apply PIG Code | [ Replace XX Code |
System Comments: [__pont ][ preview ][ Expon ]

Tabela de resumo de sessao

E possivel clicar duas vezes em uma amostra na

tabela de resumo ou clicar uma sé vez em um
marcador de amostra no grafico de resumo para ir
diretamente para a tela Analysis (Analise) para essa

amostra.

Clique duas vezes no campo User Comments

{(Comentarios do usudrio) para adicionar ou editar as
suas observacdes. Os comentdrios gerados pelo
sistema nao podem ser modificados.

Cligue no botao de Selegdo de campo no lado

esquerdo dos cabecalhos da tabela. E apresentada a
Isto permite

Field Chooser (Selecao de campo).
selecionar ou limpar as caixas de verificacao junto aos cabecalhos das

Sele¢do de campo

v Analysis Date

¥ Analysis User

7 Assigned Allele Code
¥ Assigned Allele Pair
¥ Assigned Sero

¥V Bw

[V Code Definition

[¥  Comment

[~ Confirm Date

¥ Confirm User

¥ Exclude

¥ Exon3DPA1

¥ Exon3DPB1

[~ False Rxn

Family

Local ID

[T Locus

| T LowBesd Count

[T Low Positive Value
[V Min Bead Count

" More High Resclution

Q

iR

1

colunas, incluir ou excluir aquelas colunas da tabela de resumo.

atualiza instantaneamente a tabela.

Nota: Se nao visualizar um campo particular disponivel no campo de selecao
de campo e tiver a certeza de que deveria existir, acesse C:\HLA

Selecionar ou anular a selecao das caixas de verificacao nesta janela

Fusion\temp e elimine o arquivo denominado: Labtype Layout.xml.
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Reposicionar um campo

e (lique no cabecalho da coluna da Tabela de
resumo para ordenar a tabela por essa coluna. 8ta%3:RSS01C_003 07 NOM
O tridanguloA no cabecalho da coluna indica a o
ordem-—para cima para ordem ascendente e Exon2 ‘
para baixo V para ordem descendente. 1ersLt[)§Han~_az~,-gm_
e Também ¢é possivel arrastar e soltar as
colunas para alterar a sua ordem.
e Ao fechar a opcao Field Chooser (Selecao de campo), é apresentada
uma mensagem de contexto para permitir que o usuario salve ou nado
as alteracoes efetuadas. Se clicar em Yes (5im), as suas alteracdes sao
salvas para todos os futuros resumos da sessac do LABType neste
mesmo computador até se que sejam salvas outras modificacdes.
e (Cligue no botdo Export (Exportar) para salvar a Tabela de resumo no
seu computador ou na rede (a localizacdo predefinida é C:\OLI
FUSION\data\report). O arquivo é salvo em formato Excel (*.XLS).
e (Cligue em Print {(Imprimir) para imprimir um relatério da Tabela
de resumo.
Uma tabela e resumo exportado (formato de planilha do Excel)
A1 ~Q f | position
A B C D E F G [ H 1 J K L M N 0 P Q
’ Position Local ID Sample Locus Patient |Exon2Z=D{Exon2=D{Exon3=D{Exon3=D(Min=Bead=|NC PossibleZ. ibleZ. ible=Allele=Pair Other-Assig MoreZTq Status
2 | i (A2) 1 DQA1,DQB1 patient1 3951.787 2704.1° 3047.68 2236.86 100" 14.05 DQA1*0102 DQA1*03XX1 DQA1*010201 DQA1*030101 FALSE Batchhpoﬂeq
73 2(B2) 2 DQA1,DQB1 3406.66 2481.04] 325537 1718.74| 100 14.29/DQA1%0102 DQA1*0201 DQA1*010201 DQA1%0201 FALSE |Confirmed
4‘ 3(C2) 3 DQA1,0QB1 |patient1 7 3s9s62] 2291.8] 3230.99] 1950.26| 100 15.43 DQA1*0102 DQA1%03XX1 |DQA1*010201 DQA1*020101 FALSE |Saved
5 4(02) | 4 DQA1,00B1 \' 3688.2] 2435.19] 2963.3| 2203.51| 100 14.49 DOA1*01XX1 |DQA1*04XX2 |DQA1*010101 DQA1*040101 FALSE |S:
6 S5@E) 5 DQA1,00B1 7 209387 2448.42] 3278717 1877.01] 100/ 11.54 DQB1*03XX1 |DQB1%0501  DOA1°010101DQA1%0503 FP#O71 | FALSE  Batch Imported
? 6(F2) | 6 DQA1,00B1 I 319427 2606.06] 3218.02 1928.06| 100 13.88/DQA1*01XX1 |DQA1*0SXX2 DQA1*010101 DQA1*050101 FALSE Saved
8 7(G2) | DQA1,D0B1 "3290439 2589.82 35432 1977.4! 100" 13.6 DQB1*02XX1 DQB1*0601 DQA1*0103 DQA1*050101 FP# 071 ] FALSE Batch Imported
79 8(H2) | 8 DQA1,DQB1 r3016.05 265265 30122 1%7.622 100 13.41{DQB1'03XX1 DQB1*0602 DQA1*010201 DQA1*0503 FP# 071 | FALSE Batch Imported
424
12|
e Cligue no botao Preview (Pré-visualizar) para rever um relatério
da tabela de resumo antes e imprimir ou salvar.
Tela de pré-visualizagao
=loix
File View Tools
glomXaannme ws - @R @ o
IEE »HIO N
Session : RSS01C 005 Catalog : RSSO1C_009 07 NOM-JunuaryEOli‘-S.".:fO anus‘CA
Utilize a barra de | 1| Excluda|Position © |Sample Patient Comment *
rolagem para || I Al 4053 Possible Homozygous.
mover de uma W || B [EE
pagina para a A I
tra r o €5027
ou r E1 G0250 Low Bead Count.
T - F1 | csoat Low Bead Count.
r Gt Go262 Possible Homozygous.
r H1 Ca894
d - | -
Click and drag up to zoom in or downto zoom out Page: 1 of 12 .:5'
H H ]
— Bl‘OmEﬂ?IX . OO m—
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6.

Na janela Print Preview (Pré-visualizar), o lado esquerdo apresenta
simbolos para cada pagina do relatério. Utilize a barra de rolagem para
se deslocar de uma pdagina para outra ou cligue em um icone de pagina
para ir para essa pagina.

Utilize a Roda do mouse ou clique e arraste para cima e para baixo para
ampliar e reduzir cada pégina na janela Print Preview (Pré-visualizar).

3.4.1. Excluir uma Amostra da Andlise

= Se desejar excluir uma amostra de uma sessao de
ESS

analise, selecione a caixa de verificacdo Exclude

| Exclude | Posiion < |Saf  (EXcluir) junto a essa amostra.

7 1 M

r 2 uq

r 3 nq

i [ |
1 [ ] u
Tambeém podera clicar com o botdo direito Exclude sample Q

dom

no separador Control Value (Valor e
controle} e selecione Exclude Sample

{Excl

e im——t

l. m B L] ™1

ouse na amostra em um dos gréficos Analyze sample

o
o

42

— = 0] = 000 0 D= = O =
™ | I e v = R O O e o ) — 071

(L F.4

uir amostra).

isto significa que a amostra selecionada ndo é apresentada em relatérios do
Fusion ou em Bead Analysis (Andlise de esferas), dados de Control Value

(Valo

r de controle}) ou como resultados na janela Analysis (Andlise) de

resultados.

Nota:

As filas de amostras falsas na tabela de resumo estdo realcadas em
Rosa; filas de amostras com multiplas correspondéncias estdo
realcadas em Laranja.

Se quiser que o HLA Fusion procure toda a sessdo para XX cédigos e
substitui-los pelos cédigos NMDP mais atuais que importou, clique no
botdo Replace XX Code (Substituir cédigo  XX).
Recomenda-se a utilizacao desta funcao se o arquivo NMDP atual foi
importado recentemente.

Para amostras individuais, a funcéo de substituicdo de cédigo pode ser
efetuada selecionando o botdo Reanalyze (reanalisar) na janela
de analise.

m SIOMETRIX

67_



m SIOMETRIX

Rev. 01 —Jul/2013

6.4. Configurar Analise LABType para a Amostra Atual

As configuractes LABType globais predefinidas podem ser definidas no menu
Utilities (Acessoérios). Adicionalmente, as configuracbes também podem ser
definidas a partir da janela de andlise LABType para a amostra atual.

6.4.1. Alterar a Configuracao para a Amostra Atual

Antes de iniciar a analise, é possivel alterar as opcbes de analise para a
amostra atual utilizando o menu de configuracao, conforme ilustrado abaixo.
As alteraces as definicoes de configuracao durante a andlise afetam apenas
a amostra atual.

Para alterar as definicdes de configuracao para a amostra atual, cliqgue no
botao Set Config (Definir conf.) no topo do quadrante 1 da janela de analise.

Botdo Set Config (Definir conf.) no gréfico de CQ no quadrante um

|Rxn | Rec site | Local o¢ | Patient/Sample Results | m
Iz Scale: I

One Lambda @C 1D # 03§, Probe ID # A126

6.4.1.1. Atribuir Codigo

Opgoes de configuragdo da amostra atual

Como padr&o, o Fusion atribui cédigos NMDP "% —_____dk4bH
aos alelos. No entanto, € possivel alterar estes s |4 woroe Sl
cédigos para uma das seguintes opgdes: [ cocaicose 5
e No Code (Sem cédigo) - Os pares de o
alelos resultantes, combinados em uma Coscoe
cadeia sem cddigo formatado, sao ::f;::j::‘fm*m
simplesmente condensados sem aplicar e poste comd s
um formato codificado. rmsesicon
e Local Code (Cddigo local) - Atribui o
definicbes de cddigos definidas pelo ouPostueTveshad
usuario (cédigo utilizado pelo seu Dl Pe Jfoce | Tpe/SiTive | Mach| Seo |

laboratério) para os resultados de
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e P Grouping {(Agrupamento P} - Codifica as cadeias de alelos no

agrupamento P conforme publicado pela IMGT.

e G Grouping (Agrupamento G) - Codifica as cadeias de alelos no

agrupamento G conforme publicado pela IMGT.

e Cross Code (Codigo transversal) - Permite combinacbes de alelos

transversais aos grupos sorolégicos
DRB1*04:03:01DRB1*04:03:03). Como
transversal esta desativada,

(por

exemplo,
padrao, a
pelo que os pares de alelos sao

condensados apenas dentro dos mesmos grupos de alelos.

6.4.1.2. Bwd4/Bwé6 em Sorologia

EAPW =
codificacao

Bw4/Bw6 em sorologia

DP Code A sorologia identificou varios

Pais | Force | Type/SubType | Match | Seo |

Mo Code T P
e pares de a.lelo.s HLA-B que |[psiwe) sadwe)
G parecem diferir apenas na |lB"Blak"(Bu-) Bal(bus)

Bw4/Bwé in Serology

B*08:01:01 B*40:88
B*08:01:01 B*41:10

—

regiaoc Bw4/Bw6—o0s dois

| | J{ b |

resultados de sorologia.

A ; o B*08:01:01 B*4l:11
PRl e g * | epitopos s0rolégicos |[s=s:01:02 pr40:88
Minimum Positive Control 3 . B*08:01:02 B*41:10

o mutuamente exclusivos. Se  ||srs:01:02 ea1:11
Mimniirnurn Bead Count » . . B*08:01:03 B*40:88
Set Sure Reaction Bead selecionar esta OPCa0, ||s=0s:01:03 Bral:10

, . . B*08:01:03 B*4l:11

Yiew QC Bw4/Bwé € adicionado aos B*08:01:04 B*40:88

Low Positive Threshold 3 E*08:01:04 B*41:10
B

*08:01:04 B*4l:11

6.4.1.3. Dados Demogréficos

A opcao Demographic Information (Dados
demograficos) permite organizar os alelos com base
na sua frequéncia. Com base na selecdo demogréfica
efetuada, o HLA Fusion apresenta um maximo de trés
grupos na lista de pares de alelos:

e Grupo 1: Frequente em ambos os alelos

e Grupo 2: Frequente apenas em um ou no outro
alelo

e Grupo 3: Frequente em nenhum dos alelos

Opgao de configuragdo demografica

e e

[~] wvoe code

o Code

Local Code
P Grouping
G Grouping

Cross Code

BBt in Serology

Demographic Infarmation » Common Jan 2012 v2
Winimum Positive Control 3

Minimum Bead Count »

Set Sure Reaction Bead

View QC

Low Positive Threshold 3

Frequéncia demografica

Paits | Farce | Haplo | Match | Sero |

Local Demographic Data [Caucaszian] ~

Group l:frecquent on both alleles

A%01010101 A%2443(Gl)

A4%01010101 A*24020101 (G1)

Group Z:frecquent on one allele

A%01010101 A*240203(GZ)
AF01010101 A*®240205(GZ)
A%01010101 A%240206(G2)
AF01010101 A*240210(G2)
A%01010101 A%240211(G2)
A%01010101 A*240213(GZ)
4*01010101 A*240214(G2)
A%01010101 A%2405(G2)
AF01010101 A*2409N(GZ)
A¥01010101 A%2411N(GZ)
AF01010101 A*2415(G2)
A¥01010101 A%240202(GZ)
A*01010101 A*2421(G2)
AF01010101 A%2423(G2)
A%01010101 A%240202(G2)
AF01010101 A*2426(G2)
A%01010101 A%2427(G2)
A4%01010101 A*2430(G2)
A*01010101 A*2434(G2)
A%01010101 A%2435(G2)
AF01010101 A*2436N(G2)
A%01010101 A%2437(G2)
AF01010101 A*®Z438(G2)
A¥01010101 A%2440N(GZ)
A%01010101 A*240202(G2]
<

(%
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Nota: Se a opcado Demographic Information (Dados demogréaficos) néao
estiver ativa (isto é, em cinza), é necessario importar um arquivo de
introducdo da frequéncia dos alelos. Na barra de menu do Fusion,

selecione Utilities>Update

Reference>=Allele

Frequency

(Acessorios>Atualizar referéncia>Frequéncia de alelos). Cligue no
botdo para procurar e localizar os arqguivos de Frequéncia de alelos.
Cligue em Import Allele Frequency (Importar frequéncia de alelos).

6.4.1.4. Controle Positive Minimo

Definir o controle positivo minimo

O valor de Minimum Positive Control (Controle
positivo minimo) predefinido atribuido pelo
sistema é 1000. Se desejar, introduza um novo
valor no campo do valor de controle positivo

Enter,

minimo e pressione Enter =™ no seu teclado.

.
NMDP Code

Mo Code:

Local Code
P Grouping
G Grouping
Cross Code

Bewd/Bwé in Serology

Demographic Infarmation

I-in'hﬂ

Minimurn Positive Contral

r

: 1000 I

Minimurn Bead Count
Set Sure Reaction Bead

View QC

Low Positive Threshold

13

»

A amostra é assinalada nos Comentarios do sistema como tendo um Controle
positivo baixo se alguma média aparada de controle positivo na amostra
atual se enquadrar no limiar definido. No separador de andlise de esferas, as
barras de esferas para amostras inferiores ao limiar definido estdo coloridas

em CINZA.

6.4.1.5. Contagem Minima de Esferas

Definir a contagem minima de esferas

il 2
. NMDP Code _
- I » I o

Mo Code

Local Code
P Grouping
G Grouping

Cross Code

Ewd[Bwé in Serology

Demagraphic Information

Minimum Positive Contral 3

Minimum Bead Count: 3 | | |100

Set Sure Reaction Bead

Wiew CiC

Low Pasitive Threshald 3

O valor predefinido de Minimum Bead Count (Contagem minima de esferas)
atribuido pelo sistema é 100. Se pretendido, introduza um novo valor no
campo de valor de Minimum Bead Count {Contagem minima de esferas). A
amostra é assinalada nos comentérios como tendo uma contagem de esferas

mm SIOMETRIX
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baixa caso alguma contagem de esferas baixa na amostra
abaixo do limiar definido.

6.4.1.6. Definir Amostra de Reacdo Certa

1.

Cligue no botdo Set Config (Definir conf.) (superior
direita) e selecione a opcdo Set Sure Reaction Bead
(Definir amostra de reacdo certa) no menu de
configuracao para introduzir 1Ds de esferas onde forcar
valores positivos e negativos.

E apresentada a caixa de didlogo Force Sure Reaction
(Forcar reacao certa).

Aqui, é possivel introduzir 1Ds de esferas onde pretende
forcar positivos (os falsos positivos sao considerados
positivos verdadeiros) ou negativos (os falsos negativos
sao considerados falsos negativos).

Force Sure Reaction

Forced Positive Bead ID ( eg. 001,002,005 etc..)

Enter the bead ID’s you want to force POSITIVE here
(Introduzir as IDs de esferas que pretende forcar como POSITIVO aqui).
Forced Negative Bead ID ( eg. 001,002,005 etc..)

Enter the bead ID’s you want to force NEGATIVE here (Introduzir as IDs|
de esferas que pretende forgar como NEGATIVO aqui).

DKlCmcel/

2

Forgar reagdo certa

6.4.1.7. VerCQ

NMDP Code

No Code

Local Code
P Grouping
G Grouping

Cross Code

Bw4/Bwé in Serology

Demographic Information

Minimum Positive Control 3
Minimum Bead Count 3

Set Sure Reaction Bead

Rev. 01 —Jul/2013

atual estiver

Set Config

NMDP Code

s No Code
Local Code
P Grouping

G Grouping

Cross Code

Bw4/Bwé in Serology

Demographic Information

Minimum Positive Control 3

Minimumn Bead Count 3

View QC

Low Positive Threshold 3

Definir reagdo certa

| View QC > [ RS5020Q_003_05_LAB20120130155556

Low Positive Threshold 4 RS502Q_003_05_LAB120120131081215

Configurar painéis de CP alternativos

Esta lista emergente apresenta os painéis de CQ alternativos (que criou) que
estdo disponiveis para o arquivo de catdlogos atual que podem ser
apresentados como histogramas no Quadrante 1da janela Analysis (Analise).

mm SIOMETRIX
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Depois de clicar, podera efetuar a selecao nesta lista em vez de utilizar o CQ

OLL

Os painéis de CQ também podem ser criados clicando com o botao direito em
uma sessao LABType ja salva na arvore do Navigator (Navegador) e
selecionando Create Local QC (Criar CQ local).

6.4.1.8.

Definir limiar positivo baixo

: ' HMDP Code

Local Code
F arouping
13 Grouping

Cross Code

BwdBwé in Serology
Demographic Information 3

Minimum Positive Control 3

Minirum Bead Count

-

Set Sure Reaction Bead

Wigw QT

Mo Code —1;1;

Low Positive Threshald 3

200

Definicao de Limiar Positivo Baixo

O valor de Low Positive Threshold (Limiar
positivo baixo) predefinido atribuido pelo
HLA Fusion é 200.

Se desejar, cliqgue no botao Set Config
(Definir config.) e introduza um
novo valor no campo Low Positive
Threshold (Limiar positivo baixo) na parte
inferior do menu emergente.

As amostras inferiores a este valor surgem
no grafico sob a forma de barras verticais

em CINZA, no Quadrante superior direito (2) da tela Bead Analysis (Andlise de

esferas).

6.5. Utilizar a Janela de Anélise de Dados LABType

A janela de andlise de dados LABType fornece dados de anélise detalhados
para cada amostra na sessdo. E possivel rever as atribuicdes de alelos
sugeridas pelo programa e modificar e aceitar as atribuicbes de tipagem. O
HLA Fusion sugere resultados de tipagem possiveis, mas a atribuicdo final
deve ser efetuada pelo técnico ou pelo seu supervisor.

Na janela de analise LABType podera efetuar o seguinte:

e Alternar entre formatos de cédigo
e Aplicar Bw4/Bw6 a resultados sorolégicos

e Aplicar filtros de frequéncia

e Mostrar o delta entre o sinal gerado e o ponto de interrupcao para cada

esfera

e Apresentar dados de reacao, local de reconhecimento, dados brutos e

de esferas
e Navegar entre esferas

e Excluir uma esfera da analise
e Ajustar valores de interrupcao
e Atribuir pares de alelos nao codificados

m SIOMETRIX
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e Atribuir um par de alelos codificado

e Atribuir equivalentes a sorologia

e Realizar atribuicdées manuais

e Remover atribuicdes

e Salvar e confirmar os seus resultados de analise

A janela de analise LABType esta dividida em quatro secbes principais (ou
Quadrantes), cada um deles contendo dados especificos para andlise.

A janela de andlise LABType

8 EE IR A S| & EE E R @ E S <<y (6008 i BBl Sample Date:
ac |I\xn | Rec Site | Local ac | Patient/Sample Results | Set Confia | Bead IRnw | Bead Info |
One Lambda QG ID #011 , Probe ID # A130 Max Scale: Bead [o11 =|[ 1< [ < [ > | »1 | exctuefi =] Reset
100 100 A7
a0 an i
a0 & ol
70 7
B0 B0
50 S0
40 40
a0 a0
20 bl
10 o
MBS View Delta Ol Pais |Force | Type/SubType | Match| Sera | Close Bead Ran ol
Local Demographic Data [Common Jan =
pooo Possible Allele Code
(A%02:CDRH 4+29: BRI
9:01/29: 01N/29: 02/29: 04/29: 06/29: 08H/29
2:01/02: 01L/02: 07/02:09/02: 15H/02: 18/02
500 AT02:01:04 A%29:01:01:01(G1}
AT02:01:04 A¥29:10(G1)
AT02:07 A*29:01:01:01(G1)
2Dn . rant 4
00
|
bao Assigned Sero - Assigned Code u
<[az a2s a70z:CoRE A729:BRET
=8 I
g & [i=0z:07 a7es:01:01:01 v ]
Other Assignment | v
User Commert: I OMareTest | | Reanalyze H Analyze Combined \
[ patient Assicn
‘ CDRH:=-02 01 /02.01L/02.07/02:08/02 15N 02 18/02.20/02:24/02. 28/02. 30/0Z: 31 /02:33/02 34/02:42/02-43N /02 43/02 63N /0Z.59/02 62/02.86/02.67/02.| | +Rpt | Close ‘ [ Assign>> [ saves> [ confirm:= |
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Apresenta a tabela Apresenta o €Q do usuério Apresenta o CQ LAB
de reacdes para cada sonda (se criado)
Apresenta local e
doador de Apresenta resultados de loci

. Introduza novos valores aqui
. ara o paciente atual para a o .
Apresenta o reconhecimento P amsstra selecionaza para modificar o eixo Y do

cQotl para cada sonda histOQma de CQ

«

0C |rxn | Rec Site | LocaloC | Patient/Sample Resutts | LAB ac

One Lambda QC 1D #1011, Probe ID # A130 hai Scale:

Ouadrante 1

Quadrante 2

Repde a interrupgao para

Apresenta  Assinale para a esfera selecionada para
Apresentao Apresentaosdados 4.4ocqe excluiraesfera  Definir o nimero  a predefinigdo da OLI ou
grificode  deesferasbrutos foras atual de reacdes falsas do Utilizador
esferas
nzeJ||<|<|>|>|| Exclude[1 =] Reset |
PV TN /
020
Utilize para a0 y |
selecionar | Dia/hora
esferas na sl 92 Amostra
amostra atual 1 L (Vermelho)
70 025

T

EERERREHREESR

m SIOMETRIX —



Reagdo positiva: Vermelho
Reagdo negativa: AZUL
Esfera atual: Verde

CORES DAS BARRAS
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Mexx Scale | View Delta ol Estas barras
{' 2400 100 indicam o Valor
normalizado de
=0 cada esfera em
pooo an uma amostra.
Representa os 70
ne00
Valores de dados
brutos para as &0
esferas de controle
. . 1200 =]
Positivo e Negativo Os losangos
de um ensaio 40 cinzentos
LABTvoe. B representam a
30 interrupgao atual
20 de cada esfera.
Magenta = KO0
Controle 10
positivo
= \ [T A0 T M= T e L= (=00 e e L= 00 0= 0 e LD =00 e — 0 =m0 =00
0N o T T ] O T OO0 0 D st e o LU LU L O OO O LD L0 == [ == [ =00
COntrole [ T o o T T o o T o o o o o o o o o o o o o e T}
negativo
Valor normalizado Esferas por ordem numérica
(Percentagem O d 3
Dositival uadrante
i Apresenta o
Permite uma Apresenta Agrupa pares

equivalente
soroldgico dos
pates de alelos

com 0 mesmo
padrao de reagdo

resultados como
tipos e subtipos

forga positiva
ou negativa

Ouadrante 4

Apresenta
pares de
alelos

Fairz | Force | Typex'SuhTypeI*atchl Sern Close Bead Rxn

4711:02:03 4%24:10
4711:02:03 A%24:125
4%11:03 A724:10
L711:03 L724:125
4%11:05 A724:10
L711:05 L724:125
4%11:07 A724:10
L%11:07 L724:125
A%11:09 A724:10
4%11:12 A%24:10
47¥11:12 A724:125
4%11:13 A724:10
4711:13 A724:125
In A711:15:01 4%24:10
L¥11:15:02 A%24:10
L711:16 A724:10
B L%11:16 L724:125 d|

Possible Allele Code

Emparelha =:124:10/24:125

atribuigdes d
separad
sugerid
pelo HL
Fusio

J prtoH

|

Assigned Allele Pairs | | x | Assigned Sero |y | i | Assigned Code

_

Xeli=:1l1: Dl,-’ll 02/11:03/11:05/11:07/11

ol

Desloca possiveis
codigos de alelos
nao ambiguos
% para a lista de
' cédigos sar
_.atribuidos e dois
testes

O supervisor clica
aqui para confirmar
os resultados de

A*11:01:04 A*E4:1F5
A*11:01:0%8 A*Z4:10

All Az403

A*11:MK1 A*Z4:MKEZ

analise

A*11l:01:14 A*z4:10

Ll

Other Assignment |
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Cada quadrante da janela Analysis (Andlise) representa uma visualizacao
diferente da mesma amostra. Os quadrantes estao ligados uns aos outros:
uma alteracao gue efetue no Quadrante 2 (interrupcao, por exemplo) afeta a
apresentacao nos Quadrantes 1, 3 e 4. Cada quadrante pode ser
redimensionado vertical e horizontalmente:

e Passe o cursor entre os quadrantes até a imagem de o cursor alterar
para +. Clique e arraste o gréfico para redimensiona-lo.

e Ou cligue no botao Maximizar ] do quadrante para modificar a
apresentacao do quadrante.

6.5.1. Atalhos do Teclado para Navegacdao de Analise LABType
A tabela seguinte define algumas combinacbes do teclado do computador

gue poderd utilizar para navegar rapidamente por uma amostra LABType
durante a anélise.

Combinacao do .
Para fazer isto...
teclado

+ N Navegar para a esfera seguinte (das telas de andlise de
esferas e de analise de amostras)

+ P Navegar para a esfera anterior (das telas de analise de
esferas e de andlise de amostras)

+ A Atribuir e ir para a amostra seguinte (da tela de analise de|
amostras)

6.5.2. Quadrante 1 (histograma de CQ)
Existem vérios separadores neste quadrante, conforme explicado nas secdes
seguintes.

6.5.2.1. Separador de CQ
O separador QC (CQ) apresenta um histograma de perfil de reacao para a
esfera atual relativamente a todas as amostras do painel de CQ utilizadas na

anélise.

Cada barra representa uma amostra de CQ e a sua altura representa o valor
de reacdo normalizado.
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oC  |Rxn | Rec Site | Local C | PatientiSample Resuits

- Introduza um novo

One Lambda GC 1D # 016 , Probe ID # OLR4101 Max Scale: | =t valor de escala
100 maximo aqui
30
80
i Sample |0 Hama ; L4660
a0 ‘Wall Position : 59 [C8)

MNormal Yalue - 48
Raw Data (Timmed Mean]: 1146 [} Passe o mouse
50 OLI Cutaff ; 25
O Typing : B78:01,6%101 para ver

40 detalhes de
30 amaostras
20
10

e Passe com o cursor sobre qualquer amostra para apresentar seus
detalhes, incluindo resultados de tipagem (ver gréfico).
e Para alterar a escala do histograma, clique dentro da caixa Max Scale

{Escala maxima), introduza novos limites e tecle Enter @

A funcdo Max Scale (Escala maxima) define o intervalo maximo do eixo Y. Ao
atualizar um novo valor de Escala maxima, os histogramas de dados de CQ e
de esferas atualizam automaticamente para apresentar o intervalo entre zero
e 0 novo valor méximo.

e Alinha de recuperacao representa o valor de recuperacao predefinido
One Lambda.
6.5.2.2. Separador Rxn (Reacdo)
O separador Reaction Pattern (Padrdo de reacao) apresenta as reacoes
positivas de cada esfera (eixo X) relativamente a todos os alelos (eixo Y)

definidos no arquivo de catédlogo.

Na janela de analise LABType no Quadrante 1, clique no separador Rxn para
apresentar a Tabela de padrao de reacgao.

m SIOMETRIX
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Procura por

os pares _ )
Rec fijte | L | Patient/sample Resulfs |
Find Allele || Rxn Reset
3 |4 |5 |8 ﬂ 13 |16 |17 |19 |35
Dia/hora 005 (006 |007 |00E |0 01 |01s  |ozo |02z |044 l
Amostra —.=!5a1mple Rotn ¥ ¥ b ¥ ¥ X X X X X
em AZUL C*06:51 ¥ ¥ ¥ ¥ ¥
C*06:53 X X X X X
C*06:54 X X X X X
Positivos C*06:55 X X X X X
tém fundo C*6.56 b4 ¥ H A H
escurecido —.=.C‘I}E:5? ¥ ¥ 3 w 3
C*06:58 X X X X
C*01:02:01 X
C*01:02:0 X
Um “X” ‘03 H
indica uma e C*01:02:04 %
reagio
cromégena

Clique para ordenar esferas
por reacdo de amostras

Rev. 01 —Jul/2013

Clique duas vezes para
apresentar a esfera

selecionada no grafico de Clique para expandir ou
dados de esferas (Quadrante 2) contrair a tabela

Clique nesta area para procurar por rea¢ao

A configuracao predefinida:
As esferas sao ordenadas por reacao de amostra.

A amostra atual surge na linha superior da tabela em tipo de letra azul.
Os alelos positivos sao indicados por baixo da fila de amostras e tém

um fundo escurecido.

A cor salmao indica um falso positivo.
A cor verde indica um falso negativo.

As reac0Oes positivas sao apresentadas como um “X” na tabela (Azul para a
amostra atual e Preto para as restantes). PC, NC e as esferas excluidas sao
apresentados como zero, “0” na tabela.

j 1a4

| 28 Amaximize

novamente no botao.

Ou...

ple Resuits |

Set Config I

|19 |21 |23 |27 |28

mm SIOMETRIX

Se pretender expandir a tabela para o seu tamanho total,
cligue no botdo Maximizar. Para minimizar a vista, clique

Clique duas vezes em qualquer
parte da area imediatamente
acima da tabela, entre os botdes
Rxn Reset (Repor reacao) e Max
(Médx.) para expandir a tabela.
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Para repor o tamanho da tabela para o seu tamanho de quadrante original,
cliqgue novamente duas vezes na mesma area.

introduza um alelo no campo e clique
no botdo Find Allele (Encontrar alelo)
para apresentar o alelo e o respectivo
padrao de reacao na primeira linha.
Cliqgue duas vezes no nome de um
alelo para colocé-lo no topo da tabela.

‘ac Rxn |Hec5ite

jazoz01:11)

' Patient/

k Find Allele
I
T fa ]

E possivel colocar a totalidade de um determinado grupo de alelos no topo,
introduzindo um grupo de alelos (por exemplo, DRB1*03).

ac  Rxn|Rec Site| Localac | Patient/Sample |

ooz |011 |o0z20
Sample Rxn H X
A02:01:01:01
A*02:01:01:02L
AT02:01:01:03
A*02:01:02
A*02:01:04
A02:01:05
A%02:01:06
A*02:01:07
A*02:01:08
0501

15
w

L)

Po | bd (B4 b4 (b | B | Bd | Bd B4 |24
SRR R RN
SRR R R RN ]

[Frasiee [ moreses || Clique no cabecalho da linha cinzenta em branco
= [n [«] 3 esquerda do nome do alelo ou da reacdo da
amostra para mover todas as esferas com essa
reacao para a esqguerda. Cligue no botao Rxn
Reset (Repor reacao)} para repor a configuracao
original da tabela.

Ao clicar em um cabecalho de coluna, a tabela é ordenada pelos critérios de
reacao dessa esfera. O primeiro cligue ordena por ordem ascendente, de cima

ol

28]~

para baixo. O segundo clique | | rnsaee || eoress
ordena por ordem N
descendente. T S N 3 S :
A*3326 X X x %
E
a0z OI

Sample Rxn
AFIIET
AT

ATIIEE
ArI402

A*3326
AR3403
ABE 02
—

X Cligue duas vezes na coluna de alelos para trazer o alelo
: selecionado para cima para a parte superior da tabela de
% padrao de reacao, mesmo por baixo da amostra.

Se utilizar o botdo Analyze Combined (Andlise combinada) para
analisar duas ou mais analises para a mesma amostra, as IDs de esferas em

andlises adicionais sao diferenciadas da atual na tabela de reacdo por um

underscore e um numero de sequéncia.

Por exemplo, se a amostra atual incluir uma esfera com ID de esfera 002 e a
estiver analisado juntamente com uma andlise adicional para a amostra, essa
mesma esfera para a segunda analise de amostra é indicada como 002_0 na
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tabela de reacdo. O nUmero a seguir ao underscore aumenta as amostras
adicionais que possa adicionar a andlise combinada (_1 para um terceiro
teste de amostra, etc.).

6.5.2.3. Separador Rec Site (Local de reconhecimento)

Este grafico mapeia os locais de reconhecimento de todas as sondas na
amostra, e realca essas sondas, que escolhem quaisquer dois alelos
selecionados pelo usuario para comparacao.

e Eixo X: local de ligacdo de sonda na referéncia para os éxons
amplificados no kit de teste utilizado (comecando com éxon 2’ na
esquerda e avancando para éxon 4 ou superior na direita, se aplicavel
a amostra).

e EixoY: esfera

Na janela de anédlise do LABType no Quadrante 1, cligue no separador Rec Site
(Local de reconhecimento).

ac | Ran  RecSite | Local GC | Patient/Sample Results | Set Config |

| | ‘ Reco. Bar Sondas que sejam
- positivas sdo
020 - VERMELHAS.

002

Falha ou sondas de
especialidade sao
apresentadas com um
conector amarelo.

Sondas que sejam negativas
apresentam em AZUL.

e As sondas que forem positivas para os alelos selecionados apresentam
a cor Vermelha e sao apresentadas na parte superior do diagrama. As
negativas apresentam a cor Azul e sao apresentadas por baixo das
positivas.

e As sondas sao identificadas por uma barra horizontal na localizacao do
local de reconhecimento. A posicao da sonda é identificada junto a
barra.

e Ao clicar em uma sonda, o grafico de esfera »
no Quadrante 2 atualiza e uma caixa de -ﬁ

H
Bead ID : 044
Recg Site @ [46----49 + 55P-D-58]

041 N

| ]
254 W Exon 2

m SIOMETRIX ool

e osel
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dados emergente apresenta os campos seguintes:

ID de esfera
Local de reconhecimento
NUmero de éxon

Gap (Falha) ou sondas de especialidade sao indicadas por um conector
amarelo, que junta dois locais de reconhecimento. Os dados do local de
reconhecimento que sao apresentados ao clicar em uma sonda de
especialidade sao para ambas as sondas ligadas.

6.5.2.4. Barra de Reconhecimento

Ative a Barra de reconhecimento clicando no botdo Recg. Bar (Barra
de reconhecimento). Inicialmente, a barra surgird no lado esquerdo do
gréfico. Arraste a barra para a direita com o ponteiro do mouse. Quando
soltar a barra, o sistema ird apresentar o Resumo do local de reconhecimento
(sondas positivas, negativas e excluidas) para onde guer que esta barra seja
posicionada na janela.

ac | Rxn  RecSite | Local QC | PatientiSample Results | Set Config |
| | | Recg. Bar,
[ |
01| o
020 . Clique para
Os barra de [l — .
el ativar a
CREG < 031 Recognition Site Summary X| barra de
CREG
i
Positive Probes
B 52 I
03+ . #0311 65(+/G)(K/-HWV—Q—73
ps2  #086: 72-HAD-78
1531
066 sg5| Megative Probes Um resumo de
todas as
a0} mm £010 : [61-RAN--65 + 72-HV78]
oo+ - #036 : [63N—65 + 76VD-78] sondas que
m-:- #0371 T1-N-—T7 ficam na area
#042 : [62RN---66 + T9RIALRET]
{17 #0538 : 69 75 antes da nova
O] m =078+ T21DTT
]
|
s [ o ]
037
’-34' -
042

Resumo do local de reconhecimento da sonda

Cligue no botdo OK para ignorar o Resumo do local de reconhecimento.

m SIOMETRIX

E possivel introduzir até dois alelos, separados por um espaco, no
Campo de texto de alelos e pressionar a tecla Enter == no
teclado.

Ou poderd pesquisar alelos clicando duas vezes o par de alelos na lista
de resultados de Possiveis pares de alelos (no Quadrante 4).
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Local de reconhecimento — Pares de alelos

‘ac | Rxn  RecSite | Local GC | PatientiSample Resuits |

[DRETSS0Z08]  DRB1:04:05:10

[B1715:02:09 DRB1=04:05:1(]
[]

il —|
005
018
U= m— |
042
056 ]
] —
005 I
007 I

Todas as sondas que sao reativas ao(s) alelo(s) selecionado(s} apresentam

cor:
e Alelo 1: Magenta
e Alelo 2: Ciano

6.5.2.5. Separador de CQ Local

O separador Local QC (CQ local) apresenta um histograma do perfil de reacao
para a esfera atual relativamente a todas as amostras que este usuario
alguma vez tenha executado para o mesmo produto {mesmo lote/revisao) e

ao longo de um intervalo de datas especificado.

Session Date: [12/ 172011 =| ~ [10/ 92012 |

‘ac | Rxn | Recsite Localac | Patient/Sample Results |

100
90
&0
70

60
Linha de valor

de interrupgao T

One Lambda \0\: l

50

30

20

10

Separador de CQ local

Cada barra Verde representa uma amostra de CQ e a sua altura representa o
valor de reacdo normalizado. Isto ird servir como gréafico de CQ criado pelo

usuario.

e Passe com o cursor sobre qualquer amostra, e seus detalhes serao

apresentados.

e O grafico é continuamente atualizado a medida que analisa o produto

ao longo do tempo.

e Alinha de recuperacao representa o valor de recuperacao predefinido

One Lambda.
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6.5.2.6. Separador de resultados de pacientes/amostras

O separador Patient/Sample Results (Resultados
de pacientes/amostras) detalha todos 0S lelecode | Possible Allele Code / | Assigned Alle
resultados para todos os testes efetuados em um
iID de amostra ou ID de paciente. Como sao

armazenados resultados para todos os lécus, ou o EEyNtoo

resultado de sorologia ou o cédigo de alelo para TN y04 010020404
s ~ 4 T XX2:=05:05/05:00

cada l6cus surge nesta secao de todos os l6cus. DQB1°03:XX1 DAB1*04:04

X¥1:=03:01/03:18/03:22

Clique em qualquer um dos separadores Cinza,
identificados ao longo da parte superior da grade,
para ordenar os resultados por ordem ascendente ou descendente. A direcao
dos tridngulos pequenos Aindica como os resultados foram ordenados.
Passe 0 mouse sobre qualquer Possible Allele Code (Cédigo de alelo possivel)
para ver todo o cédigo de alelos.

te Session | Session Date ¢ Pode-se utilizar o mouse para aumentar a grade,
2 |ResozeEI00s 03 \o20zz0tz | RSSOZPEN gy clique duas vezes entre os separadores para
3 |Rssozeei_oos 01 |o02ins01z | RSSOZFBT gymentar automaticamente a largura da coluna
3 |RSSO2PBI_004 05 021032012 | RSSO2PB1 para acomodar todos os dados apresentados.

E] RSS02PE1_004_03_ | 02/03/2012 RSS02PB1

ac | Rxn | RecSite | Localqe  PatientiSample Results. |LABQCI Set Confia
Session Date: | 5 12009 <] ~ [t e2012 ~
Assigned Assigned | Assigned|  Other | Sample |  Well - | Session
llele Code Pt B 2Ee Allele Pair | Sero | Assignment| ID | Position | restDate Ty Date Eis
A0 ACGE 0 Sozor |2 TZT0R0TT | RSSOTA. 006 TIITOR0TT | RSSO 1A 01106

XX1:=02:01/02:01L/02:04/02:.0

G221 05/26/2009 | RSS01A_011_03 QC_27 |[10M1/2010 | RSS01A_011_03

Goz21 05/26/2009 | RSSO1A_011_05_QC_817 |10M1/2010 | RSSO1A_011_05

Goz21 05/26/2009 | RSSO1A_011_08_QC_392 (1011/2010 | RSSO1A_011_08

Go221 0B/01/2008 | RSSO1B_013_07_QC_399 |10/11/2010 | RSSC1B_013_07

G221 08/01/2008 | RSS01B_013_08_QC_281 |10M1/2010 | RSS01B_013_08

Goz21 04/07/2009 | RSSO1E_014_04_QC_407 |10/11/2010 | RSSO1E_014_04

Goz21 04/07/2009 | RSSO1B_014_05_QC_42 (10M1/2010 | RSSO1E_014_05

[uf ) T B Y U

Go221 041072009 | RSSO1B_014_06_QC_344 101112010 | RSSG1B_014 05 | |

Separador de resultados de pacientes/amostras

6.5.3. Quadrante 2 {dados de esferas)

Existem trés separadores neste quadrante que sao explicados nas secdes
seguintes.

= BIOMETAIX _ ]
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6.5.3.1. Separador de esfera

O separador Bead (Esfera) apresenta o histograma para a esfera atualmente
selecionada. Cada barra representa uma amostra. A altura da barra
representa o valor de reacao normalizado para a esfera selecionada nessa
amostra.

A barra Vermelha representa a amostra atualmente selecionada.

Clique para repor valores
A primeira esfera  Esfera anterior Esfera seguinte Ultima esfera para predefinicio

a0

&0

70

60

50

40

30

Barra de interrupgdo O separador de esfera Amostra atual

Cligue duas vezes em uma barra para navegar para a analise dessa amostra
selecionada.

Poderd clicar nos botbes de seta para selecionar uma barra de esfera e
apresentar a esfera selecionada no Quadrante 2.

Como alternativa, podera selecionar também a esfera no Navegador de
esferas na parte de cima.
e Eixo X: Amostras ordenadas por ordem de reatividade (da mais fraca
para a mais forte).
e Eixo Y: Valor normalizado, (% positiva).
e Pontos de dados: As barras representam o valor normalizado de uma
amostra para a esfera atual.
e As cores das barras: Todas as barras sao verdes, exceto a da amostra
atual, que é vermelha.
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e Uma barra branca indica amostras com um controle positivo (PC)
baixo.

e Linha de valor de interrupcao: A linha de valor de interrupcao
encontra-se no valor de interrupcao da esfera atual {(valores acima
desta linha sao considerados positivos).

e Alinha de valor de interrupcao neste histograma pode ser modificada.
Para ajustar os valores de interrupcao de amostra, proceda da seguinte
forma:

1. Cligue e mantenha pressionada a barra de interrupcao horizontal e
arraste-a para cima ou para baixo, para uma nova definicao de
interrupcado. O valor de interrupcdo é apresentado junto ao cursor e
muda a medida que arrasta a barra para cima ou para baixo.

Ajustar a barra de interrupg¢ao

2. Para repor os valores predefinidos de interrupcao, cligue no botao

Reset (Repor) e escolha uma opcao predefinida.

e Ao clicar duas vezes em uma barra de amostra, o médulo de analise
apresenta os resultados para a amostra selecionada.

e Passe com o cursor sobre qualquer amostra e a barra fica amarela e os
detalhes de amostra sdo apresentados.

Sample ID Name : GOZ224
‘Well Position : B7
MNormal Value : 71

Raw Data [Trimmed Mean): 1775
Sample Cutoff: 15
OL| Cutoff : 13

Detalhe de amostra

e Se guiser excluir uma esfera da analise, assinale a caixa Exclude
(Excluir). Quando assinalada, a esfera atual é excluida da andlise da
amostra atual. Os resultados de analise séo atualizados para refletir a

= =03 e
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alteracdo e é adicionada uma anotacéo ao campo System Comment
{Comentario do sistema): Exclude Bead #{ bead id] (Excluir esfera n.2
[ 1D de esferal).

B Bl
| > | s | ExciudelE Reset
N\

User Comment:

System Comment: |Exclude Bead#020 #054.Possible Homozygous. Adjust Bead&046;71(40) #077:27(10).

Reeann ITNTAREAIT | |

Esfera excluida nos comentarios do sistema

e S5Se o HLA Fusion nao conseguir determinar quaisquer resultados que
correspondam exatamente ao padrao de reacao introduzido, ele faz a
analise da reacdo pressupondo que existe uma reacao falsa na
amostra. Se ainda ndo for possivel encontrar uma solucdo, o sistema
continua a procurar nas reacoes falsas adicionais até atingir o nimero
de reacdes falsas permitidas ou encontrar uma solucao.

A definicdo de reacdo falsa deve ser entre a definicdo minima

de 1 e a definicdo maxima de 4.

Nota: Independentemente do maéximo de reacdes falsas aqui definido, a
andlise de amostras para na primeira reacao falsa encontrada.

6.5.3.2. Separador Raw (Dados Brutos)

Apresenta os dados para a amostra atual como tabela de valores. Na janela
de analise LABType no Quadrante 2, cligue no separador Raw (Brutos) para

apresentar a Tabela de dados brutos.
Defina o limiar de reagdo de esfera controlada

(especifico da amostra se efetuado aaui)

‘Bead Raw | [
Threshold [3 o
Bead

Pos PC NC oLl Sample
Raw | Normal| " | paw | NC | Raw | Cutoff| Cutofr

M3 1857.21 | 035 |12.48
M3 1857.21 |035 |12.48
M3 1857.21 |035 |12.48
M3 1857.21 | 035 |12.48
M3 1857.21 |035 |12.48
M3 1857.21 |035 |12.48
M3 1857.21 |035 |12.48
032 1414553 | 035 |12.48
M3 1857.21 |035 |12.48
M3 1857.21 |035 |12.48
M3 1857.21 |036 |12.48
M3 1857.21 | 035 |12.48
032 1414553 |035 |12.48

.
- Count|—
Reacao

negativa

Reagao " 1
I -n&s 2690.72
positiva o1z 11 leg
013 |8 [1857.21
1
1
8

142
157
127
130
143
138
144
123
145
107
139
102
122

11.96
9.85
1.4
8.24

g

045 10.64
047 10.3
= 10845
Sem reagao —
; = 63652
(se a esfera for excluida) =

021 |1 9.89

B8 |B5 K23 8BS &
B8 |B5 K23 8BS &

022 |1 1.74
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As colunas na tabela de Dados brutos apresenta os seguintes tipos de dados:
e Rxn (Reacao): {1=negativa, 8=positiva, 0=sem reacao)
e Raw (Brutos): dados brutos para a média aparada fluorescente
e Normal: valor normalizado
e PosCtl: iD de esfera de controle positivo
e OLI Cutoff: interrupcao de limiar positiva OLI predefinida
e Sample Cutoff {Iinterrupcao de amostra): interrupcao de limiar positiva
predefinida da amostra
e Count (Contagem): contagem de esferas

As esferas que tenham reacdes que recaiam no intervalo do limiar de esferas
controladas sao realcadas em amarelo.

o Estas esferas controladas também sao indicados na caixa de W'
texto Close Bead (Esfera controlada) no Quadrante 4. : L

O Limiar de esfera controlada pode ser definido para todas as sessdes
LABType recentemente importadas utilizando o menu Utilities > Molecular
Product Configuration (Acessérios > Configuracdo de produto molecular).

isto define o intervalo de esferas controladas com base nos valores
normalizados, +/- a partir da interrupcao atual para a esfera para que uma
esfera possa ser considerada uma esfera controlada e ser realcada em
amarelo na tabela de dados brutos. O valor predefinido é 3. Para alterar o
valor de limiar, introduza um novo valor na caixa Threshold (Limiar) e tecle

Enter E

A tabela de dados brutos é atualizada instantaneamente e as filas com uma
reacao de esferas controladas sao realcadas em amarelo.

e (Cligue no botao Maximizar para expandir a Tabela de dados brutos.
Cligue no botao novamente para minimizar a Tabela de dados brutos.

e C(lique em qualquer cabecalho de coluna para ordenar a Tabela de
dados brutos por essa coluna. Cligue duas vezes em um D de esfera
para selecionar essa esfera no separador Bead (Esfera).

e Os valores de contagem e iDs de esfera correspondentes em vermelho
sao agueles que tém uma contagem de esferas /nferior ao limiar de
controle positivo baixo. O limiar minimo de contagem de esferas pode
ser definido através do menu Utilities > Molecular Product
Configuration (Acessérios > Configuracao de produto molecular) ou
clicando em [ Edit] (Editar) na parte de configuracao do LABType da
pagina inicial do LABType. O limiar predefinido ¢ 100.
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:T]ead Rxn| Raw Hormal f:ltjls ::w HC :acw gt:of’f 2:;“02:_8 Count
o 1 10.22 0 013 2999.09 |035 [10.87 |23 23 103
003 8 1328.81 |44 013 2999.09 |035 |[10.87 |15 15 Ll
004 8 2205.25 |¥3 013 2999.09 |035 |10.87 |23 23 97
005 1 21456 |7 013 2999.09 |035 |10.87 |20 20 69
006 & 3675.94 |123 013 2999.09 (035 [10.87 |30 30 99
o7 8 2173.95 |72 013 2999.09 |035 |[10.87 |25 25 134
00s 1 14.38 0 032 2502.84 |035 |10.87 |60 60 141
009 1 23559 |8 013 2999.09 |035 |10.87 |20 20 101
Mo 1 .78 3 032 2502.84 (035 [10.87 |40 40 50
011 8 2603.98 |87 013 2999.09 |035 |[10.87 |20 20 9%
013 8 2999.09 |100 013 2999.09 |035 |10.87 |100 100 124
014 1 64.0& 2 032 2502.84 (035 |10.87 |13 13 105

Contagens de esferas inferior ao limiar de controle positivo baixo

6.5.3.3. Separador Bead Info (Info de esferas)

Quando clicar no separador Bead
Info (info de esferas), apresenta as
especialidades de alelos da esfera
selecionada mais recentemente no
histograma de CQ ou no gréfico de
perfil de esferas,
reconhecimento da sonda.

6.5.4. Quadrante 3 (Perfil de reacao)

bem como o

6.5.4.1. Perfil de reacao

Rev. 01 —Jul/2013

Bead | Raw

Bead ID # : 002

Recg Site : 6-----—(-/A)13

Senarador Bead Info (Info de esferas)

D@B1*020101, DGOB1*020102, DOB1*0202, DOB1*0203, DOB1*0204, DOB1*030101,
D@B1*030102, DEB1*030103, DAB1*030201, DAEM*030202, DAB1*030203, DAB1*030204,
D@B1*030302, DOB1*030303, DEB1°0304, DRB1*030501, DAB1*030502, DOE1030503,
DGEB1*030504, DOB1*0306, DGB1*0307, DGB1*0308, DAB1*0309, DAB1*0310, DOB1*0311,
DGEB1*0312, DEB1*0313, DAB1*0314, DAB1*0315, DEB1*0316, DQBE1*0317, DOB1*0318,
DQB1*0319, DAB1*050101, DOB1*050102, DEB1*050201, DAB1*050202, DGEA *050301,
D@B1*050302, DOB1*0504, DOB1*0505, DGB1*060301, DGB1*060302, DQB1*060401,
D@B1*060402, DQB1"060403, DQB1*060501, DQB1*060502, DAB1"0606, DAB1"0807,
D@B1*060801, DOB1*0606802, DOB1*0603, DAB1*061101, DGB1*061102, DOB1*0612,
DQB1*0617, DAB1*0615, DAB1*0621, DAB1*0625, DAB1*0626N, DOB1*0627, DOB1*0623,
DB *0830

Quadrante3 apresenta o perfil de reacdo para a amostra atual em relacdo a
todas as esferas na anélise.
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Altere o valor da escala Clique para visualizar a diferenca entre forga de
normalizada (eixo Y) sinal e o valor de interrupg¢do para cada esfera.

100

\

EO00 g

&0a

200

Bead ID': 027 Bead Count: 143
MNormz| Value : 3 Raw Data (Tnmmed Mean) : 9.87
Sample Cutoff : 45 OLI Cutoff : 45
30 Pasitive Control : 032 | 1840.72 ) Rxn : 1
[ o]

Bao

L 2

hao 20

——————

e

Esferas por ordem numérica

e Eixo X: Esferas indicadas por ordem numérica da esquerda para a
direita

e Eixo Y: Valor normalizado (% positiva)

e Pontos de dados: As barras representam o valor normalizado para
todas as esferas na amostra atual.

e Cores das barras: Reacao positiva = vermelho; reacao negativa = azul,
esfera atual = verde.

e Falso positivo ou Falso negativo:

e Esfera excluida: Cinza

Quando uma barra é selecionada neste histograma, o histograma de perfil da
esfera (no Quadrante 2) e o histograma do painel de CQ (no Quadrante 1)
atualizam para apresentar a esfera selecionada.

Este histograma pode ser expandido ao clicar no botdao Maximizar ]
canto superior esquerdo. O histograma maximiza a largura da sua tela,
permitindo mais espaco para visualizar as barras no gréfico.

Cligue novamente no botdo para o histograma voltar ao seu tamanho original
dentro do quadrante.

Os losangos# dentro do histograma indicam a posicao de interrupgao atual
de cada esfera.

= BIOMETAIX _ ]

Botdo
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Os ajustes de interrupcdo ao nivel da esfera podem ser efetuados neste
guadrante arrastando e soltando as setas dentro das barras. Para ajustar
valores de interrupcao de esferas, siga estas instrucdes:

e C(ligue e mantenha pressionado o losango de interrupcao de esferas e
arraste-o para cima ou para baixo para uma nova definicao de
interrupcado. O valor de interrupcao é apresentado junto ao cursor e
muda a medida que arrasta a barra para cima ou para baixo.

Clique, arraste e
solte estes
losangos -para
cima ou para
baixo- para
ajustar uma
defini¢do de
interrupgao de
esferas.

Ajustar defini¢des de interrupg¢do de esferas

100
30
80
70
60
50| @

4 -» 2410 030 Bead Count : 66
2 | Raw Data (Trmmed Mean) : 13.62
toff - 40 OLI Cutoff - 40

20
10

Quando tiver sido feito um ajuste de interrupc¢ao, o losango muda para uma
seta delta que aponta na direcao em que a interrupcao foi movida. A ponta da
seta aponta para o local do novo valor de interrupcao de esferas ao longo do

eixo x.

Mudanga de

. )
sinal de

interrupgao

Seta delta de interrupgdo de esferas
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Passe com o ponteiro do mouse sobre qualquer barra e os detalhes dessa

esfera serao apresentados para a
amostra.

E possivel adicionar comentéarios a
amostra escrevendo no campo
Comment {Comentario) na parte de
baixo. Clicar duas vezes nesta caixa

de texto abre uma janela muito maior

para introduzir os seus comentarios.

—ioix

Introduza os seus comentarios nesta area.

Adjust Bead#030:52(40) Ambiguous. =]

A barra magenta e o |Jgelilde (ou a barra sem cor da direita) representam os
valores de dados brutos para as esferas de controle positivo e negativo de um

ensaio LABType:

r P800
7400 Magenta
Positi
2000 Controle
Valor 1600
Dados
Brutos | |27 amostra.
500 Branco
400 Controle
t Negativo
[y Byl
Esferas —b e

Eixo X: Esferas por ordem numérica.

Eixo Y: Valor de dados brutos (média aparada).
Pontos de dados: As barras representam o valor
de dados brutos de uma esfera vs. a reacdo da

Cores/disposicao das barras:
e Controle positivo = magenta
¢ (Controle negativo = branco

Para expandir o histograma, clique duas vezes na érea entre os Quadrantes 1
e 3. Para redimensionar o histograma para o seu tamanho original, clique
duas vezes entre o Quadrante 1 e 3 novamente. Ou clique no botdo

Maximizar/Minimizar O

Para visualizar os
dados Delta
(a diferenca entre o
sinal gerado e o ponto de

interrupcao para cada esfera) cligue
no botdo View Delta (Ver delta).

Quadrante 3: Vista Delta
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Para voltar a vista normalizada, cligue no mesmo botdo que agora tem a

inscricao View Normal {(Ver normal).

Prefere tornar View Delta (Ver delta) a visualizacao predefinida para
apresentacao automatica sempre que seja chamada uma amostra na janela
de analise LABType?

e Salve 0 esquema enguanto este quadrante estiver Reanalyze
no modo View Delta (Ver delta) clicando no botao i

Assign> >

Save Layout = (Salvar esquema).

Depois de sair do Fusion e iniciar sessao novamente, as suas sessbes
LABType irao apresentar o Quadrante 3 em modo View Delta (Ver delta).

6.5.5. Quadrante 4 {Resultados de teste}

O Quadrante 4 apresenta os resultados de tipagem para a amostra atual. No
geral, os resultados de tipagem incluem resultados possiveis e atribuicdes de
usuario para pares de alelos, resultados codificados, resultados de
equivaléncia soroldgica e outras atribuicbes.

O lado esquerdo mostra varias atribuic6es do separador de pares sugeridas
pelo software. Deverd efetuar todas as atribuictes finais trazendo um par
sugerido para a drea de atribuicdo final ou introduzindo um par de alelos.

Existem cinco separadores aqui:

e O separador Pairs (Pares) apresenta os resultados de possiveis pares
de alelos que correspondem ao padrao de reacao da amostra.

e O separador Force (Forcar) apresenta uma lista de resultados de
possiveis pares de alelos alternativos para cada esfera se for permitida
uma reacao falsa adicional.

e (Com o separador Type/Subtype (Tipo/subtipo}, quando um alelo de
uma lista for selecionado, os alelos correspondentes estdo realcados
noutra lista para mostrar possiveis correspondéncias.

e O separador Match (Correspondéncia) apresenta o formato codificado
dos pares de alelos reais da amostra.

e O separador Sero (Sorologia) apresenta todos os dados equivalentes a
sorologia sugeridos para a amostra com base nos pares de alelos
possiveis.

O lado direito mostra possiveis atribuicbes de cédigo de alelos para a
amostra, bem como reacdes de esfera controladas.
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Pairs | Force | Type/SubType | Mateh | Sera |

Close Bead Rxn
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ol

A*0l1:
R*01:
R*01:
A*01:
A*01:
R*01:
B*01:
A*0l1:
R*01:
R*01:
A*01:

02N B*11:
02N B*11:
020 B*11:
02N A*11:
02N B*11:
02N B*11:
020 BA*11:
02N B*11:
02N B*11:
020 B*11:
02N A*11:

[

Ll

Possible Allele Code

A*01:-01:0
A*01:01:0
A*01:01:0

Assigned Allele Pairs

1:01 A*11-01:-04
1:01 A*11:01:12
1:01 A*1l:-g4

Al R11

Assigned Sero - Assigned Code

A*11:-REDJ RA*36:04

B*01:HEX1 RA*11:X¥2
L4*03:18 A*11:AFTF

A*11:REFJ B*36:04
AEPJ:=:38/39

AFTF:=:17/40
XX1:=:01:01/01:01N/01:04H/01:09,/01:11N/01:15
XX2:=:11:lell:02;’11:03!11:05;’11:UT!ll:UQ!EILI
4 »

2*01:01:0

1:01 R*11:84 (W

Other Assignment I

6.5.5.1.

Quadrante 4 - Resultados de teste

Separador Pairs (Pares)

O separador Pairs (Pares) apresenta os resultados de possiveis pares de
alelos que correspondem ao padrao de reacao da amostra.

Os pares sao sugeridos pelo HLA Fusion.

Pairs

Displays allele pairs.

Pais | Force | Type/SubType | Match | Sero |

Close Bead Rxn

ol

Force

Allows one force
positive or negative.

Type/Sub
Type

Displays two sets of
alleles. When one of
the firstis selected,
matches from the
second are
highlighted.

A*03:01:01:01 A*30:31
A*03:01:01:01 A*30:35
A*03:01:01:01 R*30:36
A*03:01:01:01 A*30:37
A*03:01:01:01 A*30:38
A*03:01:01:01 A*30:40

3|

Possible Allele Code

&l

¥K1:=:03:01/03:01N/03:03N/03:0%]
HK2:=130:01/30:15/30:16/30:19/ =
4

Assigned Allele Pairs [y | x| Assigned Sero EE Assigned Code

»

[v[x]

Match

Groups and
condenses pairs
with the same
reaction pattern.

A*03:01:01:01 A*30:15
A*03:01:01:01 A*30:24

A3 R3O0

A*03:¥X1 A*30:XXZ

]

Sero

Displays all
suggested serology
equivalent data for
the sample.

Other Assi |

[ More Test EI Reanalyze ” Analyze Combined |

[v]

[ Patient Assign

+Rpt Close‘

| Assign>> | Saves> | Confirmz> |

e A lista identifica os pares e agrupa-os por pares de correspondéncia
total (sem reacoes falsas) ou pelo nimero de reacdes falsas.
e Os resultados com reacdes falsas sao listados com a identificacao da

esfera/poco responsdavel pela falsa reacao.
e Osresultados apresentam um par de alelos por linha.
e Os resultados homozigéticos possiveis com cédigo
System Comment

sdo anotados
(Comentério do

no
sistema).

campo

Assigned Allele Pairs

A*Z0le A*e301
A*FZ91E A*e201
A*FZQ1T A*eS201

A*Z017 A*e30l

Os pares de alelos s@o agrupados por grupos de frequéncia demogréafica:
e Gl (é frequente em ambos os alelos)
e G2 (é frequente em um de dois alelos)
e G3 (ndo é frequente em nenhum alelo)

m SIOMETRIX
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Cada grupo de pares de alelos é identificado por "(G#)" no final de cada par
de alelos para indicar frequéncia demogréfica.

Se os resultados de correspondéncia mais proxima incluirem uma reacao
falsa, a esfera de reacao falsa também é indicada.

No Solution (Sem solucdo) é a indicacao listada se nao existirem resultados
gue correspondam as reacdes da amostra dentro de um nUmero de falsas
reacdes permitidas. Quando isto ocorre, aumente o ndmero de reacdes falsas
e volte a analisar.

6.5.5.2. Atribuir um Par de Alelos da Lista Sugerida

Clique duas vezes em um par de alelos no separador Pairs (Pares) para
atribui-lo a drea de atribuicdo final de pares de alelos.

Como alternativa, cligue para realcar um par de alelos na lista do separador
Pairs (Pares) e cligue no botdo seta para baixo V (atribuir) junto ao titulo
Assigned Allele Pairs (Pares de alelos atribuidos) para adiciond-lo a drea de
atribuicdo final. Podem ser atribuidos muitiplos pares de alelos.

Para remover uma atribuicao, cligue e realce a atribuicdo na lista Assigned
Allele Pairs (Pares de alelos atribuidos) e cligue no botdo X (remover).

Atribuir e remover pares de alelos

Pairs | Force | Type/SubType | Match | Sero |

A*¥01:01:01:01 A*11:01:01 ﬂ
A*01:01:01:01 A*11:01:02

A*01:01:01:01 A*11:01:03
A*11:01:04

Clique duas A*01:01:01:01
vezes em Selecione e
um par Para clique no
move’-los botdo X para
para a drea remover um

de atribuicao

nar atribuida.

...ou clique no
botdo de
atribuicdo aqui.

-]
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6.5.5.3. Atribuir Manualmente um Par de Alelos

As atribuicbes manuais devem ser introduzidas no Campo de introducao
manual, em formato de nomenclatura de alelos padrao. Separe os alelos com
um espaco.

1. Introduza uma atribuicdo no campo de texto

Aszsigned Allele Pairs | | x

abaixo da area Assigned Allele Pairs (Pares Area de

de alelos atribuidos). atribuicdo

manual
Enter,

2. Pressione a tecla Enter E para apresentar

o alelo introduzido na lista Assigned Allele 2401:01:01:01 2+11:01:| v |

Pairs (Pares de alelos atribuidos) acima.

Também poderd efetuar uma atribuicdo no campo de introducdao manual
selecionando um par de alelos sugerido e clicando no botao Atribuir (V) para
mover o par para o campo de entrada manual, pressionando em seguida a

tecla Enter ==,

Nota: Se realcar mais do que um par de alelos na Lista de pares, apenas o
primeiro realcado é atribuido ao campo de entrada manual.

6.5.5.4. Separador Force (Forcar)

O separador Force (Forcar) apresenta uma lista de resultados de possiveis
pares de alelos alternativos para cada esfera se for permitida uma reacao
falsa adicional. Por outras palavras, quando existe um resultado de
correspondéncia total, o sistema avalia a amostra com uma reacao falsa
Unica.

e Esta lista aplica-se apenas a uma (1) reacao falsa forcada.

e Todos os resultados estdao agrupados por ordem das esferas e
reacbes—a predefinicdo é indicar as esferas por ordem ascendente,
com as reacgdes falsas negativas indicadas em primeiro.

o Utilize esta ferramenta para atribuicbes de alelos homozigéticos ou
raros.

e Asreacodes falsas sao mostradas em barras claro no histograma no
Quadrante 3 para facilitar localizar e ver dados de esferas.

m SIOMETRIX
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Clique em um sinal positivo (+) ~ 'Pais  Force | Type/SubType | Match | Sero |
para apresentar as atribuicdes
de pares de alelos sugeridas

associadas com o tipo de esfera 2 FRIFM - ENE 021 (50 items)
e rearin. I )

—| FR/FM : FN# 024 (&1 items)
Allelet ‘ Allele2

Clique para ordenar
por falso positivo ou
falso negativo

. . | Locus |
Clique em um sinal
e TR
negativo (-) para reverter ATD101:07 A4 A
~ A=D1 A*11:14 A
a anresentacan. ) A .
AD1:60 A*1:14 A Clique aqui para abrir
A*D1:84 A*11:14 A todos os resultados
ali te bot3 A*D1:01:02 A*1:14 A de pares de alelos
G RATA DOTED PRt AD1:48 AH114 A para todas as
copiar dados para a area de P R

P o ecfarac.
transferéncia que poderio

ser colados em uma planilha
do Excel.

o 5 |

Expand All

Os resultados sao agrupados por tipo de esfera e reacao, Falso Negativo (FN)
ou Falso Positivo (FP).
E possivel alterar a ordem clicando no botdo Allele 1 (Alelo 1), Allele 2 (Alelo 2)
ou FP/FN até os resultados serem apresentados pela sua ordem de
preferéncia.
e Cligue em qualquer sinal positivo (+) para apresentar as atribuicdes de
pares de alelos sugeridas associadas com o tipo de esfera e reacao.

Cligue no botao Expand All (Expandir todos) para abrir todos os resultados de
pares de alelos para todas as esferas em simultaneo.

Clique no botao Collapse All (Fechar todos) para fechar todos os resultados de
todas as esferas em simultaneo.
e Cligue em Copy Data (Copiar dados) para enviar uma cépia destes
dados para a drea de transferéncia do sistema para que possa ser
colada em uma planilha do Excel.

6.5.5.5. Separador Type/Subtype (Tipo/Subtipo)

"Pairs | Foroe  Type/SubType | Match | Sero | Quando um alelo do lado
Alele 1 7 =[Taee2 - esquerdo da lista é
A01:56N A1 s
AD15N 102 selecionado, ofs} alelo(s)
AD1:58 A=11:03 4 =
e e correspondente(s) . e(sao)
AD1:60 ATI1:07 realcado(s) no lado direito para
ATD1:61 AF1:09 , .
AD1E2 A2 Oalelo1 mostrar possiveis
ATD1:63 A3 corresponde dA .

ADTed FETRT: correspondéncias nos
A1 65 A7 ao resultado resultados
i | AT121N doalelo 2 )
I A1l = selecionado
1.4 .
I“ ILI_ HFRETEN

Separador Type/Subtype (Tipo/Subtipo)
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Nota: A colocacao lado a lado das duas listas nao se destina a sugerir
nenhum emparelhamento de alelos.

6.5.5.6. Separador Match (Correspondéncia)

O separador Match (Correspondéncia) apresenta o formato codificado dos
pares de alelos reais da amostra. Um par de reacdes correspondentes é um
par de alelos {ou grupo de alelos) com um padrao de reacao que apresenta
uma correspondéncia total ao padrao de reacao da amostra atual.

"Pairs | Force | Type/SubType  Match | Sero |

e FEste resultado difere dos resuitados

Allele 1 Allele 2 o

R*11:%H1 A*01:23 de Possible Allele Code (Cédigo de alelo
L*11:X¥1 L*01:¥¥2 , . L.
A*11:¥¥1 R*01:XX2 possivel}. O Possible Allele Code (Cédigo de
T TN E alelo possivel) condensa os resultados em
BF11:FGHW A*01:3081 um Unico cédigo sempre que possivel.
L*11:FGEW L*01:¥¥1

A*11: FGH., A*01:¥H1 s e A0 passar o cursor sobre um formato
L*11:00 M [FGKW:=:01/05/13/16,XX 1:=:46/63 . )

3*11:08 [E*01:7n1 u de alelo codificado, é apresentada a
A*11:04 [n#01::x1 hd

definicdo do cddigo respectivo.

Separador Match (Correspondéncia)

6.5.5.7. Separador Sero (Sorologia)

O separador Sero (sorologia) apresenta todos os dados equivalentes a
sorologia sugeridos para a amostra com base nos pares de alelos possiveis.

Nota: Certifigue-se de que importou o arquivo atual de equivalentes a
sorologia através do menu Utilities (Acessoérios). Caso tenha
selecionado a caixa de verificacao Computer Assigned Serology
(Sorologia assistida por computador) para a configuracao do produto
LABType, ajustar os valores de interrupcao resulta automaticamente
nas atribuicdes de sorologia.

56 é possivel efetuar uma atribuicao de sorologia de cada vez por l6cus para a
amostra. Assim, uma atribuicdo de sorologia atual é substituida se atribuir
outra diferente.
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Pairs I Force | TypefSubTypeI Match ~Sero I
A- A1l |
Equivalente B B2

sorolégico | |* 2
BA- RA"Blank™

-

2*01:01:14 A#11:01:04
Pares de alelos | |2*01:01:14 a*11:01:05
X B*01:01:14 A*11:01:06
associados a0 |n+g1:01:14 A*11:01:07
equiva|ente A*01:01:14 RA*11:01:09
16gi B*01:01:14 A*11:01:10
SOrologICo | |n«g1:01:14 2*11:01:11

b |
r

&

»

-l »

Ll b

aree
N

L

Botao para
atribuir

Assigned Allele Pairs | | x | Assigned Sero v | x

2+01:01:05 A*11:21N 2z 211

2*01:01:05 2*11:235 Atribuigﬁo

2+01:01:05 A*11:18 P
sorolégica

L]

Other Assignment I

Separador de equivalentes sorolégicos sugeridos

1. No Quadrante 4, cligue no separador Sero (Sorologia) para apresentar
0s eguivalentes sorolégicos para a amostra atual no painel superior do
separador, acima dos seus pares de alelos associados.

2. Clique duas vezes em um equivalente e cligue no botdo V (atribuir)
para copia-lo para o campo Assigned Sero (Sorologia atribuida).

3. Clique no botdo X (remover) para eliminar uma atribuicdo soroldgica ou
para selecionar e atribuir uma equivaléncia diferente para substitui-ia.

Nota: Para definir resultados de sorologia atribuidos automaticamente,
selecione Computer Assigned Serology (Sorologia atribuida por
computador) na pagina de configuracdo do produto LABType.

6.5.5.8. Excluir Sondas Exon 3 para um Ldcus
T " Se estiver analisando amostras de um kit
” DPA/DPB ou DQA/DQB contendo sondas Exon 3,
algumas das amostras podem resultar em
reacoes falsas ou em sem solucao. Isto se deve
as informacbes de sequéncia limitada

Surge a caixa de verificacio | OiSPoniveis para sondas Exon 3. if’ara tais
DQB1devidoasemsolugdo | amostras, € possivel escolher analisar sem

e sondas Exon 3.
(o1 6] (&0 I
)

Cetes Avsmgwimt E

= el ) ) T P S |
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Conforme o exemplo, se houver uma reacao falsa ou nenhuma solucao para
amostras com estes loci, é apresentada uma caixa de verificacao para
permitir excluir o Exon 3. A caixa de verificacao apenas surge com reacodes
falsas.

Se excluir sondas Exon 3 para um I6cus, tem os seguintes resultados:

Nota

E incluido um comentério no campo System Comment (Comentérios do
sistema) (Excluir sondas <loci> Exon 3).

Todas as sondas Exon 3 sdo apresentadas como barras cinzas no perfil
de reacao (Quadrante 3).

A caixa de verificacdo <loci> é apresentada com uma marca de
verificacao.

Se o falso ou sem solucao for corrigido através dos ajustes de
interrupcio sem ter de excluir as sondas Exon 3, a caixa de verificacdo
desaparece. Todas as exclusdes manuais Exon 3 e/ou ajustes globais
serdo mantidas como estdo, quer as sondas Exon 3 estejam incluidas
ou excluidas.

6.5.5.9. Atribuicdo de Codigos de Alelos

A atribuicdo de cédigos de alelos é efetuada no painel mais a direita do
Quadrante 4.

O campo Possible Allele Code (Cédigo de alelo possivel) apresenta os
resultados codificados possiveis para todos os resultados que
correspondam totalmente a amostra.

O tipo de cédigo utilizado depende da selecdo feita no momento da
configuracdo do Fusion para analise do LABType ou para esta amostra
- c6digo NMDP (predefinido), cédigo local (definido pelo usuério) ou
sem cddigo.

O resultado codificado possivel é listado na secao superior do campo.
A definicao do codigo é listada por baixo.

Se nédo existirem cddigos para alelos sugeridos, entdo a sugestdo é
listada com XX, o gue significa que o cédigo é indefinido.

Para multiplas sugestdes XX, cada sugestao distingue-se dos outros
enumerando como XX1, XX2 e assim por diante.

Possible Allele Code

*02:127 R*11:XEx1
HX1:=:11:01/11:02/11:03/11:07/11:12/10:21N/12:22/10:29/11:30/1

Cédgo de alelo
indefinido

Cédigo de alelo indefinido

m SIOMETRIX
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Os cédigos de alelos apresentados no campo Possible Allele Code
(Cédigo de alelo possivel) sdo condensados pelo sistema com base nas
sugestbes da lista de pares de alelos possiveis apresentadas no
separador Pairs (Pares).

O cédigo de alelo baseia-se no cédigo NMDP atual ou no cédigo local
instalado no sistema. Como predefinicdo, o sistema atribui cédigos
NMDP aos alelos. Opcionalmente, pode alterar estes cédigos para No
Code (5em cédigo), Local Code (Cddigo local) ou Cross Code (Cédigo
transversal).

No Solution (Sem solucdo) é a indicacdo listada se ndo existirem
resultados gue correspondam as reacdes da amostra dentro de um
numero de falsas reacdes permitidas. Se a
amostra nao apresentar solucao, aumente
o numero de reagOes falsas no quadrante
superior direito para um resultado
sugerido.

Pais | Force | Type/SubType | Match | Sero |

Ho Solution

6.5.5.10. Atribuicdo de Codigos de Alelos

Possible Allele Code

4]

R*01:XX1 A*11:XX2 - e Clique duas vezes no codigo de
A*03:18 A*11:RAFTF
A*1]1:REPJ RA*36:04
REPJ:=:38/39
AFTF:=:17/40
K¥1:=201:01/01:01NK01:04N/01:09/01:11N/01:15]
K¥2:=:11:01/11:02/1%:03/11:05/11:07/11:09/11

alelo possivel ou selecione o cédigo
sugerido e cligue no botao V (atribuir).

e Clique no botdo X (remover} para
remover uma atribuicdo de cédigo de
alelo.

d

6.5.5.11. Atribuicdo Manual de Codigos de Alelos

1.

Introduza uma atribuicao no campo de texto imediatamente abaixo de
Assigned Allele Code (Cédigo de alelo atribuido). Certifique-se de
inserir a atribuicdo com o formato de cédigo de alelo correto:

O formato da nova nomenclatura: X*## #H#(HHHH#) XR#H HH(HAEHH),
em que X=tipo de l6cus e #= nUmero de c6digo).

O formato da nomenclatura anterior: X*#### X*####, em que
X=tipo de l6cus e #= nUmero de cdédigo).

Caso contrario, o Fusion nao o aceita e pede que efetue correcdes.

m SIOMETRIX
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Nota: Se clicar no botao Translate (Traduzir) para apresentar alelos no
formato da nova nomenclatura, nao poderd introduzir manualmente
um cédigo de alelo, exceto se reanalisar a amostra e os alelos voltarem
a ser apresentados no formato da nomenclatura anterior.

Pressione a tecla Enter == para mover o cédigo de alelo que introduziu no
campo Assigned Allele Code (Cédigo de alelo atribuido).

Nota: Se tiver um resultado homozigético, o cédigo atribuido pode ser
editado no campo Manual Allele Code (Cddigo de alelo manual) para
mostrar uma vez os resultados com cédigo homozigético.

6.5.5.12. Codigos de Alelos Desconhecidos

Os cédigos de alelos desconhecidos sao assinalados com XX, seguido de um
nimero sequencial. Os nUumeros sao reiniciados em 1 para cada amostra e
l6cus. Se vir cddigos desconhecidos, certifique-se antes que importou o
arquivo de NMDP mais recente. Se tiver o arquivo de cédigo mais recente e
continuar a ver cédigos XX, poderd armazenar estes desconhecidos para
submissao posterior ao NMDP em um arquivo “.txt” com o nome
nmdp_code_report.txt,(armazenado por padrao em CAOLI
Fusion\data\NMDPExport) mas a localizacao pode ser alterada modificando o
caminho em Utilities>URLs & Paths [ Acessérios > URLs e caminhos)). As
informacdes do cédigo sdo incluidas neste arquivo de texto a medida que sao
adicionadas; as adicdes mais recentes encontram-se no final.

1. No campo Possible Allele Code (Cédigo de alelo possivel),
cligue no cédigo XX para apresentar os botdes do Relatério

de cédigo NMDP (& direita do campo System Comment 3/ [ +Rpt[{ Close |

Rev. 01 —Jul/2013

L] Kore T
O patient

[ Comentario do sistemal). Date | ufa]DirectrequestNMDPi_

Botdes de relatério de cédigo NMDP:

Cligue no botao Atribuir (V) e escolha uma das seguintes opcdes:
e Para enviar a informacdo de cdédigo desconhecida diretamente para
NMDP, clique no botdo +RPT [:®], Se estiver ligado & Internet, o Fusion
ird abrir a pagina de Internet Bioinformatics. NMDP. Oryg.
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/= DNA Type Lookup Tool - Windows Internet Explorer - | [m) 5'
N — —

\er ‘\L_fj - |g, http:waw.marrow—donor.org)’cgi—bim’DNm’dnatyp‘Dl?nomverswon=\ﬁj |2| |i‘ ILive Search |P "
File Edit View Favorites Tools  Help @Convert + [P select

3 - B - = - bPage v (CiTools v 7

HOME | CONTACT US | SITE M,

T} & g DA Type Lookup Tool

BIOINFORMATICS.NMDP.ORG
HLA RESOURCES | SEARCH STRATEGES | PUBLICATIONS | EDUCATION | POLICES

Home > HLA Resources » Aliele Codes » DNA Type Lookup Tool

HI A Resources
HLA Resources DNA Type Lookup Tool
HaploStats
Update to NMDP allele|
code nomenclature Allele Code Update to Version 3 WHO Nomenclature
Haplotype
Frequencies Instructions {PDF)
Biannual Rare Allele
Lists Locus
Allele Codes & A [al: [als

AT © DRE1 € DRBI € DRB4 € DRBS =
_ - - - - _ | _»lJ

’—,—,_,F’_’_r Inkernet ST

e Para adicionar as informacbes de
cédigo desconhecido a um arguivo de ——
texto (como padrao, salvo em
C:AoL Fusion\data\NMDPExport)
cligue com o botao direito do mouse
no botao +Rpt e selecione Save in text
file (Salvar em arguivo de texto).

+Rpt | saveintextfie [ |
’ﬂ—ﬂ Save in Excel File

= e Apés o cbdigo desconhecido ser
NIMDP code saved in cH10LI armazenado, o Fusion apresenta uma

Fusion\data\export\NMDPExportinmdp_code_report. txt

mensagem de confirmacao de que o arquivo de
[ || texto foisalvo.

e Para adicionar as informacdes de cédigo desconhecido a um arquivo
Excel (como padrao, salvo em C:\OL! Fusion\data\exportiNMDPExport),
cliqgue com o botdo direito do mouse +Rpt e selecione Save in Excel File
(Salvar em arquivo Excel).

2l Depois do arquivo de planilha ter sido
NP coe saved .U salvo, o Fusion apresenta uma mensagem

de confirmacao.
[ ]

Quando terminar, clique no botdo Close
(Fechar) (a direita do botdo +Rpt) para remover os botdes do visor.

Nota: O botao +Rpt retém a Gltima selecdao que efetuou (direta, texto ou
Excel) para que possa ser utilizada como atalho. A menos que pretenda
alterar a sua selecdo, a préxima vez que reportar o cédigo XX basta
clicar em +Rpt.

_ ] 102_
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6.5.5.13. Outra Atribuicéo

O campo Other Assignment (Outra atribuicdo) poderd ser utilizado para
realizar uma atribuicao simples que nao esteja limitada a qualquer formato.
Além disso, pode realcar e adicionar as atribuicbées de sorologia, pares ou
cédigos de alelos ao campo para modificacao.

E possivel realizar outras atribuicdes
de cdédigos segundo uma de duas
formas: eTest

2] I
Aszign Possible Allele Code

e Introduza um par de alelos ou s Assign Al
Cédlgo de alelo no campo [assian Final Allele Pairs , Final Sero and Final Allele Code
Other Assignment (Outra
atribuicao).

e Cligue no botao V (atribuir) e selecione uma de duas opcdes:

1. Para atribuir apenas o cédigo de alelo possivel, selecione Assign
Possible Allele Code (Atribuir cédigo de alelo possivel) para trazer o
Cdédigo de alelo possivel reaicado para o campo Other Assignment
(Outra atribuicao).

2. Selecione Assign All {(Atribuir tudo) para inserir as atribui¢des de Codigo
de alelo possivel, Sorologia atribuida ou Pares de alelos atribuidos no
campo Other Assignment (Outra atribuicao).

Também é possivel optar por modificar qualquer parte do cédigo copiado.

Os alelos introduzidos sao atribuidos e incluidos em relatérios que sao
executados e gue incluem esta amostra, mas as atribuicbes de alelos feitas
desta forma nao estdo indicadas no campo de atribuicao final para esta
amostra.

6.5.5.14. Reanalisar

Se tiver importado um novo cédigo NMDP, cédigo local ou arquivo de
equivalentes a sorologia para o sistema ou alterar o nimero de reacoes falsas
permitidas para uma amostra sem solucdo, podera clicar o botdo Reanalyze
(Reanalisar) para analisar os dados utilizando o(s) novo(s) arquivo(s) de
referéncia ou para refletir alteracdes de reacdo falsa.

Botdo Reanalyze (Reanalisar)
Lv ]

dl ReanalvzeHl Analyze Combane ]
[ [ Assign > > [ Saver> [Lunllnn.-, ]
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Nota: Esta reanédlise substitui apenas os cédigos NMDP, local ou sorolégicos
com diferentes definicbes de reacdes falsas. Todas as outras
alteracbes de definicbes resultam geralmente em uma reanalise
automatica da amostra imediatamente seguindo a alteracdo de
definicdes.

6.5.5.15. Analisar Sessées LABType Combinadas

O HLA Fusion suporta uma funcao de andlise combinada para ambas as
sessdes de andlise LABType e Micro S5P. Em uma anédlise combinada, as
reacoes de dois testes da mesma amostra sao combinadas em uma Unica
analise que poderd gerar um resultado de resolucao superior. O teste anterior
devera ter a mesma ID de amostra.

Nota: Para combinar uma amostra LABType genérica ou HD com Exon 4-7, a
combinacao deverd ser efetuada a partir do 4-7.

Na janela Window (Anélise) cligue no botdo Analyze Combined
(Analisar combinado). A janela de contexto seguinte apresenta uma lista de
sessdes anteriores que utilizaram a amostra atual e partilham a mesma ID de
amostra.

Current Sampe D <unasmed- (12492)
Pationt iD: 55555

Wl Namerdaie
Contine S amgie ID Session Nams. Calskog 0 Poin | Locus | AnshaaDae o

<urnamec (124... 0407 wkshe _rszolf cl D1G4T2 RSSOZ01 01203 1(A1) CRBI  7N6M008 1280

1. Ao selecionar a caixa de verificacao Combine (Combinar) associada,
selecione as sessdes anteriores que desejar.

2. Clique no botao Analyze (Analisar) na parte inferior da janela
de contexto.

e A tabela de padrao de reacao inclui dados de esferas para todos os
testes de amostra. As listas de ID de esfera desta tabela fornecem a
indicacao de que as sessbes selecionadas foram combinadas e
reanalisadas.

e Se combinar uma amostra no formato de nomenclatura anterior com
uma amostra no formato de nomenclatura mais recente, os pares de
alelos e o cédigo possiveis e atribuidos sdo apresentados no novo
formato. Se a amostra com o formato de nomenclatura anterior
contiver um alelo que nao esteja incluido na nova nomenclatura, esse
alelo mais antigo é ignorado.
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Para repetir a analise combinada, cligue no botdo Reanalyze Combine
(Reanalisar combinado).

Se as datas de nomenclatura entre a atual e as que estdo a ser
combinadas com ela entrarem em conflito, as sessdes selecionadas
sao realcada(s) em vermelho.

Se clicar no botao Analyze (Analisar) e existir um conflito de datas de
nomenclatura, é apresentada uma mensagem de aviso gue permite
optar entre continuar e cancelar a analise combinada. Se continuar,
serd utilizada a nomenclatura do teste de amostra selecionado para
combinar com o atual.

6.5.5.16, Adicionar Comentarios do Usudrio as Amostras

Os comentdrios que o usudrio ou o sistema Fusion adicionam no campo
Comments (Comentérios) sao apresentados com os resultados das amostras
nas funcbes atuais de sessdo de andlise, procura de dados e criacdo de
relatérios no HLA Fusion. Estdo separados em comentdrios do usuario e do
sistema. E possivel apenas adicionar ou editar no campo de comentérios do
usuario.

1.

Clique duas
vezes em qual-
quer ponto des-

ta area..

Os comentérios sao salvos apenas depois de clicar nos botées Save

Na janela de analise, introduza os seus comentarios da amostra no
campo User Comment {(Comentario de usuario) abaixo da drea
Assignments (Atribuicbes), (maximo de 255 caracteres).

' ol

‘_

N

Campo de comentarios

(Salvar) ou Confirm (Confirmar).

mm SIOMETRIX
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6.5.5.17. Sinalizar uma Amostra para Testes Adicionais

Pode-se indicar a necessidade de realizar testes
adicionais em uma amostra marcando a caixa
More Test (Mais testes). A indicacdo More Test
(Mais testes) é apresentada nos resultados,
pesguisa de dados e relatérios para a amostra.

[w] More Test =
O patient A=z=ign

]

6.5.5.18. Atribuir Resultados de (Codigos de Sorologia e Alelo a um
Paciente

Nota: Esta funcdo estd disponivel apenas a supervisores do laboratério e
para amostras armazenadas.

Esta caixa de verificacdo é apresentada em cinza até a amostra ter sido salva
ou atribuida e apenas podera ser selecionada por quem tenha privilégios de
supervisor do laboratério. Se selecionada, os resultados de cédigo de
sorologia e alelo sao entdo adicionados ao registro do paciente.

e Na janela de

anal'sle' mar_que .:GEFV DEEl*11:EMSS,DR4 DRI1L v |

a caixa Patient —

Assign (Atribuir HnreTest Q Reanalyze Analyze Combined |
. . Patient Assign

paciente) abaixo Assign=> | Save=> | Confirm== |

da area

Assignments (Atribuicdes).

e Cligue em Confirm>> (Confirmar) para conservar esta definicao.

e Se anteriormente foi atribuido algum resultado ao paciente, aparece
uma mensagem perguntando se pretende ou nao sobrepor a atribuicao
anterior.

O botao Print Screen (Imprimir tela) imprime a janela de analise atualmente
apresentada.

e Na janela de anélise, clique no botdo Print Screen (Iimprimir tela) & na
barra de ferramentas do Fusion para imprimir a tela de andlise atual.

6.5.5.19. Pré-visualizar ou Imprimir Relatorios

Para visualizar um relatério LABType para a amostra atual, utilize os botdes
Preview Report (Pré-visualizar relatério) e/ou Print Report (Imprimir relatério)
na barra de ferramentas.

Na janela de anélise, clique no botao Preview Report (Pré-visualizar relatério)

ou Print Report (Imprimir relatorio) para apresentar uma lista dos
relatérios que pode pré-visualizar ou imprimir para a amostra atual.

m SIOMETRIX
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Ou passe com 0 ponteiro do mouse sobre =bss Reports Data Senple Patentinfo Profie

o botao Print {Imprimir) para ver uma & @l\(ﬁ WAl daw 4= %

lista de relatérios disponiveis. 8| | Patent Summary
Patient Typing for Batch

" Patient Custom

Molecular Custom

Custom Typing Results by Sample
Allele Code

Allele Summary

Molecular Typing Summary

Panel Summary

QC Overview

b & v o o w

Nota: Se selecionar Molecular Custom (Relatério molecular personalizado),
ndo é possivel criar um novo relatério personalizado nesse momento.
Os Unicos relatérios de personalizacao disponiveis na janela de analise
sao 0s que possam ter sido anteriormente criados através da janela
Reports (Relatoérios).

6.5.5.20. Atribuir Resultados Codificados

Utilize o botao Assign (Atribuir) para atribuir e salvar todos os resultados
codificados possiveis ndo ambiguos (os resultados para os guais existe
apenas um resultado codificado). Para a atribuicdo de pares sorolégicos ou de
alelos ou quando pretender escolher no caso de resultados ambiguos, teréd de
mové-los manualmente para Assigned (Atribuido) e clicar no botédo Save
{(Salvar).

6.5.5.21. Traduzir (apenas para formato de nomenclatura nao atual)

O botao Translate (Traduzir) é apresentado apenas se o formato de
alelos da amostra estiver com uma nomenclatura mais antiga. Clicar no botdo
Translate (Traduzir) tem os seguintes efeitos:

e Traduz e apresenta todos os cédigos/pares de alelos/haplo atribuidos
(exceto os do campo Other Assignment [ Outra atribuicdol) e possiveis
no formato de nomenclatura mais recente.

e S5Se nao for possivel encontrar um alelo correspondente no novo
formato, o alelo continua a ser apresentado no formato antigo.

o E possivel visualizar e imprimir esta visualizacdo, mas os resultados
ndo podem ser salvos ou incluidos em relatérios.

e Para voltar ao formato de alelos antigo, é possivel navegar para outra
amostra e voltar em seguida a esta amostra.
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5.5.22. Salvar Atribuicoes

Certifigue-se de que efetuou as atribuicdes antes de salvar.

Os técnicos e supervisores de laboratério podem salvar resultados de
analises para rever e aprovar posteriormente. As amostras salvas estao
disponiveis para confirmacao apenas por parte de um supervisor de
laboratério.

Nota:

Na janela de analise, cligue no botdo Save (Salvar) (localizado
no canto inferior direito da janela de andlise) para salvar os resultados
da analise para todas as especificidades listadas atualmente na caixa
de resultados Final Assignments (Atribuicdes finais).

O botao Save>> (Salvar) nao atribui resultados; simplesmente salva os
resultados e comentdrios da amostra.

Se forem adicionados comentarios, a amostra tera de ser salva para
gue os comentarios também sejam salvos.

Depois de salvar, o Fusion passa automaticamente para a amostra
seguinte.

Para fins de confirmacao, um Supervisor deve acessar a amostra para
a qual salvou as designacdes. E possivel voltar 8 amostra em qualquer
antes da confirmacao.

Se for necessério efetuar alteracdes, clique no botdo Reanalyze
(Reanalisar) e, em seguida, cligue novamente no botao Save (Salvar}.

6.5.5.23. Confirmar Atribuicdes

Os supervisores de laboratério podem confirmar os resultados das anélises.

Quando eles o fazem, as amostras sao assinaladas como Approved

s

(Aprovado). O botdo Confirm (Confirmar) € apresentado em roxo quando
visualiza uma amostra confirmada.

m SIOMETRIX

Na janela de andlise, cligue no botdao Confirm (Confirmar),
localizado no canto inferior direito da janela, para confirmar todos os
resultados das anélises que foram armazenados na caixa de resultados
Final Assignments (Atribuicdes finais).

Passa automaticamente para a amostra seguinte para continuar a
confirmar os resultados.

Ao voltar pela primeira vez a uma amostra confirmada, nota-se que o

botao Confirm [ confim> | (Confirmar) estd agora sombreado em roxo para
informar que foi confirmada anteriormente.

I | 00—



Rev. 01 —Jul/2013

6.6. Opgdes do Menu do Botao Direito do Mouse do Navigator (Navegador)
para LABType

6.6.1. Opcoes ao Nivel da Sessao

Existem trés opcdes de menu que sado apresentadas se clicar com o botado
direito do mouse em uma sessao ativa no Navigator {(Navegador) (selecione
primeiro a sessao clicando com o botao esquerdo do mouse):

Opc¢des do menu do Navigator (Navegador) ao nivel da sessdo

ﬁm T % Product

" Catalog

J0]E BIAR Y

- LAEType

Create Lab QC

Review Al ‘Session Review N 3 |I

Single Pair Reanalyze using New Setﬁngsfcvgtzlog
Multiple Pairs
Not Analyzed

Miss

False Reaction

6.6.1.1. Criaro CQ Lab

Permite armazenar o arquivo de catalogo e os parametros de CQ da sessdo
selecionada como painel Lab QC (CQ lab).
e Este CQ local é configurado de forma semelhante a um arquivo de
catalogo onde o usuario pode, ao iniciar uma nova analise, selecionar o
CQ local da lista de catdlogos. As informacdes de CQ local sdo entdo
utilizadas na sessao de analise em vez do CQ One Lambda.
e Quando selecionado, é apresentada uma caixa de didlogo solicitando
gue atribua um nome ao novo CQ laboratorial (nome predefinido = [ ID
de catalogo atual]l_LAB).

e o
-
HLA Fusion-
[
Base Catalog ID : [A5502E1 015 08 | @
The lab QC was created successfully,

Lab Catalog ID : [R5S02B1_015_06_LAR |

| Creaie | [ canca |

V) ONE LAMBDA ® ® ®

Caixa de diadlogo Create new QC Session
(Criar nova caixa de didlogo de sessdo de CQ)

I 0O —
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Depois de aceitar ou de introduzir o nome, clique no bot3ao Create
(Criar).

O sistema salva em seguida a sessao atual como CQ local utilizando o
nome selecionado incluido com um carimbo de data e hora (formato:
aaaammddhhmmess).

Para novas sessoes, este CQ local esta disponivel para selecao na lista
pendente de arquivos de catdlogo ao importar sessées LABType.

Este CQ também estd indicado na lista pendente View QC (Ver CQ)
através do menu de configuracdo de amostras LABType quando abre
uma nova sessao de analise.

oc | Rxn | Rec Site | User OC | &ll Results | RSS01B_013_07_LAB20111007095028 |  set Config

REFEREHCE OHLY Local QC Bead ID # 001, Probe 1D # A101

100

50 CQ local depois de ser selecionado em View Lab QC (Ver CQ laboratorial)

6.6.1.2. Revisdo de 5essdo

Esta

opcdo, obtida clicando o botdo direito do mouse, fornece vérios

submenus (critérios de filtros) que permitem rever as amostras em uma

sessao de acordo com o tipo de resultados = LAB1Y,
obtidos: Create

Review All {(Rever todas)

e e Review All
(predefinicao) - todas as amostras Srcle Pa
~ . . . , . ingle Pair
estao indicadas e disponiveis para o
o Multiple Pairs
analise.

. . . - Mot Analyzed
Single Pair (Par Unico) - apenas sao ise
indicadas amostras com resultados _

— Falze Reaction

nao ambiguos (amostras
apresentadas com marcadores
guadrados vermelhos no grafico de Resumo de resultados no
separador Summary [ Resumol).

Multiple Pairs {Pares multiplos) - apenas sao indicadas amostras com
resultados ambiguos (amostras apresentadas com marcadores
guadrados laranja no grafico de Resumo de resultados no separador
Summary [ Resumol).

Not Analyzed (Nao analisadas}) - quando selecionado, o Navigator
(Navegador) apresentard apenas essas amostras ou sessdes que

m SIOMETRIX
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tenham sido importadas mas que ainda nao foram analisadas. Estas
sessbes surgirao em azul.

e Miss (Perda) - apenas sao indicadas amostras sem solucao (amostras
apresentadas com marcadores quadrados cinzentos no grafico de
Resumo de resultados no separador Summary [ Resumo]} de sessao.

e False Reaction {Reacao falsa} - apenas sao indicadas amostras com
reacdes falsas (amostras apresentadas com marcadores quadrados
cor-de-rosa no grafico de Resumo de resultados no separador
Summary [ Resumo]} de sessao.

As amostras na sessao onde clicou com o botao direito do mouse sao filtradas
com base na opcao de submenu gue selecionou. Os critérios de filtro sdo,
entao, carregados na lista de navegacao de lote. Em seguida, o Fusion o
direcionard para a janela de anélise onde as amostras sdo apresentadas pela
ordem da lista de navegacao de lote.

6.6.1.3. Reanalisar com Nova Nomenclatura

Permite reanalisar a sessao utilizando um arquivo de catdlogo novo ou
atualizado.

i

HLA Fusion®

Old Session ID: [RS50281 008 |

New Session ID: [RSS02B1_008_1| |

New Catalog ID: [RSS0281_015_06 =

Analysis | | Cancel

[ VUONE LAMBDA

1. Modificar ou alterar o nome da Old Session ID {iD de sessao antiga)
dando uma New Session ID {ID de nova sessao).

2. Cligue na seta pendente no campo e New Catalog ID (iD de novo
catalogo) e selecione um novo arquivo de catalogo da lista.

3. Cligue no botdo Analysis (Andlise). A sessdo na qual clicou com o botdo
direito do mouse é agora reanalisada utilizando o arquivo de catélogo

que selecionou.
T (% Product { Test Date

i " Catalog " Session Date
6.6.1.4. Opcdes ao Nivel da Amostra 5 LABType R

£1-88 RS50281_008_1
-4 1107

0] GIAR

324

Existem duas opcbes de menu que sao @ Cries
apresentadas se clicar com o botao direito do Related Records

Side By Side Analysis

C4851
C4668

faTTeed n

mm SIOMETRIX



mouse em uma amostra ativa no Navigator (Navegador) (selecione primeiro a
sessao clicando com o botado esquerdo do mouse): Related Records (Registros
relacionados) e Side-By-Side Analysis (Analise lado a lado).

6.6.1.4.1. Related Records (Registros relacionados)

Um registro relacionado é um registro que esta associado a amostra atual
através da ID de paciente ou da ID de amostra.

Nota: Esta opcdo também esta disponivel ao utilizar o botéo Related Records
(Registros relacionados) da barra de ferramentas.

Selecione esta opcao do menu para carregar todos os registros relacionados
com a amostra atual na lista pendente Sample (Amostra).

<Summany5 4B bl
Well ~ | Sample | Patient | Sample Da | Session | Catalog ID Local ID
5(l) 5 Singles LS1A04NC7-AG_002..
——4(D1) 5 Singles

0406workshop_A_Lot

RSSO1A_007_05

LS 1A04NC7-AG_002...
5(2) 5 0406workshop_B_lot.. RSSO1B_009_06 |
5(2) 5 0406workshop_B_lot.. RSSO1B_009_06
5(2 5 0406workshop_B_lot.. RSSO1B_009_06
5(1) 5 0406workshop_C_lot..  RSSO1C_006_05
5(E2) 5 0406workshop_dpb1_l.. RSSO2PB1_002_05 |

mm SIOMETRIX

Lista pendente de amostras para os registros relacionados

e Utilize as setas de navegacado da amostra para apresentar a analise de
cada registro relacionado um por um.

e Para voltar a visualizar as amostras na sessao atual, clique no link
<<Summary {(<<Resumo) na parte superior da janela.

6.6.1.4.2. Side By Side Analysis (Andlise lado a lado)

Utilize esta opcdo para comparar a anadlise da amostra atual com a
anteriormente realizada.

Nota: Esta opcdo também estd disponivel ao utilizar o botdo Side By Side
Analysis (Andlise lado a lado) da barra de ferramentas.

T e e e EEEEAEEEEE—E S, )
Rev. 01 —Jul/2013
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-oxl A zndlise de amostra atual
_ : VOOOOOU apresentada na tela tem um
Sample | Patient ID Session Catalog ID
: SR T fundo castanho-claro.
C5011 RSSO1A_006 RSSO1A_011_06
C5011 RSSO1B_006 RSS01B_013_07
C5011 RSS02B1_008_1 |RSS02B1_015_06 Current Samp . sy
cs011 RSS0281.008 |RSS0281_015_06 Selecione Uma analise de
amostra anterior na lista
apresentada para compara-la
com a atual.
1. Cligue no botao OK para
apresentar as duas janelas de
andlise em uma janela de
- 2
RS s eon e 0o comparacao.

Opgao do menu Side-by-Side Analysis (Analise lado a lado)

ac |Rxn | Rec site | Local ac | PatientiSample Results Set Confiq | Bead |Ihw | Bead info |

One Lambda QC 1D # 016 , Probe ID # OLR4101 Max Scak: [ Bead [0t6 ¥l| 1« | < [ > | 3 |7 Exclude[r 5] meset

100

Flomﬂmvm

80

80

70

60

Dia/hora { =
anterior

50

40

30

20 20

10

n
\ “» Side By Side Compare
ac |nxn | Rec site | Local ac | Patient/Sample Results | Set Confiq || Bead |ﬂzw | Bead info |

One Lambda @C 1D # 001 , Probe ID # OLR4103 Max Scak: [ Bead fo01 7| 1« | <« [ > | 3 |7 Exclude[r 5] geset

100

100,

90 80

80 80

70 70
Andlise { .

anterior

80

50 50

40 40

30 30

20 20

L

|

Exemplo de janelas de andlise lado a lado

10

Cada janela pode ser redimensionada e movida arrastando e soltando.

1. Cligue no botdo Side-By-Side Analysis (Andlise lado a lado) da
barra de ferramentas para cancelar a apresentacao da comparacao.
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6.6.1.5. O Explorador do Fusion

E possivel remover o Explorador do
Fusion que se encontra do lado
esquerdo da tela (também conhecido

Analyze Data Reports Data

como o painel de pagina inicial) para OB8arW Q-
aumentar a area de tela disponivel ‘_)!ﬁ

para analise ou por uma questdo de - ; . '
preferéncia pessoal. —

Para remover temporariamente o | ——  BNm._|
Explorador do Fusion, proceda da
seguinte forma:

1. Cligue com o botao direito do mouse na caixa azul-escuro na parte
superior do Explorador do Fusion (se estiver cinza, clique para mudar
para azul).

1. Cligue em Hide (Ocultar), e o Explorador do Fusion desaparece.

Para repor o Explorador do Fusion, clique no icone Home {(Inicio) na barra
de ferramentas.

Para pousar temporariamente o Explorador do Fusion sobre uma janela de
andlise, proceda da seguinte forma:

1. Cligue com o botao direito do mouse na caixa azul-escuro na parte
superior do Explorador do Fusion.

2. Selecione Floating (Flutuante) no menu pendente e o Explorador do
Fusion se desencaixa. Clique com o botédo esquerdo do mouse na area
azul-escuro para reposicionar o Explorador do Fusion.

a. E possivel posicionar o Explorador do Fusion em qualquer
ponto sobre a janela de andlise.

b. Como alternativa, utilize o mouse para clicar, arrastar e
soltar o Explorador do Fusion na parte superior, inferior ou
em uma das partes laterais da tela principal para encaixa-lo
em uma nova localizacao.

Para repor o Explorador do Fusion na sua localizacao predefinida, clique,
arraste e solte o Explorador no extremo esquerdo da tela principal.

_ ] 114_
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7. Analise Micro SSP

As placas de tipagem do Micro S5P™ HLA utilizam a tecnologia de primer
especifico da sequéncia. Estas placas estdo disponiveis no formato de 96
pocos. Os resultados da analise baseiam-se nas especificacbes do catdlogo,
no cédigo NMDP e nas referéncias de equivalentes a sorologia que pode
importar através do software Fusion.

O software sugere as atribuicbes de pares de alelos, mas a atribuicao final
tem de ser realizada pelo usuédrio. Os resultados podem ser armazenados na
base de dados para revisao posterior por técnicos de laboratério e para
aprovacao final pelos supervisores do laboratério.

Existem alguns pontos que devem ser concluidos ou verificados antes de
iniciar uma sessao de analise:

e C(Certifiue-se de que possui os arquivos de catalogo mais recentes,
bem como o cédigo NMDP, o cédigo local (se utilizado) ou os arquivos
de referéncia de equivalentes a sorologia antes da andlise. Podera
transferir ou atualizar catdlogos na pagina inicial do Micro S5P.

e Visualize e modifique as definicdes globais de configuracao do produto
antes de iniciar a andlise. As definicbes globais sdo apresentadas e
podem ser modificadas na pdgina inicial do Micro S5P. As definicdes
globais aplicam-se a todas as sessfes recém-importadas.

e O HLA Fusion, como padrao, passa automaticamente para a amostra
seguinte depois de salvar ou confirmar uma amostra. Se preferir
continuar em uma amostra, proceda a alteracdo na secdo General
Configurations (ConfiguracOes gerais) da pagina inicial do Explorador
do Fusion.

Nota: Algumas das tarefas acima requerem privilégios de usuario supervisor.

Poderd ser necessario verificar junto do seu supervisor se estas tarefas
foram concluidas.

7.1. Iniciar a Analise Micro SSP

1. Cligue no botao Micro SSP no painel da pagina inicial, no

icone Micro 55P da barra de ferramentas do Fusion ou selecione
Analyze Data > Micro SSP {Analisar dados > Micro S5P).

E apresentada a pagina inicial do Micro SSP.
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—Micro SSP Product and Catalog

Clique para abrir a tela Catalog Management (Gestao de catalogos).

AN

Details] [Download

Active Catalogs: 160 Last Updated Date:  12/14/2012
Serology Equivalent: 2012January: 10/11/2012 NMDP Update:  10/11/2012 Reference fil Undates:
—Micro SSP Config
[Edit]
Code: NMDP (V3)

Cross Code Enabled: No

Active Demographic / Allele Frequency:
Number of False Reaction: 1
Bw4 / Bw6 Information: No
~Micro SSP Product D ' [

Catalog ::tl: Catalog Description :;h_."t) s gl;ﬂ; L Probe/Primer =
55P1-01 001 14 |January 20... Micro SSP™ Allele Specific HLA Class | DNA Typing Tray - A*D1/A36, Lot #001 | SSP1-01 001 WS 55P1-01 001 PRI
55P1-01 D02 06 |January 20... Micro SSP™ Allele Specific HLA Class | DNA Typing Tray - A*D1/A36, Lot #002 | SSP1-01 002 WS 55P1-01 002 PRI
SSPR1-01 003... |January 20... |Micro SSP™ Allele Specific HLA Class | DNA Typing Tray - A°D1/A°36. Lot #003 | SSPR1-01 003 .. SSPR1-01 003 PRI
SSP1AZ 005 10 |January 20... |Micro SSP™ Allele Specific HLA Class | DNA Typing Tray - AD2. Lot #005 SSP1AZ 005 WS SSP1AZ (005 PRI
SS5P1-03 002 08 |January 20... |Micro S5P™ Allele Specific HLA Class | DNA Typing Tray - A"03, Lot 2002 S5P103 002 WS 55P1-03 002 PRI
SSP1-03 003 06 |January 20... |Micra SSP™ Allele Specific HLA Class | DNA Typing Tray - A™03, Lot #0032 SS5P103 003 WS SS5P1-03 003 PRI
SSPR1-03 004.. |January 20... [Micro SSP™ Allele Specific HLA Class | DMNA Typing Tray - A™03, Lot #004
S5P1-23 002 05 |January 20... |Micro SSP™ Allele Specific HLA Class | DNA Typing Tray - A*23, Let #002 S5P1-23 002 WS $5P1-23 002 PRI
SSPR1-23 003... |January 20... |Micro SSP™ Allele Specific HLA Class | DNA Typing Tray - A*23, Let #003 SSPR1-23 003 .. SSPR1-23 003 PRI
S5P1-24 D02 05 |January 20... |Micro SSP™ Allele Specific HLA Class | DNA Typing Tray - A24, Let #002 S5P1-24 002 WS $5P1-24 002 PRI
SSPR1-24 003... |January 20... |Micro SSP™ Allele Specific HLA Class | DNA Typing Tray - A™24, Lot 5003
55P1-25 D02 08 |January 20... |Micro SSP™ Allele Specific HLA Class | DNA Typing Tray - A*25/34/66, Lot #002 | SSP1-25 002 WS 55P1-25 002 PRI =
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Clique para abrir a
tela Update
Reference Files
(Atualizar arquivos

yde referéncia).
Clique para abrir a

tela Available
Referéncia Updates
(Atualizagdes de
referéncia
disponiveis).

(os catélogos apresentam
datas de nomenclaturas e

Clique para editar as
definigdes globais do
LABScreen.

Clique em qualquer
link para apresentar
o catalogo
selecionado, ficha de
trabalho selecionado
ou documentos de

canda/canda/nrimar

S~

Nota: Abra as fichas de trabalho e as fichas de sonda/primer para verificar a
exatidao dos numeros de revisao {estes documentos nao contém um
nimero de revisao no respectivo nome de arquivo).

lote) no canto superior esquerdo da tela.

Cologue uma marca de verificacaov junto a Include
Imported (incluir importados) se também pretender

incluir lotes anteriormente importados.

Comece clicando no botdo Batch Entry (introducdo de

Micro SSP

Batch Entry

r

Include Imported

(3

E apresentada a janela Batch Entry (Introducio de lote).

Selecione o locus para filtrar

a lista de catalogos
i

Campo Sample Name

(Nome da a‘mostra)

Campo Patient ID
(ID de paciente)
'l

F i LY
Batch Name: ~ [Micro ASP_20111215142100 Existing Batches: | \ =l @ Batch Date: | 61872012 =] ~ [i2716/2002 =]
- P o b . First Last . Patiert /
Lccus[ ‘ Catalog Session Test Date’ mf D:trréple F‘atl*m Name || Name Ethnicity B Gel Image
» ©)ABCD.. ~||SSPIPN_005 04 =||Micro SSP_20111215142100... | 12152012 | | = =
* =l = - - [ =

ol

Import From File

Procura arquivos
CSV do Micro SSP

m SIOMETRIX

Inicia um novo lote

Salva as informagdes
do lote atual

Segue para a
tela de analise
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O sistema atribui um Batch Name (Nome do lote} automaticamente.
Opcionalmente, é possivel alterar o nome.

Nota:

Nota:

bl

m SIOMETRIX

Um lote deve ser exclusivo na base de dados do Fusion para cada tipo
de produto. Se ja existir, o software solicita que altere o nome do lote.
Recomenda-se gue nao sejam utilizados caracteres especiais neste
campo, uma vez que podem desempenhar uma funcdo especifica
enquanto separadores de campo.

. Utilize o botao de procura (...) na parte inferior da janela para procurar

e importar um ou mais arquivos .csv do Micro S5P ou siga 0s passos
abaixo.

Utilize o0 menu pendente no campo Locus Filter {Filtro de l6cus) para
selecionar um lécus como filtro da listagem de catdlogos. Esta acéo
limitara a lista de catdlogos no campo seguinte a apenas os catalogos
gue incluam o Iécus selecionado.

Utilize o menu pendente no campo Catalog (Catalogo) para selecionar
um arquivo de catdlogo.

Se for necessario importar mais catélogos, cligue no link Download
(Transferir) a pagina inicial do Micro SSP para obter instrucdes sobre
como adicionar novos arquivos de catalogo a base de dados.

A lista pendente de catalogos pode nao ser imediatamente atualizada
se tiver transferido os catdlogos durante esta sessao de importacao.
Pode ser necessario clicar no botdo Home (inicio) e, em seguida, clicar
novamente no botao Micro SSP para voltar ao processo de importacao.

Aceite 0 nome da sessao no campo Session (Sessao) ou modifique-o.
introduza um nome no campo Sample Name (Nome da amostra). Se se
tratar de um nome de amostra existente, outros campos, como Patient
ID (ID de paciente) e Ethnicity (Etnia}, sao preenchidos com os dados
existentes. Também é possivel clicar duas vezes no campo Sample
Name (Nome da amostra) para apresentar a janela Select Sample
(Selecionar amostra), na qual pode selecionar uma amostra.

. Cligue na seta pendente no campo Sample Date (Data de amostra) e

selecione uma data. E apresentada a janela de andlise para esta
sessao.

introduza uma ID no campo Patient ID (ID de paciente}. Caso seja uma
ID de paciente/doador existente, outros campos, como First Name
(Primeiro nome), Last Name (Ultimo nome) e Ethnicity (Etnia), sdo
preenchidos com os dados existentes. Também é possivel clicar duas
vezes no campo Patient ID (ID de paciente) para apresentar a janela
Select Patient (Selecionar paciente), onde se pode procurar e
selecionar uma ID de paciente.
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9.

Se ainda nao tiverem sido preenchidos, é possivel introduzir um nome
para o paciente ou doador nos campos First Name {Primeiro nome) e
Last Name (Ultimo nome).

Se ainda nao tiver sido preenchida, cligue na seta pendente no campo
Ethnicity (Etnia) para selecionar a etnia do paciente/doador.

10.5e ainda nao tiver sido preenchida, cligue na seta pendente no campo

Patient/Donor (Paciente/Doador) para selecionar a opcao paciente,
doador ou ambos.

11.5e quiser associar uma imagem de gel a amostra, cliue duas vezes no

Nota:

campo Gel Image (Iimagem de gel) e procure a localizacao da imagem
gue pretende adicionar a amostra.

O Fusion suporta os formatos de imagem BMP, PG, BMP e TIF. No
entanto, determinadas versées do formato TIF podem nao ser

suportadas pela versao do Windows utilizada no computador.

Navegador de sele¢do de imagem de gel

P_20111215160422 Enstrg Batches | =l n-mn-. [sneam2
| EESS—— ]
= Lag
%v‘ |~ Data Reference Files = Micro S5P ~ v |23 [ search Micro ssp [Q‘ Mal
< Er
Organize >  New folder > [ @
3 Favorites i
E 3
il Libraries l:\
[ Documents i_ R e
J’ . W
Music T
=] Pictures Micro S5P - Gel S
Image LS IR BN U B
B8 videos W
T
SR
) Homegroup o MU R
-l e
! ;C"”‘D“E’ dna 149 dr15.jpg
= )
o ) |
Filename:ldnal49 drl5.jpg j I*.JPG j
Open |vI Cancel |

A

Repita os passos acima até preencher as informacdes do lote ou até
guando quiser salvar para concluir o lote mais tarde. Cada sessao de
lote Micro SSP pode consistir em tantas amostras quantas pretenda
analisar com informacdes de catalogo idénticas ou diferentes.

Realize uma das seguintes acdes quando estiver pronto para parar de criar o

lote:

Cligue no botdo Next > (Seguinte >) para abrir a janela de
andlise Micro 55P.

Cligue no botdo Save (Salvar) para salvar as informacoes do
lote atual e voltar mais tarde.

Cligue em New Batch {Novo lote) para iniciar a criacao de um novo lote.
Cligue em Close (Fechar) para sair da janela Batch Entry
(Introducao de lote).

m SIOMETRIX
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7.2. Configurar a Analise de Dados Micro SSP

As predefinicdes globais das configuracées do produto Micro SSP podem ser
definidas em dois locais:

e A pdgina inicial do Micro SSP

e O menu Utilities (Acessérios) na tela inicial do HLA Fusion.

Além disso, as configuracbes também podem ser definidas dentro da janela
de andlise para a amostra Micro S5P atual ao clicar com o botdo direito do
mouse em qualquer ponto da janela de analise para visualizar uma lista de
contexto das op¢des de configuracao.

Depois de iniciada uma analise, & necessario clicar com o botdo direito do
mouse na area imediatamente a direita do botdo Find Allele (Localizar
alelo) para abrir o menu de configuracao do Micro SSP.

Menu de configuragdo do nivel de amostra do Micro SSP

NMDP Code

No Code Sample PatientInfo Profile Utiities Help Exit
[ Lloclcode L 176 | A oF ol | 8 50 L | %% B 09 0 B | <<Summary [BSmith Elid € B b
P Grouping 4';' & 2z L” Clear | | | | Find Allele |

G F E D T B A R |

G Grouping

Cross Code

Bw4 Bwb

Demographic Info

7.2.1. Atribuir Cédigo

Por predefinicao, o sistema atribui cédigos NMDP aos alelos. No entanto, o
usuario pode alterar estes cédigos para uma das seguintes opc¢des:

e No Code (Sem cédigo) - Os pares de alelos resultantes, combinados em
uma cadeia sem cddigo formatado, sdo simplesmente condensados
sem aplicar um formato codificado.

e P Grouping (Agrupamento P) - Codifica as cadeias de alelos no
agrupamento P conforme publicado pela IMGT.

e G Grouping (Agrupamento G} - Codifica as cadeias de alelos no
agrupamento G conforme publicado pela IMGT.

e Local Code (Cédigo local) - Atribui definicbes de cddigos definidas pelo
usuario {cédigo utilizado pelo seu laboratério) para os resultados de
cédigos sugeridos.

e Cross Code (Cédigo transversal) - Permite combinacbes de alelos
transversais aos  grupos  soroldégicos (por ex.,EAPW =
DRB1*04:01/33/35/38/72/76). Como predefinicao, a codificacao
transversal estd desativada, pelo que os pares de alelos sdo
condensados apenas dentro dos mesmos grupos de alelos.

e Bw4/Bw6 em sorologia.

=10l
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7.2.2. Bw4/Bw6 em Sorologia

7.2.3.

NMDP Code

Mo Code

Local Code

P Grouping

G Grouping
Cross Code

Bw4 Bwe

Demographic Info 3

Common Jan 2011 w3 I}

Common Jan 2012 w2
03

Rev. 01 —Jul/2013

A sorologia identificou varios pares de alelos HLA-B
que parecem diferir apenas na regiaoc Bw4/Bwe6 - os
dois epitopos sorolégicos mutuamente exclusivos.

Se selecionar esta opcao, Bw4/Bw6 é adicionado
aos resultados de sorologia.

A opcao Demographic Information
(Dados  demograficos) permite
organizar os alelos com base na sua
frequéncia.

Com base na selecdo demografica
efetuada, o HLA Fusion apresenta
um maximo de trés grupos na lista
de pares de alelos:

e Grupo 1: Freguente em ambos os alelos
e Grupo 2: Frequente apenas em um ou no outro alelo
e Grupo 3: Frequente em nenhum dos alelos

Se a opcdo Demographic Information (Dados demogréficos) nao estiver ativa,
é necessario importar um arquivo de introducado da frequéncia dos alelos.

7.3. Utilizar a Janela de Andlise Micro SSP

A janela de andlise apresenta informacdes de andlise detalhadas para cada
amostra na sessao. E possivel rever, modificar e aceitar as atribuicbes de
alelos sugeridas pelo programa.

O HLA Fusion sugere resultados de tipagem possiveis, mas o usuario deve
realizar a atribuicdo final. Quaisquer ajustes efetuados na janela de andlise
sao especificos da amostra e afetam apenas a amostra atual.

Na janela de analise, é possivel fazer o seguinte:

m SIOMETRIX
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e Utilizar o painel de gel de teste para alterar as reacbes e as posicdes
das linhas de amostra.

e Alterar o nimero permitido de falsas reacées.
e Forcar uma reacao falsa.
e Visualizar e imprimir resultados de andlise de amostras.
e Adicionar comentarios e marcar para mais testes.

E possivel voltar a um resumo da sessdo a partir da janela de analise a
qualguer momento clicando no link <<Summary (<<Resumo) na barra de
ferramentas do HLA Fusion junto a Sample 1D (iD de amostra).

1 %ﬂ <<Summary | B Smith
ear | | | | Find Alle
3 R |

Tela de analise MicroSSP

Sample ID:

Tabelas de
introdugao ==
e andlise o

Apresenta
os pares ==
relacionados

19

13

Clique aqui

m Add New Sample

2181107 - Im 612012

@

Analyze Combined

=l clear
LI

Reanalyze

Find Allele

R |

#ealse [ [Force 1 | RunReset

Mas

Cross Loei

70 |71 |72 [73 (74 |75 (76 [77 |78 78 (a0 |81 (&2 |83

84 |85 |86 |&7 |88

R

9C | 9B | A [10H |10G |10F |10E | 10D |10C |10B |10A |11H 116 |11F

11E (11D |11C |11E [11a

1zH

#

Sample Rxn

A%31:01:02

A0

ARFT004

A101:05

A%31:01:08

A%31:01:07

AR08

A101:09

AFT01:10

Ar31:02

A31:04

AF05

Ar31:08

para ver ou
adicionar
uma imagem

de oal

User Comment

A
A731:02 A%33:
A731:02 A%33:

PUSSIESETIITY

ATILO(L AR3300E -
SK1:=:31:01/51:02/31:04/31:05,/31: 06/31:09/31:11/51:
K21 =1 351 01/33:03/33: 04/33: 05,/35: 06/33: 07/33: 10/33:

C*03::K1 C*03::K2
CT03::3 C704:0Md
C*03::X5 C*08:19
CHO3:E CF15:12
CF04:3007 L0008
C*04:30X3 C*08:19
C*04::410 C715:12
C®08:19 C708:19

C*08:19 CF15:12

C#18:12 £#15:12

A3 A-
A- A33
A- -
A"Blank” A33
A"Blank” A-
[

= |c- cwa

c- Cud
Cud Cwd

A731:01:02 A®33:01:00

-||&¥31:01:02 A*33:01:02
b [A*31:01:02 A*33:01:03

hal Il ]
» A731:01:02 A*33:01:04 v
Assigned Allele Pairs Dev] Assigned allele Code Assigned Serology x[v
473110102 A33:05 73100 AT33102 431 433

System Comment

[Possisle Hamozygaws

Other Assignment |

v

=

[ Assign>> | Save>-> | Confirm>-

Coloque uma marca de verificagdo
aqui para indicar a necessidade de
realizar mais testes.

—
J More 1estsi| Patient Assian

an narianta

Uma marca de verificagdo aqui
atribui os resultados da analise

Tabela de
padrdo das
reacdes.

Agrupa e
condensa
pares com o
mesmo padrdo
de reagao.

A area de
final
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Sample ID:  [BSmin19955 - | 7eE02 = cesr |
B A

H [c] F E D @

O painel do lado esquerdo da janela
apresenta cada poco do teste nas linhas
destinadas a duplicar o gel de teste. Cada
poco é apresentado com um botdo de
reacao.

Se clicar ou introduzir através do teclado, é
possivel modificar a reacdo para o poco
selecionado  dentro das  seguintes
definicoes:
e 8 =reacao positiva
e 1 =reacao negativa
e 0= sem amplificacdo nitida (os
pocos com um 0 serdo excluidos da
andlise)

|ViewGEI || Add New Sample H Analyze Combined H Analyze

Nota: Se clicar com o botdo direito do mouse na area preta do painel de gel
de teste, é possivel selecionar uma ordem diferente para as reacdes ao
clicar em um poco: 0->1->8 ou 8->1->0, etc.

e Depois de analisar uma placa, nao é

s . s . . ~ W -=1-
possivel adicionar mais informagdes 0->1->8 m

da amostra a essa placa. 8->1->0

e Se a amostra nao tiver sido analisada, 8->6-24->2->1->0 . &8
0 botdo a extrema direita da parte 2-34->8 -
inferior deste painel estard [ G

identificado como Analyze (Analisar). B _
Se j& existir uma andlise para a T
amostra, o botdo estard identificado como Re-Analyze (Reanalisar).

e Este botdo é ativado apenas quando tiver sido introduzida uma D de
amostra. Se nao tiver sido introduzido um ID de amostra ao clicar neste
bot&o, a ID de amostra é sinalizada com um "!" como estando vazia e
nao é realizada qualquer analise.

e Se areacdo de outro poco além do primeiro (1H) for definida como zero
(0}, é apresentada uma mensagem que permite ver informacdes sobre
a reacao sugeridas pelo sistema para ajuda-lo a decidir se pretende
analisar o poco nao amplificado com uma classificacao positiva ou
negativa. Se mais do que um poco for definido como zero, a mensagem
nao é apresentada, mas as informacdes sobre a reacdo sugeridas
podem ainda assim ser visualizadas.

HLAFusion™ ]

[ - | Do you wish to analyze the Non-Amp Wel with Positive and
' Megative Score ?

= BEBIO0METARIX 122
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Para ver as reacdes possiveis caso o poco tenha sido positivo ou negativo,
cligue em Yes (Sim) e percorra a lista Possible Allele Pairs (Possiveis pares de
alelos) até aos cabecalhos Neg Reaction {(Reacdo negativa) e Pos Reaction
(Reacao positiva). Se nao for possivel sugerir nenhum dos tipos de resultado,
o cabecalho é No Solution {(Sem solucéo) e néo seré seguido de resultados.

Resultados possiveis para
um pogo ndo amplificado

Prosmible Allele Pairs
1-Heg Peaction Hl-
DOE1*0&06 DOBEL*060E FRF 4F
OQBLT0R0LOS DOBLT0R0L0Y  FRY

DOE1*005 DOEL*020E FR# LF
DOB1=0G1402 DOBL=0G1402  FRI

Cabecgalhos a

DOE1*0323 DOBL*032: FN# 3E procurar ao
DOBLTON0Z0Z DOBLTOMOZ0Z  FEM ) )

DOE1*030202 DIE1*030204 FRd visualizar
DOB1=030204 DOB1=00204 FRi

DOE1*0504 DOBL*0504 FRé 36 resultados
DQELTOAl4 DODLTOILA  FEE 26 possiveis de pogos
DOE1*0514 DOBRL*030504 FHE 3 ~ .
DOELT0A0504 DOBLT030504  FEA nio amnlificados.

B‘-an: Eeaction Wr

7.3.2. Visualizar os Detalhes do Poco

E possivel visualizar detalhes completos sobre a amostra atual ao passar o
cursor sobre um poco na drea geral de gel de teste da janela de analise.

Visualizar os detalhes do pogo (com o cursor do mouse sobre um pogo)

Well Position @ 4H

Recqg Site: 45T45+82LR33

Specificity : B*18:09/54; B*27:52; B*37:01:0 1~04:02/07~10/12~27; B*33
150

7.3.3. Trabalhar com Imagens de Gel

e Se tiver uma imagem de gel [ associada a amostra atual, é possivel
visualiza-la ou desassocia-la.
ou
e E possivel procurar e associar outra
imagem de gel a amostra atual.
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Eis como pode associar uma imagem de gel a amostra atual:

1. Cligue no botao View Gel % selec e mmoe £
(Ver gel) no canto inferior [(J0) [ eesemsrrmess <@l I
esquerdo da tela de imagensde .. - B
gel. Se nao estiver atualmente A H

associada qualquer imagem a = Ju=
esta amostra, vera a seguinte B o
mensagem: s
2. Clique no botdo Yes (Sim) e o a;"f
Fusion abre a tela Select Gel " = e
Image (Selecionar imagem de [orm ] _cmea |
gel).
Procure uma nova imagem de gel e cligue no botdo Open (Abrir).
4. O Fusion abre a janela Gel Image (imagem de gel) e apresenta a
imagem de gel que selecionou. Se necessario, a janela pode ser
redimensionada.

/a

w

Se pretender associar esta imagem a esta amostra, clique no botdo Link

Image (Associar imagem).

Visualizador Gel Image (Imagens de gel)
e Para ampliar (mais at:
zoom), clique no

botdo +.
e Para reduzir
{(menos zoom),

clique no botao -.

e Para rodar a
imagem, cligue no
botao Rotate
(Excluir antigeno).

Clique para
fechar o
visualizador
de gel

Mais zoom Menos zoom Clique pararodar Para associar aimagem
aimagem de gel a amostra atual

== BIOMETAIX _ ] 124 [—



1. Clique no botao View Gel (Ver gel).
2. Quando a imagem for apresentada no visualizador Gel Image (Imagem

de gel), clique no botao Unlink (Desassociar).

7.3.4. Adicionar Amostras

1. Cliqgue no botdo Add New
Sample (Adicionar

nova amostra).

2. Introduza uma nova D de
amostra ou Nome de amostra
no campo Sample ID (iD de
amostra) (acima da imagem de
gel).

3. Selecione a Sample Date (Data
de amostra) clicando na seta
para baixoV¥no campo
Date (Data) a direita do campo
Sample 1D (ID de amostra).

4. Em seguida, cligue no botao

Analyze (Analisar).
ouv

Para desassociar uma imagem j associada a amostra atual:

Rev. 01 —Jul/2013

Existem dois métodos para adicionar e analisar amostras em uma sessao:

:=Data Reports Data Sample PatientInfo Profile Utliies Help Exit

Sample ID: ||

i esEQE Al &% D
| ZICIear
G F EA-%| = B A

01

zeData Reports Data Sample Patentinfo Profie Utibes Mep Ext

AU AIAdd £

%L

i) g | <<Sf

SampleID: (7493034

11/28/2012

hlz” Clear H

| -
E

F

Sun

Hovember, 2012

Won Tue Wed Thu Fri

28 30 N 1 2 3
5 &8 7 & 9
12 13 14 15 18

Eis um método alternativo para adicionar amostras existentes para analise no
Micro SSP:

1. Cligue no botdo Sample Selection (Selecdo de amostra) a direita do

campo Sample 1D (ID de amostra).

B EIE AT AdG 4 «L=m3 Selecione uma amostra existente na lista
smeer fme [ JM— e ]l pvailable Samples (Amostras disponiveis).
“ o Ll
HLA Fusion- R

Available Samples

2433060
2493061
2453062
2493063
2433064
2453065
2493066
2433067
2453068
2493069
2433070
2493071
2493072

I

ferramenta
pesquisa.

2433073
2493074
IZAEBD?S
2493077
2493078
2433079
2493080
2453081
2433082

(JJONE LAMBDA ® ® &

parte superior como

E possivel utilizar a HLA Fusion-

caixa de texto na

Available Samples

J2433]
2

m SIOMETRIX



Rev. 01 —Jul/2013

2. Clique no botao OK na parte inferior desta janela para mover a amostra
na lista Available Samples (Amostras disponiveis) para a caixa de texto
Sample ID (ID de amostra) acima do visualizador de imagens de gel. E
possivel utilizar o Nome de amostra existente ou criar um novo.

3. Selecione/crie uma Sample Date (Data de amostra).

4. Cligue no botao Analyze {(Analisar).

7.3.5. View Gel (Ver gel)
Na janela de analise de sorologia, é possivel visualizar o gel para a amostra
atual. Esta ferramenta localiza o arquivo de gel (formato JPEG) associado ao
arquivo de dados CSV e apresenta-o na janela de anélise.
1. Clique no botdo View Gel (Visualizar gel). E apresentada uma imagem
do gel para a amostra atual em uma nova janela.

=10l x|
Folder: Z:\012507TRAY9

HLAVF B40
HLAVF1

3000.0

19080 e |

w000 5000
300.0

200.0

100.0

15.0

Ho S0z 2 2 2 0 2
u
3000.0

500.0
300.0

1000.0

2000
200.0

100.0

500 oo

os s s s s
R |

2. Clique no botdo Close {(Fechar) ou em X para fechar o gel.

7.3.5.1. Modificar a Posicdo de inicio da Sessdo

Para placas multiteste, pode-se ignorar posicdes para corresponder as suas
fotografias de gel ao clicar no botdo Add New Sample (Adicionar nova
amostra) até ser apresentada a posicao correta para o inicio do teste.

7.3.5.2. Separador Rxn {Reacdo)

A tabela de padrdes de reacao apresenta as reacoes positivas para cada poco

ou esfera se estiverem combinadas com LABType (eixo x) versus cada alelo
(eixo y) definido no catdlogo atual.

e A Tabela de padrbes de reacdo é apresentada no painel direito da
janela de anélise Micro S5P.

= BIOMETAIX _ ]



Rev. 01 —Jul/2013

Clique duas vezes em qualquer ponto o b’c:tao Max
desta area para expandir a tabela até (Max.) expande
Procura por alelo metade da janela de analise. a tabela de
| reagdes.
L) || Findatele | [#Fatse [T [ Force 1 | Ron Reset )
Ra || .4 Clique para
Max ordenar a
\61 62 |63 |64 |65 |66 |67 |68 |69 (70 |71 |72 |73 |74 |75 (76 |77 |78 |79 |80 | & a% 23 tabe'a por
» 8D | BC | 8B | BA | 8H | 3G | 3F SD | 3C | 3B | 52 10H |10G |10F |1 10D |(10C |10B |10A |11H |11G |11F ~
Crossloci | # e | ¢ R : reagdes dos
Sample Rxn \ 0CoS
A*01:01:01:01 \ p 9 .
A01:01:01:02N \ selecionados
Procura por AR01:02 \
~ A#01:01:03 \
padrdo de = ;. 012: \
reagdo A1:01:05
AR1:01:08 \
AR0101°07 \

IDs das esferas para testes LabType
utilizados em andlise combinada com a
amostra MicroSSP atual.

Configuracao predefinida:

mm SIOMETRIX

Os pocos (esferas caso seja uma analise combinada com LABType) sdo
ordenados por reacac da amostra.

A 1D do poco depende da linha e localizacao da amostra no painel de
gel de teste.

A amostra atual é apresentada com texto em azul, imediatamente
abaixo da linha de loci cruzados.

Os alelos positivos sao listados abaixo da linha de amostras e
realcados em amarelo.

Os pocos de loci cruzados estdo identificados com o simbolo de
cardinal (#).

A cor salmao indica um falso positivo. A cor verde indica um falso
negativo.

e 12—
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As reacoes positivas sao apresentadas como um “X"” na tabela (azu
para a amostra atual e preto para as restantes). PC, NC e as esferag
excluidas sdo apresentados como “0” na tabela.

Se quiser expandir a tabela para o tamanho de janela inteira, cliqud
no botao . Para voltar a minimizar, clique no botao @

Cligue duas vezes na area imediatamente acima da tabela, entre o4
botdes Find Allele (Localizar alelo) e Max (Max.), para expandir §
tabela até metade da janela de analise. Para repor o tamanho origina
da tabela, cligue novamente duas vezes na mesma area.

Introduza um alelo no campo e clique no botao Find Allele (Localiza
alelo) para apresentar o alelo e o respectivo padrao de reacao ng
primeira linha. Clique duas vezes no nome de um alelo para coloca-iq
no topo da tabela. Pode-se colocar a totalidade de um determinadg
grupo de alelos no topo introduzindo um grupo de alelos (por ex.
DRB1*07).

Clique no cabecalho da linha branca a esquerda do nome do alelo o
da reacao da amostra para mover todas as esferas com essa reacaq
para a esquerda. Cligue no botao Rxn Reset (Repor reacao) {(acima dg
botao Max [ Méx.]) para repor a configuracao original da tabela.

Ao clicar em um cabecalho de coluna, a tabela é ordenada pelog
critérios de reacao desse poco ou esfera (se combinada co
LABType). O primeiro cligue ordena por ordem ascendente, de cima
para baixo. O segundo clique ordena por ordem descendente.

Se utilizar o botao Analyze Combined (Analisar combinado) na janel
de analise para analisar um teste LABType e um teste Micro S5P, as
IDs das esferas do teste LABType sao apresentadas na linha de IDs
dos pocos na tabela Rxn (Reacao). Estas sao reconhecidas pela ID d4g
esfera seguida de um underscore e um 0.

= BIOMETAIX _ ] 128 =
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7.3.5.3. Numero de Reacdes Falsas Permitidas

Se o HLA Fusion nao conseguir determinar quaisquer resultados que
correspondam exatamente ao padrao de reacao introduzido, analisa a reacao
pressupondo que existe uma reacao falsa na amostra.

Se continuar a ndo ser possivel encontrar uma solucdo, o sistema continua a
procurar nas reacdes falsas adicionais até atingir o nUmero de reacdes falsas
permitidas ou encontrar uma solucao.

A definicdo de reacdo falsa permite definir o nimero de reacbes falsas
permitidas:

Definicdo minima =0
Definicdo méaxima =4

e No campo # False Rxn (N.° Sample Date:
reacOes falsas), cligue na seta
para cima ou para baixo para
alterar o nimero de reacdes falsas
permitidas.

#false [3 = | Force 1 | Rxn Reset

Nota: Independentemente do maximo de reacdes falsas aqui definido, a
andlise de amostras para na primeira reacao falsa encontrada.

7.3.5.4. Forcar uma Reag¢ao Falsa

Quando uma amostra tem um resultado sem reacles falsas (resultado de
correspondéncia exata), a funcdo Force 1 (Forcar 1) obriga o HLA Fusion a
reanalisar a reacao de forma a permitir uma possivel reacdo falsa em
gualquer poco. Esta funcéo é utilizada para procurar resultados que possam
ser alterados por uma reacao adicional.
1. Na janela de analise, clique no botdo Force 1 (Forcar 1) para obrigar o
programa a analisar a amostra com uma reacao falsa.

Cligue no botao Reanalyze (Reanalisar) para repor os resultados
originais da analise.

Cligue no botao Rxn Reset (Repor reacao) para repor as predefinicées da
tabela de padrdes de reacao.
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7.4. Andlise Micro SSP Combinada

O software HLA Fusion suporta uma funcao de anélise combinada. Em uma
analise combinada, as reacles de dois testes da mesma amostra sao
combinadas em uma Unica analise. O teste anterior deve ter a mesma ID de
amostra ou estar associado a mesma ID de paciente.

Para combinar os resultados de uma amostra, € necessario iniciar ou
continuar um teste Micro S5P especifico do alelo e ter uma sessdo Micro S5P
ou LABType anteriormente armazenada para realizar a combinacao. Depois
de combinar as sessfes, sao apresentadas as atribuicbes de tipagem
possiveis e a tabela de padrbes de reacéo altera-se de forma a refletir o
padrao de reacao de ambos os testes.

1. Na janela de andlise, cligue no botdo Analyze Combined {(Analisar
combinado) abaixo da tabela de padrbes de reacao. A janela Combined
Analysis (Analise combinada) apresenta uma lista das sessdes
anteriores que utilizaram a amostra atual e partilham a mesma 1D de
amostra.

m Combined Analysis =]

Current Sample 1D : G023

PatientID: 11332

Well
Position

Combine| Sample 1D zessinn

i Catalog ID Locus ‘ Analysis Date

Mate : For Combined Analysis the sample must be saved. | Analyze | | Cancel |

Selecione as sessfes anteriores pretendidas ao selecionar as caixas de
verificacao Combine (Combinar) no extremo esquerdo.

Cligue no botdo Analyze (Analisar) na parte inferior da janela de
contexto.

Nota: Se combinar uma amostra no formato de nomenclatura anterior com
uma amostra no formato de nomenclatura mais recente, os pares de
alelos e o cédigo possiveis e atribuidos serdo apresentados no novo
formato. Se a amostra com o formato de nomenclatura anterior
contiver um alelo que nao esteja incluido na nova nomenclatura, esse
alelo mais antigo é ignorado.
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Para

repetir a analise combinada, cligue no botdo Reanalyze Combined

{Reanalisar combinado).

Nota

Se as datas de nomenclatura entre a atual e as que estao a ser
combinadas com ela entrarem em conflito, as sessbées selecionadas
sao realcadas em vermelho.

Se clicar no botao Analyze (Analisar) e houver um conflito de
datas de nomenclatura, aparece uma mensagem de aviso que permite
optar entre continuar e cancelar a analise combinada. Se continuar,
sera utilizada a nomenclatura do teste de amostra selecionado para
combinar com o atual.

: Observe que o botao Analyze Combined (Analisar combinado) na janela

de andlises muda para o botdo Reanalyze Combined (Reanalisar
combinado). Trata-se de uma indicacdo de que as sessdes
selecionadas foram combinadas. Se as sessdes estiverem combinadas,
é adicionada uma nota a caixa de comentarios do sistema.

7.5. Realizar Atribuicoes de Tipagem na Andlise Micro SSP

O HLA Fusion permite atribuicbes de pares de alelos e codificacdes sugeridas

pelo

computador. As atribuicdes de tipagem finais sé podem ser realizadas

por si ou pelo seu supervisor.

Na janela de analise, é possivel fazer o seguinte:

7.

Alternar entre formatos de cédigo
Aplicar Bw4/Bw6 a resultados sorolégicos
Aplicar filtros de frequéncia

Atribuir pares de alelos nao codificados
Atribuir um par de alelos codificado
Atribuir equivalentes a sorologia

Realizar atribuicbes manuais

Remover atribuicées

Salvar e confirmar atribuicdes

5.1. Separador Pairs (Pares)

O separador Pairs (Pares) apresenta os resultados de possiveis pares de
alelos que correspondem ao padrao de reacao da amostra. Os pares sao
sugeridos pelo software.

m SIOMETRIX

A lista identifica os pares e agrupa-os por pares de correspondéncia
total (sem reacdes falsas) ou pelo nUmero de reacdes falsas. Os
resultados com reacdes falsas sao listados com a identificacao da
esfera/poco responsdvel pela falsa reacao.
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e Possiveis pares
homozigéticos sao
sinalizados no
campo
Comment

{Comentério).
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Possible Homozygous. Ambiguous Non-amp at NC Well (1H) Q

7.5.2. Atribuir um Par de Alelos da Lista Sugerida

1. Cligue duas vezes em um par de alelos em Possible Allele Pairs
(Possiveis pares de alelos) para atribui-io a area de atribuicao final de

pares.

Como alternativa, pode-se clicar para realcar um par de alelos na lista
do separador Pairs (Pares) e clicar no botdo V (atribuir) junto ao titulo
Assigned Allele Pairs (Pares de alelos atribuidos) para adiciona-lo a area

de atribuicao final.

Para remover uma atribuicao, selecione-a na lista Assigned Allele Pairs {Pares
de alelos atribuidos) e cligue no botdo X (remover).

Clique duas
vezes em um par
para atribui-lo

Pairs | Match |

DEB1*04:04:05 DRB1*04:27 ;I
DEB1*04:04:05 DRB1*04:258
DEB1*04:04:05 DRB1*04:259 I
DRE1*04:04:05 DRB1*04:30
DRBE1*04:04:05 DRB1*04:31
DRBE1*04:04:05 DRB1*04:32
DEB1*04:04:05 DRB1*04:33
DEB1*04:04:05 DRB1*04:

1

Area de
atribuicao
final

Campo de
introdugdo
manual

7.5.3. Separador Match (Correspondéncia)

Esta grade de dados apresenta o formato codificado dos pares de alelos reais
da amostra. Um par de reacdes correspondente é um par de alelos (ou grupo
de alelos) com um padréo de reacdo que apresenta uma correspondéncia
total ao padrao de reacao da amostra atual.

mm SIOMETRIX

Selecione um par (ou
pares) de alelos e clique
neste botdo para ofs)
enviar para a drea de
atribuicao final.

Clique no botdo “X”
para remover pares

de alelos.

Pairs | Match |

DRB1*16:02:01 DRB1*16:07 |a
DRB1*16:02:01 DRBl*1lé:08
DRB1+*16:02:01 DRB1*16:09
DRB1+*16:02:01 DRB1*16:11
DRB1+*16:02:01 DRB1*16:12
DRB1*16:02:01 DRB1*16:13N
DRB1*16:02:01 DRB1*16:14
DRB1*16:02:01 DRBl*lﬁ:lS_ILI
A »
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Passe o
ponteiro do
mouse sobre
um alelo para
vera
defini¢do do
codigo
respectivo.

e Este resultado difere dos resultados de Possible Allele Code (Cédigo de
alelo possivel). O Possible Allele Code (Cdédigo de alelo possivel)
condensa os resultados em um Unico cédigo sempre que possivel.

e A0 passar o cursor sobre um formato de alelo codificado, é
apresentada a definicdo do cédigo respectivo.

7.5.4, Atribuicao Manual de Pares de Alelos

1. Certifigue-se de inserir a atribuicdo com o formato de cédigo de alelo
correto:
e Formato da nova nomenclatura: XXHH# HH(FHHHH)
X ##(####), em que X=tipo de l6cus e #= numero de
cédigo.
e Formato da nomenclatura anterior: X*#### X*####, em que
X=tipo de lécus e #= nUmero de cédigo.

DQB1*03:01:04 DQB1*03:04
DOB1*03:01:04 DQOB1*03:09

1#03:01:04 DQB1*03:10 =
“ | »

Assigned Allele Pawrs |x|w

Uma
atribuigao
introduzida
manualmente.

IDEBl"'D'?:Dl:Dl:Dl DRB1*07:-03

Introduza uma atribuicdo na caixa de texto diretamente abaixo da lista
Assigned Allele Pairs (Pares de alelos atribuidos).

Pressione a tecla Enter E no teclado para mover o alelo introduzido para
cima, para dentro da caixa de texto Assigned Allele Pairs (Pares de alelos
atribuidos).
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5.5. Cdédigos de Alelos Possiveis

O campo Possible Allele Code (Cddigo de alelo possivel) apresenta os
resultados codificados possiveis para todos os resultados que correspondam
totalmente a amostra. O tipo de cddigo utilizado depende da selecdo da sua
configuracdo: cédigo NMDP (predefinicdo), cédigo local (definido pelo
usuario) ou sem cadigo.

7.

1.

Possible Allele Code

Cddigo de — e—— -
alelo DEB1*07: JKZW DEB1*07:JKIW Definigﬁo do
JKZW:=:07:01/07:03/07:04/07:05/07:06/07:07/07:08/07:09/07:100/07:1 L
atribuido codigo de
alelo
4| |
L Assigned Allele Code
Cadigo de
DREL*07:JKZW DRB1*07:JKZW
alelo
atribuido

O resultado codificado possivel é listado na secdo superior do campo. A
definicdo do cddigo é listada por baixo.

Se ndo existirem cédigos para uma determinada sugestdo, esta é
listada com XX, o que significa que o cédigo é indefinido. Para varias
sugestées XX, cada uma é enumerada como XX1, XX2, etc. para
distingui-las entre si.

Os cédigos de alelos apresentados no campo Possible Allele Code
(Cddigo de alelo possivel) sao condensados pelo Fusion com base nas
sugestbes da lista de pares de alelos possiveis apresentadas no
separador Pairs (Pares).

O cdédigo de alelo baseia-se no cédigo NMDP atual ou no cédigo local
instalado no sistema. Por predefinicdo, o sistema atribui os cédigos
NMDP aos alelos. Opcionalmente, é possivel alterar estes c6digos para
No Code (Sem cdédigo), Local Code (Cddigo local) ou Cross Code
(Cédigo transversal).

No Solution {(Sem solucdo) é a indicacdo listada se nao existirem
resultados que correspondam as reacbes da amostra dentro do
nimero de falsas reactes permitidas.

5.6. Atribuicao de Cddigos de Alelos

Cligue duas vezes no cddigo de alelo possivel ou selecione o cédigo
sugerido e clique no botao V (atribuir).

Selecione um cédigo de alelo e cligue no botdo X (remover) para remover

uma

m SIOMETRIX

atribuicdo de cddigo de alelo.
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7.5.7. Atribuicdo Manual de Cédigos de Alelos

1. Introduza uma atribuicao no campo de texto imediatamente abaixo de
Assigned Allele Code (Codigo de alelo atribuido). Certifique-se de que
introduz a atribuicdo com o formato de cédigo de alelo correto:

e Formato da nova nomenclatura: XK H#(HBEHH)
X*#H# . ##(####), em que X=tipo de lécus e #= namero de
cédigo.

e Formato da nomenclatura anterior: X*#### X*####, em que
X=tipo de I6cus e #= nUmero de cédigo.

Caso contrario, o sistema ndo o aceita e pede para efetuar correcoes.

Nota: Se clicar no botao Translate (Traduzir) para apresentar alelos no
formato da nova nomenclatura, nao poderd introduzir manualmente
um cédigo de alelo, exceto se reanalisar a amostra e os alelos voltarem
a ser apresentados no formato da nomenclatura anterior.

Pressione a tecla Enter para mover o cédigo de alelo que introduziu no campo
Assigned Allele Code (Cédigo de alelo atribuido).

Assigned Allele Code |x|v|
DRB1*07:-:JKZW DRB1*07:-JEKZIW

IDREI*UT:JKZW DRB1%07 - JKIW

Nota: Se tiver um resultado homozigético, o cédigo atribuido pode ser
editado no campo Manual Allele Code (Campo de alelo manual) para
mostrar uma vez os resultados com cédigo homozigético.

7.5.8. Codigos de Alelos Desconhecidos

Os cédigos de alelos desconhecidos séao assinalados com XX, seguido de um
nimero sequencial. Os nameros sao reiniciados em 1 para cada amostra e
l6cus. Se vir cédigos desconhecidos, primeiro, deve certificar-se de que
importou o arquivo de NMDP mais recente.

Se tiver o arquivo de cdédigos mais recente e continuar a ver cédigos XX, é
possivel salvar estes desconhecidos para inclusdo posterior no NMDP em um
arquivo .txt com o nome nmdp_code_report.txt. Por predefinicao, o arquivo de
texto esta armazenado em C:\OLI Fusion\data\NMDPExport, mas a localizacdo
pode ser alterada modificando o caminho da /nterface. As informacoes do

cédigo sao incluidas no final deste arquivo de texto a medida que sao
adicionadas; as adicdes mais recentes encontram-se no final.
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1. No campo Possible Allele Code

Possible Allele Code

(Codigo de alelo possivel),
i Al 01:0a) |lC*04:XK1 C*04:Kx2
se.IeC|one o codigo XX, para PO | | e selecione o
ativar os botdes do Relatério de 01:0  |lc*0a-3xe c*oge0s cédigo XX
c6digo NMDP na parte inferior  |°1:0  |iegiERretiodik aqui...
da tela 03 C*04:XHE C*08:28
. 04 C*04:XKT C*12:28
06 C*04:3H8 C*15:25
g r
4

Assigned Allele Code

... para ativar o
botdo de
relatério

NMDP aqui.

Cligue com o botao direito do mouse no
selecione uma das seguintes opcoes:

| [lsave in Excel File bary 2012/3.3.0

Clique no
botdo “X”
para
cancelar.

Other Assignment

[ More T
| Test

botao Report (Relatdrio) e

Para enviar as informacbes de cddigos

desconhecidos para o NMDP, selecione

Direct Request NMDP (Encaminhar pedido
de NMDP).

I Direct request NMDP h |

e Para adicionar as informacdes de
cédigos desconhecidos a um arquivo

de texto (por padrao, salvo em C:\OLI
Fusion\data\NMDPEXxport), selecione Save
in text file (Salvar em arquivo de texto).

e Para adicionar as informacdes de cddigos
desconhecidos em um arquivo Excel {por
padrao, salvo em cAou

& IE Save in text file -
N .o"ﬂ" Save in Excel File st Dal
x|

NMDP code saved in ¢:\OLI
Fusion\data\export\WMDPExportinmdp_code_report_Micra
SSP_20111222133904_SSPR1-C04_002_07.csv

G|

Fusionidata\exportiNMDPExport), selecione Save in Excel File (Salvar
em arquivo Excel} ou simplesmente cligue com o botdao esquerdo do

mouse.

Quando tiver terminado, clique no botao [x] para remover os botdes da tela.

Nota: O botdo +Rpt (+Relatério)

salva a Ultima selecdo efetuada

(encaminhar, texto ou Excel) para que possa ser utilizada como atalho;
a nao ser que pretenda alterar a sua selecao, da préxima vez que
incluir um cédigo XX no relatério, basta clicar no botdo +Rpt.
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Seguem-se exemplos de cada resultado:

HOME | CONTACT US | SITE MAP

BIOINFORMATICS.NMDP.ORG

ICATIONS | EDUCATION | POLICES

Home » HLA Resources » Allele Codes » DNA Type Lookup Tool

< Encaminhar
HIA Resources
para o NMDP
DNA Type Lookup Tool

icrosoft Excel - nmdp_code_report_Micro SSP_20111222133904_SSPR1-C04_002_07.csv

HaploStats
Update to NMDP allele

code nomenclature Allele Code Update to Fle Edit View Insert Fgrmat Tools Data Window Help Adobe PDF Typeaquestonforhelp = _ B X
Haplotype NEHRS GRIVEI BB F 9 -0 8-l Wasms cafio s =a- [
Frequencies Instructions (PDF) A £ locus
Bi | Rare Allel
'fa'“" A|B\C\D|E\F\G\H|\\J\K\L|Mj

(E“""' - focus__Jcode

A B8 [ 04.01/04.33/04.35/04.37/04.38/04.39/04.40/04.41/04.42/04.43/04.44/04.45/04.46/04.47/04.48/04.49/04.50/04.51/04.52/04.53/04.
€ DRB1 © DRB3 C 04:01/04:33/04:35/04:37/04:38/04:39/04-40/04 41/04-43/04-44/04-45/04-46/04-47/04-45/04 49/04-50/04:51/04-52/04:53/04 54/04-
© DOA1 © DaB1

DNAType Lookup
Tool HEEEENEE Neomenclature Version:
ou may request allels cc
Mamanniat

HLA Typing

File Edit Format View Help

New Code: Adi

S oa 2270 Cédigo XX salvo
Source:

session : micro ssP_20121010154702_ssP1L_007_07 2
Sammie oo  ettlatst como arquivo
Compucer s Tormert

B*27 :XX1 B¥27:1XX2

E"27:XXS 3:44 64

planilha (.csv).

12 27 04/27 05/27:15/27:28/27:31,/27:39/27:41/27:45/27:46/27:48/27:49/27:50/27:51/27 :54/27:55/27
27 0d/27 05/27:15/27:28/27:31,/27:39/27:41/27:45/27:46/27:48,/27:49/27:50/27:51/27:54/27:55/27
= 7:05/27:15/27:28/27:31/27:39/27:41/27:45/27:46/27:48/27:49/27:150/27:51/27:54/27:55/27
:04/27 05/27:15/27:28/27:31,/27:39/27:41/27:45/27 :46/27 :48/27:49/27:50/27:51/27:54,/27 :55/27

< - Cadigo XX salvo
New Code: .
Sou)rc(cé 111:01/11:02/11:03/11:07/11:12/11:21N/11:22/11:29/11:30/11:32/11:37/11:41/11:42/11:46/11:4 como aquIvo de
SESS]‘DH : I32_7_A_9_ID3915
S. ID : 2493087
czﬁsuiﬂ sisigmment texto (.txt).

Lixx1l A*69:01

xx1 i11:01/11:02/11:03/11:07/11:12/11:210/11:22/11:29/11: 30/11:32/11:37/11:41/11:42/11:46/11:47/1
| |

L4 /

7.5.9. Outra Atribuicao

O campo Other Assignment (Outra atribuicao) pode ser utilizado para realizar
uma atribuicdo simples que nado esteja limitada a qualquer formato. Além
disso, & possivel realcar e adicionar as atribuicbes de sorologia, pares ou
cédigos de alelos ao campo para modificacao.

:

|

[v]
[ Assgn > 3 Assign Possible Allele Code
| Assign Al

E possivel realizar outras atribuicdes de cédigos segundo uma de duas
formas:

e Introduza um par de alelos ou cédigo de alelo no campo Other

Assignment (Outra atribuicao).

e Cligue no botao V (atribuir) e selecione uma de duas opc¢des:

1. Para atribuir apenas o cédigo de alelo possivel, selecione Assign
Possible Allele Code (Atribuir cédigo de alelo possivel).

2. Selecione Assign All (Atribuir tudo)} para inserir as atribuicbes de
Cédigo de alelo possivel, Sorologia ou Pares de alelos atribuidos no
campo Other Assignment (Outra atribuicao).

e E possivel, entdo, optar por modificar qualquer parte do cédigo
copiado.

e O alelointroduzido é atribuido e incluido nos relatérios executados que
incluam esta amostra.

mm SIOMETRIX —
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7.5.10.

Nao é listado em quaisquer campos de atribuicdo final para esta

amostra.

Campo de Sorologia Possivel

O campo de equivalente a sorologia apresenta todas as sugestfes de
equivalente a sorologia para a amostra com base nos pares de alelos
possiveis. Ao selecionar um equivalente a sorologia apresentado, os pares de
alelos que estao associados sao apresentados no campo abaixo.

Nota: Certifigue-se de que importou o arquivo atual de equivalentes a
sorologia através do menu Utilities (Acess6rios). Se surgir um zero (0)
nas atribuicoes de sorologia, isso significa que é necessario importar o
arquivo atual de equivalentes a sorologia.

Nota:

Apenas pode ser realizada uma atribuicao de equivalente a sorologia
para a amostra de cada vez. Assim, uma atribuicdo de sorologia atual é
substituida se selecionar e atribuir outra diferente.

Se se tratar de um teste com varios loci, pode ser atribuido mais do que

um lécus. No entanto, apenas um lécus pode ser atribuido em testes

com um unico lécus.

Possible Serology

N EET
|Cw4 c-

Cwd Cw7

Equivalente * Cw4 C"Blank”

a sorologia

Pares de
alelos
relacionados

Atribui¢des
sorolégicas

7.

C- C-

C- C"Blank"™

C*04:01:01:01 C*06:05
C*04:01:01:02 C*06:05
C*04:01:01:03 C*06:05
C*04:01:01:04 C*06:05

5.11.

1. Clique duas vezes em uma sugestao
de sorologia ou realce-a e clique no botao V
(atribuir) para copié-la para o campo Assigned
Serology (Sorologia atribuida).

Selecione o equivalente a sorologia e clique

no botdo X (remover) para remové-lo. Como

alternativa, selecione e atribua um diferente
para substitui-lo.

Botao
para
atribuir

Botdo para
remover

Traduzir (apenas para formato de nomenclatura nao atual)

O botdo Translate (Traduzir) é apresentado se o seu formato dos
alelos for apresentado com uma nomenclatura mais antiga. Clicar no botao
tem os seguintes efeitos:

m SIOMETRIX
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e Apresenta todos os cdédigos/pares de alelos atribuidos (exceto os do
campo Other Assignment [ Outra atribuicdo]) e possiveis no formato de
nomenclatura mais recente. Se nao for possivel encontrar um alelo
correspondente no novo formato, o alelo continua a ser apresentado

no formato antigo.

o E possivel visualizar e imprimir esta visualizacdo, mas os resultados
nao podem ser salvos ou inclusos em relatérios.

e Para voltar ao formato de alelos antigo, pode navegar para outra
amostra e voltar em seguida a esta amostra.

7.5.12.

Adicionar Comentarios as Amostras

Os comentarios que o usuario ou o Fusion adicionam no campo Comments
(Comentarios) sao apresentados com os resultados das amostras nas funcdes
atuais de sessdo de analise, procura de dados e criacdo de relatérios no HLA

Fusion.

1. Na janela de andlise, introduza os comentarios da amostra no campo
User Comment (Comentario do usudrio) abaixo da area Assignments

(Atribuicdes).

Como alternativa, cligue duas vezes no campo de comentarios do usudrio

para abrir um espaco maior para
escrever.

Os seus
comentarios
(maximo de

Os comentérios s30 255 caracteres)
salvos apenas depois de

clicar no botdo Save Comentdrics
(Salvar). introduzidos
pelo HLA
Fusion

i

Possible Homozygous Possible cross locus reactivity on Well 1G ;I
(A).Ambiguous.

hd
[ ]_concet |

Nota: O campo maior para comentdrios do usuario expande-se de forma a
permitir um maximo de 255 caracteres.

7.5.13.

Sinalizar uma Amostra para Testes Adicionais

E possivel indicar a necessidade de realizar testes adicionais em uma
amostra selecionando a caixa de verificacdo More Tests (Mais testes) e
clicando em seguida no botdo Save >> (Salvar >>). A indicacdo More Tests
(Mais testes) é apresentada nos resultados, procura de dados e relatérios da

amostra.

m SIOMETRIX
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e Na janela de analise, cligue na caixa de verificacdo |jent[C*04:XX1 C*04:
More Tests (Mais testes), localizada abaixo da area 7 More Tests
Assignments {Atribuicbes).

| Test Date

7.5.14. Imprimir a Janela de Andlise Atual

O botdo Print Screen (Imprimir tela) imprime a janela de andlise atualmente
apresentada.

e Na janela de analise, cligue no bot&o Print Screen (Imprimir tela) na
barra de ferramentas para imprimir a tela de analise atual.

7.5.15. Pré-visualizar ou Imprimir Relatérios
Para visualizar um relatério Micro S5P para a amostra atual, utilize o botéo

Preview Report {Pré-visualizar/Relatério) e/ou Print Report {(Imprimir relatério)
na barra de ferramentas.

Reports Dsta Sample Paventinfo Frofie
BAidadu 45

Patient Summary

Na janela de analise, clique no botdo Preview
Report (Pré-visualizar relatério) ou Print

Report {(imprimir relatério) para apresentar
uma lista dos relatérios que pode pré-visualizar
ou imprimir para a amostra atual. Os menus
pendentes de relatério sdo idénticos tanto para
Preview Report (Pré-visualizar relatério) como
para Print Report (Imprimir relatério).

Patient Typing for Batch
Patient Custom
Malecular Custom
Custom Typing Results by Sample
Allele Code
Allele Summary
Molecular Typing Summary
Custom 55P Report
55P Report

Nota: Se selecionar Molecular Custom (Relatério molecular personalizado),
nao é possivel criar um novo relatério personalizado nesse momento.
Os Unicos relatérios personalizados disponiveis na janela de analise
sao os anteriormente criados através da janela Reports (Relatérios).

7.5.16. Atribuir Resultados Codificados

Utilize o botdo Assign (Atribuir) para atribuir e salvar todos os
resultados codificados possiveis ndo ambiguos (os resultados para os quais
existe apenas um resultado codificado).
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7.5.17. Salvar Atribuicbes

Os técnicos e supervisores de laboratério podem salvar resultados de
analises para rever e aprovar posteriormente. As amostras salvas estao
disponiveis para confirmacao apenas por parte de um supervisor de
laboratério.

e Na janela de analise, cligue no botdo Save (Salvar), localizado
no canto inferior direito da janela de analise, para salvar os resultados
da anélise.

e O Fusion passa automaticamente para a amostra seguinte.

e As amostras devem ser salvas para poder associar quaisquer
comentarios criados pelo usuério na base de dados ou em relatérios.
Para fins de confirmacao, um supervisor precisa acessar a amostra
para a qual salvou as atribuicdes.

7.5.18. Confirmar Atribuicdes

Os supervisores de laboratério podem confirmar os resultados das andlises.
As amostras sao assinaladas como Confirmed {Confirmada).
e Na janela de analise, clique no botdo Confirm (Confirmar),
localizado no canto inferior direito da janela de anélise, para confirmar
todos os resultados da analise.

Passa automaticamente para a amostra seguinte para continuar a confirmar
os resultados.

Quando voltar pela primeira vez a uma amostra confirmada, vera que o botdo

Confirm (Confirmar) estd agora sombreado em roxo para informar
que foi confirmada anteriormente.

7.6. Resumo da Sessao Micro SSP

A tabela de resumo pode ser aberta clicando em uma sessdo na arvore de
navegagao no extremo direito da tela. Esta lista cada amostra na sessao e
guaisquer resultados da andlise armazenados.
e C(lique duas vezes em uma amostra na Tabela de resumo para ir
diretamente para a tela de anélise desta amostra.
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Botdo Field
Chooser
(Selegdo de
campo)

| Session : Micro SSP_20111222095547_SSPMLO2_003 07 Cataloc

a: SSPMLO2_003_07

User

g

Sample S ¥

s o

Possible

Allele
Pair

Allele
2

‘5

BSmith0015004 Field Chooser

¥ Analysis Date
[V Analysis User

¥ Assigned Allele Code
¥ Assigned Allele Pairs
¥ Assigned Sero

v Bw

v Catalog

¥ Code Definition
Comment

¥ Confirm Date

[#_ Confirm User

T Excluded

| T FalseRxn

T Family

| @ ImgtVer

" Local D

[V Locus

<

<]

|

[~ Possible Allele Code

d

]
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Clique no botao Field Chooser

(Selecdo de campo) a
esquerda dos cabecalhos da
tabela para apresentar a
selecao de campo.

Nesta janela,
selecionar ou
selecao das caixas de
verificacao junto aos
cabecalhos das colunas para
incluir ou excluir essas
colunas da Tabela de resumo.

é possivel
anular a

Selecionar ou anular a selecao das caixas de verificacao nesta janela atualiza
instantaneamente a tabela.

Nota: Se nédo vir um determinado campo disponivel através da selecdo de

campo e tiver a certeza de que deveria existir, acesse C\HLA
Fusion\temp e elimine o arquivo com o nome $5P_Layout.xml.

e (lique no cabecalho da coluna da Tabela de resumo para ordenar a
tabela por essa coluna. A seta peguena para cimaa ou para baixov no
cabecalho da coluna indica a ordem: para cima para a ordem
Ascendente e para baixo para a Descendente.

Também é possivel clicar em um cabecalho e
arrasta-lo e soltd-lo para alterar a ordem das

| & o | o8 B b G | 8
Session : Mizro 55P_20111222095547_59
| |
Patien: Catalog Locus COIunas‘
Locus
BSmith00 Tsspﬁﬂz_ | 4.B,DRE1,DRA
e Pode-se salvar quaisquer

apresentada.

Save Layout 5'

. mOdIflcago?S @ Do you want to save the Layout?
efetuadas no esquema clicando no botao

Yes (Sim) na caixa de mensagem que é

As suas alteracles sao armazenadas para todos os futuros resumos de
sessdes Micro S5P neste computador até serem realizadas e armazenadas
modificagbes posteriores.

| [ preview | |

Epot |

m SIOMETRIX
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e C(Cligue no botao Export (Exportar) (localizado na parte inferior da tela)
para salvar a Tabela de resumo no computador ou na rede (a
localizacao predefinida é C:\OLI FUSION\data\report}. O arquivo sera
salvo no formato planilha do Excel (.XLS).

e Cligue no botdo Print (imprimir) para criar uma cépia em papel da
Tabela de resumo.

e (Cligue no botdo Preview (Pré-visualizar) para visualizar e/ou
redimensionar a Tabela de resumo antes da impressao.

=

File View Tools

glo@pRaaiOn e wx - @[HE
P 4 P M ® S :
=
ion : Micro SSP_20111222095547 SSPMLOZ 003 07 Catalc
Sample / W|Patient Catalog Locus
BSmith0015004 | BSmithD0 | SSPML02_ | AB,DRB1,DRB3
p
A
=
1 T I— 2

Click and drag up to zoom in or downto zoom out Page: 1of 2| .

Na janela de pré-visualizacao da impressao, a barra de rolagem de
visualizacao de paginas do lado esquerdo apresenta icones para cada pagina
do relatério.
e C(ligue em um icone de pdgina para apresenta-la na janela de
pré-visualizacdo.

7.7. Opc¢des do Menu do Botao Direito do Mouse do Navigator (Navegador)
para Micro SSP
7.7.1. Opcodes ao Nivel da Sessao
Existe um menu que é apresentado se clicar com o botdo direito do mouse em

uma sessao ativa no Navigator (Navegador) (selecione primeiro a sessao
clicando com o botao esquerdo do mouse}):

i Mavigator

" Product © Test Date
" Catalog (¢ Session Date

Group:

I e BIARp

Hi

=-12/22/2012

Reanalyze using New Settings/Catalog

mm SIOMETRIX



/.7.1.1.

Permite reanalisar a sessao utilizando
um catdlogo novo ou atualizado.

1.

2.
3.

Depois de clicar com o botao
direito do mouse em uma sessao,
é apresentada a tela Select New
Product (Selecionar novo
produto).

Altere o nome da sessao.

Cligue na seta pendente wno
campo New Catalog ID (ID de novo
catalogo) e selecione um novo
catalogo da lista.

Rev. 01 —Jul/2013

Reanalisar com Nova Nomenclatura

™ Select New Product

HLA Fusion®

Old Session ID: [Vicrs S5F_201112

=151

MNew Session |D: |25

New Catalog ID: [SSPML02_003_07 =l

'YJONE LAMBDA ® ® 8

4. Cligue no botao Analysis (Analise).

A sessdo na qual clicou com o botdo direito do mouse é reanalisada com o
cataélogo que selecionou.

7.7.1.2. Opcées ao Nivel da Amostra

Sao apresentadas duas opcdes de menu se
clicar com o botéo direito do mouse em uma
amostra ativa no Navigator

(selecione primeiro a amostra clicandocomo [

botao esquerdo do mouse).

7.7.1.3. Registros Relacionados

(Navegador)

E1-12/19/2012
- =88 Micro SSP_20121219085

Related Records
Side By Side Analysis

T I

Um registro relacionado é um registro que estd associado a amostra atual
através da ID de paciente ou da ID de amostra.

Nota: Esta opcdo também estd disponivel ao utilizar o bot&o Related Records
(Registros relacionados) da barra de ferramentas.

mm SIOMETRIX

Cliqgue com o botdo direito do mouse em uma amostra do Navigator
(Navegador) e selecione Related Records (Registros relacionados) para
carregar todos os registros relacionados com a amostra atual na lista
pendente Sample {Amostra} (na parte superior, ao centro da tela).

ID de amostra

e

Botdes de navegagdo

I 2453023

\‘_
a1

144 —
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Utilize os botdes de navegacao da amostra para apresentar a analise de cada
registro relacionado um por um.

Para voltar a visualizar as amostras nas sessdes atuais, clique no link
<<Summary (Resumo} na parte superior da janela.
7.7.1.4. Andlise Lado a Lado

Utilize esta opcao para comparar a analise da amostra atual com a
anteriormente realizada.

Nota: Esta opcdo também estd disponivel ao utilizar o botdo da barra de
ferramentas Side By Side Analysis (Analise lado a lado).

=IO
HLA Fusion® Y XXXXKXK

Patient 1D Session Catalog ID
Micro 55P_201212260852334 55PML0Z_003_07 | SS5PMLOZ2_003 07

Micro SSP_20121526085334_SSPMLOZ_003_07 | SSPMLOZ_003_07

oK || Cancel

YJONE LAMBDA ® ® ®

e (Cligue com o botao direito na amostra e selecione Side By Side Analysis
(Anadlise lado a lado).

e Selecione uma andlise de amostra anterior na lista apresentada para
compara-la com a atual. Em seguida, as duas janelas de analise sdo
apresentadas em uma janela de comparacao.

Visualizagdo de andlise lado a lado
(... I

(R T e 1 L W v b ol B i
Lt st ] 1= 1 e [am |
T T B {
A L & 1 b b M o8 G AL M MMl M X3 X D s BB F B R B P D
"FHFI-:KI'II I'T-FII'H':I-“'-T-I-FJ-'T'-#--
Dia/hora
anterior
Andlise
anterior
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e (ada janela pode ser redimensionada e movida arrastando e soltando.

e (Cligue novamente no botdo da barra de ferramentas Side-By-Side
Analysis (Andlise lado a lado) para cancelar a apresentacdo de
comparacao.
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Andlise LABScreen

A funcdo de andlise LABScreen do programa permite analisar arquivos de
saida CS5V Luminex de produtos LABScreen. Os resultados da analise
baseiam-se nas especificacbes do catdlogo fornecidas com o software HLA
Fusion.

Nota:

Alguns pontos devem ser concluidos ou verificados antes de iniciar
uma sessao de analise:

Certifigue-se de que dispbe dos arquivos de catalogo mais recentes.
Podera transferir ou atualizar catalogos na pagina inicial do LABScreen.
Algumas funcles, como a normalizacao w632, podem nao estar
disponiveis se ainda ndo tiver importado o(s) catalogo(s)
apropriado(s).

Visualize e modifique as definicdes globais de configuracao do produto
antes de iniciar a andlise. As definicbes globais sdo apresentadas e
podem ser modificadas na pagina inicial do LABScreen ou através do
menu Utilities (Acessérios). As definicdes globais aplicam-se a todas as
novas sessoes importadas.

Poupe tempo ao importar arquivos CSV verificando se os URLs e o0s
caminhos predefinidos indicam os locais onde estes arguivos sao
normalmente armazenados no seu sistema ou rede. Estas definicdes
também podem ser modificadas na secao General Configurations
(Configuracbes gerais) da pagina predefinida do Fusion.

Se preferir que o HLA Fusion permaneca em uma amostra que ja tenha
sido armazenada ou confirmada em vez de passar automaticamente
para a amostra seguinte, é possivel defini-lo na secdo General
Configurations (Configurac6es gerais) da pagina inicial do Explorador
do Fusion .

Algumas das tarefas acima requerem privilégios de usuario supervisor.
Poderd ter de verificar junto do seu supervisor se estas tarefas foram
concluidas.

8.1. Iniciar a Analise LABScreen

Nota:

m SIOMETRIX

Se pretender definir a normalizacao W632 como a predefinicao para a
analise LABScreen simples, selecione a caixa de verificacdo junto a Use
W632 Normalization as Default (Utilizar normalizacdo W632 como
predefinicdo) na péagina de configuracdo do produto de anélise
LABScreen simples.
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8.1.1. Adquirir Dados da Sessao LABScreen

Selecione o botdo LABScreen no painel da pagina inicial ou na barra
de ferramentas do Fusion .

E apresentada a pagina inicial do LABScreen.

A atualizagdo de Clique para abrir a
catdlogo mais recente. gestor de catalogos. Clique para
1 . N
Numero atual de . importar arquivos
catdlogos H I—A F usion- . . 0 006 de referéncia
. LABScreen Product and Catal .
transferidos _ : atualizados.
disponiveis para Active Catalogs: 194 l Last Update Date:  6/11/2012 Details Download |nf0fma§50 Sobfe
LABScreen PRA: 52 LABScreen Singles: 7 Refersnce file Updates: 0 . ~
Cada prOdUto' LABScreen Single Antigen: 102 LABScreen Mixed: 33 )i atuallzagoes de
leci i
Selecione um -+ Mixed I PRA | Single Amigenl Singlesl [Edit] arql"yos_ de
separador... referéncia

disnoniveis.

... para apresentar
as definigGes atuais @
de configuragdo.

Low PC/MC Ratio: 2 Min Bead Court: 50 Display Graph Raw by Default:  No .
Clique para

modificar as
defini¢cdes
globais do
LABScreen.

NC Raw: 500 Low PC: 500

— Waming Message Displays

Dia/hora atuais ;
Suppress waming messages: No

daS mensagens o Swap bead ff NC is higher than all beads: No
de aviso Swap bead f NCishigh: No

— LABScreen Product D

Catalog Catalog Description Worksheet Datasheet = Cllque nos links
LS1AD1 D01 00 LABScreen™ Single Artigen HLA Class | Antibody Defection Test - Lot... | LS1AD1 001 WS para apresentar
LS1A01 D02 DO LABScreen™ Single Antigen HLA Class | Antibody Detection Test - Lot... | LS1A01 002 WS

documentos de
LS1AD1 D03 0O LABScreen™ Single Artigen HLA Class | Antibody Defection Test - Lot... | LG1AD1 003 WS |
LS1ADI 004 00 LABScreen™ Single Antigen HLA Class | Antibody Detection Test - Lot...| LS 1AQ1 004 WS catalogo,
LS1AD1 D05 00 LABScreen™ Single Antigen HLA Class | Antibody Detection Test - Lot .. | LS1401 005 WS = documentos de

sonda/primer.

(VJONE LAMBDA ® @ ®

Nota: Abra as fichas de trabalho e as fichas de sonda/primer para verificar a
exatidao dos numeros de revisao (estes documentos ndo contém um
namero de revisao no respectivo nome de arquivo).
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Coloque uma marca de
verificagdo aqui para
listar os arquivos CSV

anteriormente

imnartadnc

LABScreen

Include Imported

YOI FusiondatasessoniLABSaeen —
CSV File Name
020206_lsm11_1D380
05_12_05_lsm12_10_ID&0
061205 _1sm12_10_ID64

Clique no icone de
pasta para
procurar arquivos
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Selecione uma sessao na lista C5V File
Name {Nomes de arquivos CS5V}.

CSV de sessdo 062506 LSM12 Lot 12 Final GC Dados da
. 20030110_LSM_14_IDESS sessdo sdo
Luminex na -
. . ArtiB-SuggestedAliele Pairs listados
Iocallzagao DNA-SuggestedAllele Pairs aqui
. qui.
predefinida.

E apresentada a janela LABScreen Session Import (Importar sessdo

LABScreen).

Selecione para analisar

automaticamente todas as
amostras da sessdo ao
importar os CSVs.

Versdo do
ID de sessdo Luminex

A data sera realgada em amarelo se as
definigSes regionais entre o arquivo CSV
atual e o Fusion nin eanincidirem.

A localizagao do N / o o Valores de
arquivoCSVno | ™" | 4 / Negativo (NS)
" 5
computador ou mnecRggTre — redefinidos
P da ™M Session ID : [sm12_LotD12 I | Date : | 10/18/2012 1018212 x| Samples : IQ P §
na rede. ¥ i 1
R *F"E Path : [c0L| FUSION date'session'Data RefercgfE Files\LABScreen' Mixed'lsm 12_Lot012.csv para as esieras
ID de catalogo e @} Ceialog ID - [L5MICADT1 001 02 [ NOM imat |
Nomenclatura/ Quartiplex Beads - | none) | Defautt NS: |OLINS j"-_‘
o Clique aqui
Versdo da IMGT. [ Sty e B W Auto Analysis <] T Appytoal | [ impon_ | [ Check Cantrols | [ Patient List || Close | para ordenar
el | Sampjae S2TPle | Dite | Seconday | Luminex Mn s | bt DB | PatientiD | FretName Last Name Ethricty Ry * por paciente
Clique em qualquer B1 e AS485 - =100 rn AS485 <NONE> <NONE> Asian = || Fatiert = doad
dest becalh '.?ﬁ PRG - =1/ 100 I RG <NONE> <NONE= Asian = Patient = Ou doador.
estes cabecalhos El LLHM - =l[100 r [n LHM <NONE> <NONE> fsian [ Patient =l
para ordenar por G1 GV - =l 100 =R GV <NONE> <NONE> Caucasian || Patient 4|
L JAM - [=l| 100 r JAM <NONE> <NONE> Caucasan || Patient =l
ordem ascendente L[ wma s a0 =
Norsmama st

ou descendente.

de paciente para ver a lista
pacientes atuais.

1. Cligue no icone de pasta
pequena na parte superior
da lista CSV File Name
(Nomes de arquivos CSV) do
LABScreen.

m SIOMETRIX

P S IR e Wﬁ.ﬁ
Clique duas vezes em qualquer ID Atribui o tipo de paciente

de a uma ID de paciente.

LABScreen

Clique no icone de pasta
para procurar por
arquivos CSV. | [T Include Imported

%{j c:YOLI Fusion\data\session

C5V File Name




2.
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Selecione um arquive da lista de arquivos CSV anteriormente
importados ou clique no icone de pasta para procurar a localizacao
do(s) arquivo(s) CS5V do LABScreen no computador ou na rede.

Procurar arquivos de sessao LABScreen

3.

Nota:

Nota:

7 Select C5V Files x|
@_(jv\ ||~ Datz Reference Flles + LABSqreen ~ (&) [ search LagScreen 2]
e e B ~-80 @
Documents - -
B 2l [ag] . 007514004 001 IDB.csy 2l
J’ Music a Microsoft Office Excel Comma Separ...
=] Pictures 7| 123 kB
B viceos [Eg] [ e tsmia b1 on 32ty
Q) | Mirosoft Office Excel Comms Separ..
#d Homegroup s| 16.3KB
lgl 021308-L5M14 ha lot g_ID69.csv Select a file to
1% Computer a Microsoft Office Excel Comma Separ... preview.
.Q'_a' ©) 7| 463 KB
a0 lgl 042007 Is12pra_010XM_ID1050.csv
Q] | Mirosoft Offce Excel Comma Sepr...
€ Network 7] 124K8
= [, ooz o0s oz e
| Yy | Microsoft Office Excel Comma Separ... ;I
File name: =] [csvFiles (res) =
Open |+ Cancel
4

Selecione um arquivo CSV de sessao e cligue no botao Open
(Abrir) para apresentar as amostras associadas na tabela
Sample/Patient Details (Detalhes de amostras/pacientes) atual.

E possivel ver arquivos CSV de produtos que nio os do LABScreen ou
outros arquivos CSV. Isto significa que deverd clicar primeiro em uma
subpasta do LABScreen ou gue 0s seus arquivos de sessao LABScreen
ndo se encontram no diretério indicado pelo HLA Fusion.

O HLA Fusion converte dados de arquivos CS5V gerados pelo Luminex,
como data e hora, para o cédigo regional local se for especificado um
cédigo regional no arquivo CSV. (Nao é possivel especificar um cédigo
regional para arquivos CSV criados com a versao do software Luminex
2.2 ou anterior.) Se o primeiro campo da data estiver realcado em
amarelo, indica uma correspondéncia de cédigo regional errada. Neste
caso, recomenda-se que utilize o seletor pendente no segundo campo
da data para escolher a data adequada, tendo em consideracao as
diferencas regionais de formato de data.

Se uma amostra j& estiver associada a um paciente, é apresentada a ID de
paciente e quaisquer informacodes relacionadas com o paciente.

Para adicionar informacoes de paciente, proceda da seguinte forma:

m SIOMETRIX

Para adicionar dados do sistema, cligue duas vezes na coluna Patient
ID (ID de paciente) da tabela Sample/Patient Details (Detalhes de
amostras/pacientes) ou cligue no botao Patient List (Lista de pacientes)
na barra de ferramentas. A janela Import Patient (importar paciente) é
apresentada, permitindo importar o arquivo de informacbes do
paciente.

. 100 m—
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Para adicionar manualmente dados de paciente, introduza os dados
nos campos da tabela relacionados com o paciente.
Podera atribuir a ID de amostra a campos de Patient iD (ID de paciente)
vazios selecionando a caixa de verificacao para Set empty patient ID to
Sample (Definir ID de paciente vazia para amostra).

Para atribuir um Ab secundario as amostras, proceda da seguinte forma:

Para atribuir um Ab secundario a amostras individuais, selecione na
lista pendente Secondary Ab (Ab secundario} ou introduza-o no campo
associado.

Para atribuir um Ab secundério a todas as amostras, selecione na lista
pendente Apply to all (Aplicar a todas) ou introduza-o no campo e, em
seguida, selecione a caixa de verificacao Apply to all.

O sistema atribui uma D de sessao automaticamente. Opcionalmente, é
possivel alterar a ID.

Nota:

Nota:

Se o

Campo Session ID (ID de sessdo) do LABScreen
Session ID : [20080117_LSM_LOT13_ID43 |

Uma ID de sessao deve ser exclusiva na base de dados do Fusion. Se a
ID de sessdo j& existir, o software pede gue altere o nome da sessdo.
Recomenda-se que nao utilize caracteres especiais neste campo, uma
vez que podem desempenhar uma funcdo especifica enquanto
separadores de campo.

Selecione um arquivo de catédlogo. O seu método de selecdo de
catélogo serd um dos seguintes, dependendo do arquivo CSV e dos
arquivos de catdlogo que importou para o LABScreen.

Se necessitar importar mais catalogos, clique no link [ Download]
(Transferir) na péagina inicial do LABScreen para adicionar novos
arquivos de catalogo a sua base de dados. A lista pendente de
catalogos pode nao ser imediatamente atualizada se tiver transferido
os catalogos durante esta sessao de importacao. Pode ser necessario
clicar no botdo Home (Inicio) e, em seguida, clicar novamente no botdo
LABScreen para voltar ao processo de importacao.

arquivo CSV especificar um nome de modelo (apenas aplicavel a

arquivos CSV do Luminex 2.2 e posterior) e um dos catalogos disponiveis

s

estiver associado a esse modelo, entdo esse catdlogo é automaticamente

selec

Nota:

m SIOMETRIX

ionado.

E possivel, também, selecionar um catélogo diferente do que o sistema
selecionou utilizando a lista pendente no campo Catalog ID (iD de
catalogo) e selecionando qualquer catalogo listado.

_ ] 151_
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Se nao houver correspondéncia de modelos, o sistema considera, entdo, a
correspondéncia de esferas mais préxima entre a sessao e todos os catdlogos
disponiveis. Se apenas existir a correspondéncia préxima de um catélogo,
este é automaticamente selecionado e pode acessar o botao.

5.

6. Depois de verificadas as informacodes relativas a sessao e a amostra,
cligue no botdo Detail (Detalhe). Se existir mais do que uma
correspondéncia, é apresentada uma caixa de didlogo de validacado de
catalogo com as melhores correspondéncias de esferas. Podera
confirmar o catédlogo selecionado clicando no botdo Close (Fechar). Ou
poderd clicar duas vezes em um nome de catdlogo na lista Suggested
Catalogs (Catalogos sugeridos).

Validagdo de catdlogo LABScreen

e
HLA Fusion® (W

Selected Catalog ~[L52A01_006_00 | [ Close ]
Validation Results: | Bead mismatch exists |

Suggested Catalogs{Double click to select and continue)

Apresenta uma

. Catalog ID Nomenclature Y=
lista de todos os |

; HLA Fusion~
. Srqivos de LS2A0TNCE_0D6_02 The folkwing sample beads ars ot found in catalog
catalogo com um 7505772075 09184

LS2A0TNCT_DD6_02
LS2A0TNCE_006_02

super:or de LS2ADINCS_006_02 [ The feliowing Catalog baads are nt found in Sessen
correspondencnas ‘ 13012505

da acfarac
"V ONE LAMBDA ® ®®

numero idéntico ou

7. Apés a validacdo do catalogo, o sistema [
poderé perguntar se gOStarIa de aSSOC|ar o) " Y Ic):tg;(;:vanttoassociate(hefnllcwvlngtemp\atenameand
nome de modelo ao catdlogo. gy

Isto significa que, no futuro, em qualquer arquivo
CSV que referencie este modelo, o sistema ird
seleciona-lo automaticamente; no entanto, é possivel selecionar um catalogo
diferente para o arquivo CSV antes de importéa-lo.

Nota: Se quiser ver a amostra de soro negativo (NS) selecionada sobreposta
com o NS predefinido para a amostra atual, deve fazé-lo antes de

importar a sessao.

Se selecionar um arquivo CSV de antigenos simples de

classe | e um catdlogo com dados W6-32, é | ¥ Apply w32 I
apresentada a caixa de verificacdao Apply W6-32
(Aplicar W6-32). Se for apresentada esta caixa de I

verificacdo, é possivel optar por normalizar os dados

_ ] 152_

m SIOMETRIX



Rev. 01 —Jul/2013

importados para W6-32 selecionando-a.
Deve importar um tipo de catalogo de antigenos simples LABScreen e um
arquivo CSV que contenha dados W6-32 para aplicar a normalizacao W6-32.

8. Depois de verificadas as informacobes relativas a sessao e a amostra,

cligue no botdo Import (importar). A sessao é apresentada na
arvore do Navigator (Navegador) do lado direito para analise
subsequente.

Poderd continuar a importar arquivos de sessao Luminex ou poderd clicar em
uma sessaoc no Navigator (Navegador) para iniciar a analise.
independentemente do modo, é possivel navegar entre sesstes e amostras
de vérias formas durante a analise.

8.1.2. Tela de Resumo da Sessao LABScreen

Na arvore do Navigator (Navegador), cligue em um nome de sessio. E
apresentada a Tabela de resumo da sessao.

Clique para Clique para apresentar o relatério de lote LABScreen
abrir a fungdo g PRA do doador de claise 1,11 e MIC
Field Chooser [ summany | reporcfllE AN

(se|e9§o de Session : LS1A01_001_G1_G2_Test! Catalog : LS2501_006_00 Session Date: 12/28/2012 Luminex: Luminex - Version 17.69 Number of Sample: 6 r 4 \

Lde| Position | Sample V| Patient

P VN |

<NONE> | oli

24211 AM

LS-Sample13 | JzzgE0e | <HONE | o

LSE ﬁfwmsac;z <NONE> | ol

¥ Analysis Date =[] |842:118m

™ fnalysis User ézésﬁmi <NONE> | ali
4211 A

O s | [12282012 | <NONE> | ofi

W Class | Donor PRA 24211 AM

T~ Class Il %PRAJ %SA

[~ Class i+~ -

[ _ Cless Il Denor PRA

T Class Il Epitope

| T Class i Final

[~ Class I Tail

¥ Comment

¥ Confim Date

[ Confirm User

vV Family _-|

5191 |2537.9 | 48.892

a4

95 167.33 | 2830.2 | 16.914
4 5408 ?SDW.S 29615

= 2

100,12 | 2543.6 | 25.406
1

a1

Tela de resumo da sessao LABScreen

e C(lique duas vezes em uma amostra na Tabela de resumo para ir
diretamente para a tela de andlise desta amostra.

e Percorra a lista para a esquerda e para a direita para ver todas as
colunas da Tabela de resumo.

e Cligue no botéo Field Chooser = (Selecdo de campo) a esquerda dos
cabecalhos da tabela. E apresentada a caixa Field Chooser (Selecio de
campo). E possivel selecionar ou anular a selecido das caixas de
verificacao junto aos cabecalhos das colunas para incluir ou excluir
essas colunas da Tabela de resumo. Selecionar ou anular a selecao das
caixas de verificacao nesta janela atualiza instantaneamente a tabela.
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Cligue no botao Auto Accept Al (Aceitar todos
automaticamente) para permitir a atribuicdo e aceitacdo automética
dos resultados (tanto caudais como de epitopos) apds a importacao.
Se nao vir um determinado campo disponivel através da selecdo de
campo e tiver a certeza de que deveria existir, acesse C:\HLA
Fusionitemp e elimine o arquivo com o nome: X X X(tipo de
antigeno) Layout.xml. Para uma lista dos nomes utilizados para
representar os arquivos de esquema para os diferentes produtos de
antigeno de triagem, consulte a secdo Afribuicdo de nomes de
arquivos de esquema do resumo da sessao.

tabela de resumo da sessao e salvar as suas
selecdes. Ao sair de Field Chooser {Selecao
de campo), é apresentada uma mensagem
de contexto a perguntar se pretende salvar
guaisquer alteractes efetuadas na selecao
de campo. Se selecionar Yes {5im}, apenas as colunas selecionadas sao
apresentadas neste computador até serem realizadas e armazenadas
modificacbes posteriores.

E possivel modificar as colunas e a ordem da =

Sao sempre apresentadas duas colunas de dados da sessao, mesmo
gue guarde as definicbes da selecao de campo: Sample ID (ID de
amostra) e Well Pos (Poco positivo).

Além de Field Chooser (Selecdo de campo), é possivel clicar em
qualquer cabecalho da coluna na Tabela de resumo para ordenar a
tabela por essa coluna. As setas no cabecalho da coluna indicam a
ordem — seta para cima a para ordem ascendente e seta para baixo
vpara ordem descendente. Também ¢é possivel clicar em um
cabecalho da coluna e arrasta-lo e solta-lo para alterar a ordem das
colunas.

Cligue no botdo Export (Exportar) para salvar a Tabela de
resumo como uma planilha do Excel (*xls) no computador ou na rede (a
localizacdo predefinida é C:\OLI FUSION\data\report).

Os botdes Print {imprimir) e Preview (Pré-visualizar) aqui
apresentados oferecem funcionalidades semelhantes as de outros
programas do HLA Fusion.

8.2. Utilizar a Janela de Andlise Mista LABScreen

Para cada amostra mista LABScreen na sessao atual, é possivel visualizar os
dados de teste, ajustar os valores de interrupcao e atribuir resultados de
triagem, bem como:

m SIOMETRIX

Rever dados e realizar atribuicdes gerais
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Colocar um circulo nos antigenos na tabela de especificidades
Visualizar especificidades moleculares

Visualizar resultados de triagem de classe |, classe Il e MIC

Ajustar valores de interrupcao

Rever uma tabela de dados brutos para todas as esferas na amostra
Sobrepor a amostra de soro negativo na amostra atual

Adicionar comentdrios, assinalar a amostra para mais testes e
visualizar o relatério de analise de uma amostra

Salvar e confirmar resultados

A tela de andlise mista LABScreen:

Procura antlgilos um separado por um espaco)
I b fnina | 1o

Especificidades

Tabela de (e C g e & Positive Final Assignment & Ppositive
estatisticas © Negative © Negative
© Undetermined © Undetermined
Comments/ - - I Hore Test bﬂwnata‘ save>> || Confirm:>
- (System): /?. H‘ ‘\ H — v % )
Os separadores Comentarios Comentarios Clique para Salva as Confirma as
apresentados do usudrio do sistema apresentar dados atribuicdes  atribui¢Ges
mudam conforme o brutos para cada
tipo de kit utilizado. esfera
Nota: Se preferir tornar Graph Raw (Grafico de dados brutos) a visualizacdo

m SIOMETRIX

(Encontre varios antigenos listando cada Ferramentas de analise

29 Er)
254 ClassT 2g7| Classll

] | | s
Rl I 11 1] mmmm 100 1111 1| s . A
u2 e LTl rrrlrrrll - e
1185 203

56| w2

11| T

75| as

22| .

[} o

19 19 21 21 21 26 26 26 21 21 21 26 26 26 33 33 23 45 45 45 42 4 42 40 45 45 SO SO SO 5 s s 5757 57 57 87 85 s ss g8 e
g

c9058L08 L g

Class | ~ Class i mc
LR G R Computer Assignment ~ Positive ComputerAssignment  Positive

predefinida ao acessar a janela de analise LABScreen, acesse as
definic6es de configuracao do produto LABScreen e selecione a caixa
de verificacao junto a Display Graph Raw by Default (Visualizar grafico
de dados brutos como padrao).

Tanto a classe | como a classe |l do HLA sao apresentadas em uma
Unica janela com o primeiro separador dos resultados de triagem. Os
resultados de MIC podem ser acessados em um separador
subsequente. Os resultados da andlise sdo positivos, negativos ou
indeterminados.

O valor normalizado é apresentado utilizando a férmula de indice para
cada esfera na amostra.

As esferas revestidas com antigenos de classe | sao listadas no
histograma Class | {Classe I} do lado esquerdo da janela Class /i
(Classe I/ll) e as esferas revestidas com antigenos de classe i sao
apresentadas no histograma Class Il (Classe ll) do lado direito da

. OO E—
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janela. As etiquetas do eixo X mostram os nimeros das esferas e as do
eixo Y listam os intervalos de valores normalizados das esferas para

cada histograma.
Cores das barras:

. Positi\{o =
¢ Negativo =

¢ |ndeterminado =

8.2.1. Localizar Antigeno

introduza um ou varios antigenos para colocar um circulo na area de
especificidade (no centro) da janela de analise.
1. Na janela de analise, introduza os antigenos, separados por um

espaco, no campo junto ao botao Find Ag (Localizar antigeno).
As cadeias de antigenos que introduzir devem corresponder ao
antigeno apresentado na janela.

0O campo Find Antigen (Localizar antigeno)

S AUl daw £

Find Ag

Cligue no botdo Find Ag (Localizar antigeno) para colocar um circulo

nos antigenos introduzidos.

Nota: Se o antigeno introduzido for um antigeno amplo, seréa colocado um
circulo nos respetivos antigenos fragmentados. Por exemplo, se for
introduzido o A9, serdo colocado um circulo no A23 e no A4.

Também é possivel clicar em qualquer das caixas na barra CREG (conforme
apresentado acima) para colocar um circulo nos antigenos da area de
especificidades sem ter de introduzir o antigeno no campo Find Antigen

(Localizar antigeno).

i & g - - - - % % 2%% Ba 0 % 0 %% % % % % % -
Para colocar circulos nos B B RS T o 2an. w% . B . 2% gb 5 . .. N
antigenos aqui... (O TEICINEY = TR IS © RN IO I S oY © C o)
v T T T 3 B I ISR B I I T IS II IR I I IRTIIRII I
R R R
DQs |DQE |DQT |DQE D25 |DQ4 |DQ2 |DRE |DR12 |DR11 | OR'4 |DR12 |DR1E |DR17 |DRIE |DR1S (DRS |DRT |DR4 | DR10 |DR102| DR1 .. clique em
DRSZ |DR5Z |DR52 |DRSZ |DR5Z |DR52 |DRS1 | DRS1 |DR52 [DR52 |DRS2 qualquer caixa
ysis Results Epitope Analysis Results Final Assignment CREG aqui.
e[ re | oo [ | R [amel Spec. | >= X6 | < X6 | Mean (Ra 2] Spec. |TP FP TN FN R
3 34 37 0 0.21 101 DRS1 1 1 13031.42
H m H ]
== B0 ETRIX 156 =
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8.2.2. Visualizar a Tipagem Molecular de Antigenos

1. Na janela de analise, selecione a caixa de verificacao DNA
abaixo de Sample Name (Nome de amostra), na parte
superior, para apresentar a tipagem molecular dos
antigenos na amostra.

A tipagem molecular é apresentada em roxo na area de
especificidade central da tela.

Anule a selecdo da caixa de verificacdo DNA para voltar a
visualizacdo de especificidades sorolégicas.

8.2.2.1. Visualizar os Resultados de Triagem de Anticorpos MiC

Selecione o separador identificado como MIC para rever os resultados de MIC

para a amostra.
1. Na janela de anélise, clique no separador MIC para apresentar os
resultados de triagem de MIC.

Tela de andlise de anticorpos MIC

.00

7200

.40

Sk

48

52

2.4

0.8

Z0
20
B0
L
Gl

MICA

MICB

Class 1 &1l mIC I

Para voltar aos resultados de classe | e classe li, clique no separador Class | &
Il (Classe | e li) no canto inferior esquerdo.
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8.2.2.2. Ajustar Valores de interrupcao

E possivel alterar o valor de interrupcdo positiva ou negativa para cada
amostra clicando e movendo as linhas de interrupcao nos histogramas. No
entanto, é possivel alterar apenas uma interrupcao de limiar de cada vez.
e Na janela de analise, cligue na barra de interrupcdo e arraste-a e
largue-a para cima ou para baixo do gréfico de esferas para reanalisar
a amostra com um novo valor de interrupc¢ao.

2
Class 1 1a| Classll

T T —H_WHHT INRIN Interrupgao positiva

W . R

reduzida nara 0.9

negativa

z -ooseioe b

HEHEYEPR o 33 BB -8B B &

Class 1 &1l [ic
Interrupgao positiva Y
reduzida para 1,3
(vermelha) /
Linha de interrupgdo
negativa (verde) Crosezsosmsas

W o

Class &1l [pic

S9058LO0R | g

IFEEEE

Cores dos valores de interrupcao:
e O limiar de interrupcao positivo tem a cor vermelha.
e O limiar de interrupcao negativo tem a cor verde.

8.2.2.3. Repor as Predefinicées em Todas as Opcoes

Quaisquer alteracdes efetuadas podem ser repostas com os valores
predefinidos.

e Na janela de analise, cligue no botdo Use Default (Utilizar
predefinicao) no canto superior direito da janela para repor os valores
predefinidos em todas as definicdes alteradas. A amostra é reanalisada
com os valores predefinidos que foram utilizados quando a amostra foi
selecionada para andlise.

[ 18] x|

Sample Date:

Use Default Hormal

JOIEGIAE

Linha de interrupg¢do
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8.2.2.3.1. Gréfico de Dados Brutos

O grafico de dados brutos apresenta o valor bruto de intensidade média de
fluorescéncia (MFl) de cada esfera sobreposto ao da MFI de soro de NC
importado.

1. Na janela de analise, clique no botdo Graph Raw (Grafico de
dados brutos) no canto superior direito da janela para apresentar um
gréfico de dados brutos com valores de fundo do NS selecionado ou
predefinido para cada esfera.

Class I

2. Cligue no botdo Normal (canto superior direito) para voltar a
um gréafico normalizado.

8.2.2.3.2. Tabela de Dados Brutos

As informacdes da andlise sdo apresentadas em forma de tabela. Os pocos
positivos tém o texto em vermelho. As linhas realcadas em amarelo tém
valores de reacao superiores ao limiar.
1. Para apresentar os dados de uma amostra sob a forma de tabela,
cliqgue no botao Raw Data (Dados brutos) no canto inferior
direito da janela de analise LABScreen.

Tabela de dados brutos mistos LABScreen

Sample: LS-Sample1d Patient: LS-Sampleld Well Pos : B1
Session: LS1A01_001_G1_G2_Test1 Current Formula: Baseline Test Date : 1242812012 8:42:11 AM
Catalog: LS2A01_006_00 Min. Region Threshold: X6 Formula : lm
NC Bead: 1 Hegative Control Sample :  OLINS Min Value:  |2069.99
BeadID “ | Sample Raw Sample NC LSNS Raw LSNS NC Baseline | NBG Ratio Rxn Count 51 52 53 54 55 56 57 58
001 B84.47 84.47 231 231 0 1 NC 841
ooz 247168 8447 1337 231 o 008 PC 817
003 28164 84.47 1068 231 M337 072 1 85 DR1 DRB1*01:01
004 423138 24.47 1521 231 4017.91 781 8 209 DR1 DRB1*01:02,- -,

005 897391 _|ssar 1038 231 830574 |2354 8 164 DR103 DRET01:03,- N
™ FpeT—Ty
il i el i Tl A " Tl s i e i e AR s " T e T e e T a1 s st a e AT D b &t i . Taathitn i e i T i

g 50213 8447 2851 234 18488 [054 2 438 Dae - - -~ DQA1*01.02,- DOB 108 04,- - - - -

e 10.72 34.47 2755 231 0 0.1 1 420 Das - - -~ DQA1*01:02,- DOB106:08,- - - - -

o7y 14267 8447 4087 231 0 0.1 1 310 oPz |- - DPAT0Z:01,- DPB1*02:02 -

030 1987 3447 2599 231 [} 013 1 445 DP13 |-, ~DPA1=02:01 - DPB1*13:01 -

02 137.58 34.47 2312 234 0 018 1 274 DPIE |-, - DPAT0Z.01,- DPBI*15:01 -

083 639133 84.47 1412 234 668876 |13.35 8 213 LTAT ) (— DPA1*02:01 - DPB1*18:01 -
— BIOMETAIX
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Cligue em um cabecalho da coluna (por ex., Baseline [ Linha de base])
para ordenar a tabela por esses critérios.
Cligue no botdo Close ® (Fechar), localizado no canto superior direito

da tela, para fechar a janela Raw Data Table (Tabela de dados brutos) e
voltar a analise.

.2.3.3. Relatério de Dados Brutos

Para navegar, exportar e imprimir mais faciimente, é possivel criar um
relatério que contenha informacotes de dados brutos para a amostra atual.

1.

Quando for apresentada a Tabela de dados brutos, clique no botao

Report {Relatdrio) no canto inferior direito da janela Raw Data

Table (Tabela de dados brutos) para apresentar um relatério dos dados
brutos.

Também é possivel utilizar o botdo Print Screen (Imprimir tela)
para exportar os dados.

8.2

2.3.4. Tabela Statistics (Estatisticas)

Esta secdo da janela de andlise mista LABScreen encontra-se no canto inferior
esquerdo da janela e apresenta as estatisticas para cada tipo de resultado de
triagem. Os valores apresentados variam conforme o separador de resultados

de tria

gem que estiver ativo.

Tabelas de estatisticas mistas LABScreen

CIassI&IIIE l Class I&0 mC I

Statistics Statistics
PC: (002)20%0.% DC: {(00Z)2090.9

HC: (001)4.02 NC:-{001)4.02

DC/NC: 520.13 DC/NC: 52Z0.13
HC Threshold (CL1):
HC Threshold (CL2):

50 (50
50 (50}

Cat—off Default Corrent Cut-off Default Current
CL I +wve 1.5 1.5

L T 1.2 1z MIC +ve 1._g 1.5

CL IT +ve 1.5 1.5 MIC -ve 1.2 1.z

CL IT —ve 1.2 1.2

NC Threshold (MIC):

50{50)

8.2.2.4. Barra CREG

_— P T T T Y T VT v VvV
a5 W - o ] - N N L L ™
DaQs DQs par Dae DQs [alal} DQz DR& DR12 (DR11 | DR14 |DR12 | DR1E | DR17 |DR1& | DR15 | DR3 DRT DR4 DR1D |DR122| DR1
DREZ |DR52 |DRS52 |DRSZ |DREZ |DR52 |DRS1 | DRS1 |DR52 |DR53 |DRS3
ysis Results Epitope Analysis Results Final Assignment
ke | re [ o [ ew | R | amal Spec. | >= x6 | < x6 [ Mean (Ras 2] Spec. |TP FP IN FN R
3 34 3" 0 0.21 100 DRS1 1 1 13031.42
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8.2.2.4.1. Realizar Atribuicbes

Os botbées de opcao Final Assignment (Atribuicao final) apresentam a
atribuicdo sugerida pelo Fusion. Para aceitar a atribuicdo conforme é
apresentada, guarde ou confirme a amostra.

Para modificar a atribuicdo sugerida, proceda da seguinte forma:
e Na janela de andlise, selecione uma atribuicdo para cada classe
utilizando as opcodes de Final Assignment (Atribuicao final): Positive
(Positiva), Negative (Negativa) ou Undetermined (Iindeterminadaj.

== , _ Class Il e
B L Computer Assignment  Positive Computer Assignment  Negative
TR " Positive Final Assignment & Positive

¥ Megative " Megative

" Undetermined " Undetermined

8.2.2.4.2. Salvar Atribuicdes

Os técnicos e supervisores de laboratério podem salvar resuitados de
andlises para rever e aprovar posteriormente. As amostras armazenadas
estdo disponiveis para confirmacdo apenas por parte de um supervisor de
laboratério

o Na janela de andlise, clique no botdo Save (Salvar), localizado
no canto inferior direito da janela de analise, para salvar os resultados
da analise para todas as especificidades listadas atualmente no campo
Final Assignments {(Atribuicées finais).

Depois de clicar no botao Save (Salvar), o Fusion passa automaticamente
para a amostra seguinte.

Para fins de confirmacao, um supervisor deve acessar a amostra para a qual
guardou as atribuicdes. Se for necessario efetuar alteracdes, é possivel voltar
a amostra a qualguer momento antes da confirmacao.

e (Cligue no botao Reanalyze (Reanalisar) e, em seguida, clique
novamente no botao Save (Salvar).

8.2.2.5. Confirmar Atribuicées

Os supervisores de laboratério podem confirmar os resultados das analises.
Ao fazé-lo, as amostras sdo assinaladas como Confirmed (Confirmadas).

m SIOMETRIX —
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O botdo Confirm (Confirmar) é apresentado em roxo guando visualiza uma
amostra confirmada.

e Na janela de andlise, cligue no botdo Confirm (Confirmar),
localizado no canto inferior direito da janela, para confirmar todos os
resultados das analises que foram salvos na caixa de resultados Final
Assignments (Atribuicdes finais).

Ap6s a confirmacdo, o Fusion passa automaticamente para a amostra
seguinte para continuar a confirmar os resultados.

Quando voltar pela primeira vez a uma amostra confirmada, vera que o botao

Confirm {(Confirmar) esta agora sombreado em roxo para informar
que foi confirmada anteriormente.

8.2.2.6. Adicionar Comentarios as Amostras

Os comentarios das amostras sao apresentados para os resultados da
amostra na sessdo de analise atual em todas as funcbes de andlise, procura
de dados e criacdo de relatérios no HLA Fusion.
e Na janela de analise, introduza os comentarios da amostra no campo
Comment (Comentdrio) abaixo da area Assignments (Atribuicbes).
e (Como alternativa, cligue duas vezes em um dos campos para
apresentar uma janela de contexto, que permite introduzir mais
caracteres de texto.

Comments/ .

(System): .
J=TES

Introduza os seus comentdrios nesta area
Clique duas vezes em
umem um dos campos

Comentadrios do sistema automaticamente adicionados qui

para abrir a janela maior
de comentarios

8.2.2.7. Sinalizar uma Amostra para Testes Adicionais

E possivel indicar a necessidade de realizar testes adicionais em uma
amostra selecionando a caixa de verificacao More Tests (Mais testes) e
salvando-a. A indicacdo More Tests (Mais testes) é apresentada nos
resultados, procura de dados e relatérios da amostra.

= 1

e Na janela de analise, selecione a caixa de
verificacao More Tests (Mais testes) | |l MoreTests
abaixo da area Assignments (Atribuicbes)
se forem necessarios mais testes.

0.0

m SIOMETRIX
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8.2.2.7.1. Imprimir a Janela de Analise Atual

O botao Print Screen (imprimir tela) na barra de ferramentas do Fusion envia
a janela de analise atualmente apresentada para a impressora predefinida.

Na janela de anélise, cliqgue no botdo Print

] | y igu ] 1

’ o SElAE A
bl

Screen {Iimprimir tela) na barra de ferramentas
para imprimir a tela de analise atual. [Print Screenk

e Este é impresso na impressora predefinida,
selecionada para este computador.

8.2.2.8. Pré-visualizar e imprimir Relatorios

Para visualizar ou imprimir um relatério de Dados mistos de triagem de
anticorpos para a amostra atual, utilize o botdo Preview Report (Pré-visualizar
relatério) na barra de ferramentas.

e Na janela de anélise, clique no botdo Preview Report (Pré-visualizar

relatério) ou no botdo Print Report (imprimir relatério) para
apresentar uma lista dos relatérios que pode imprimir ou pré-visualizar
para a amostra atual.

Relatérios disponiveis para pré-visualizacdo ou impressao

WAl A £0

Patient Summary

Patient Custom

Antibody Screening,/ID

Antibody Screening Results
Antibody Custom

Product Compare

8.3. Utilizar a Janela de Andlise LABScreen PRA, Antigenos Simples e Singles

Existem varias tarefas que pode realizar na janela LABScreen para a andlise
dos produtos PRA, antigeno simples e Singles:

e Rever dados e atribuir especificidades

e Colocar um circulo nos antigenos na tabela de especificidades

e Visualizar especificidades moleculares

e Ajustar valores de interrupcao para a amostra

e Visualizar o grafico de dados brutos
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e Excluir um antigeno da analise

e Ordenar os antigenos para amostras de antigenos simples

e Realizar atribuicbes de andlises caudais ou de epitopos

e Introduzir manualmente uma atribuicao

e Atribuir uma amostra como negativa

e Adicionar comentédrios, assinalar para mais testes e/ou visualizar um
relatério para a amostra atual.

Clique para
acessar a [FindAg [ sortag [Excl.ag |Diohn Hona CREG 0Ll Epitape-0LI % = Cancel | Normal

localizagao Ab

x6 ASH T %1

|IIIIIIIIIIIIIUBDDDBDEIU A[e[=[e]= ST pe

Especificidades
Barra CREG ® I DRE2 |DR52 |DRE2 |DRS2 |DRS2 |DRE2 |DRS1 |DRBY |DRs2 |DRe3 |ORES
LUSULSULES Tail Analysi piltope Analysis Results Tanal SS1gnmen! M| (T
PC:(002)2017.34
o spec. | e[ FR| 'ml EN | R [sIncius.=] sSpec. [ >= x6 [ < x6 [ Mean (Raw) [ [~ spec. |
Tabela DC/NCo18. 622 DQB 1 1 55 2 0.38 33.33 DR103 1 0 8566.22 N DR11
. . &5R:-1% DRS 1 4 59 1 0.28 50 DQS8 1 2 T806.44 N DP4
Statistics Cutofs  OLF  Current DRS1 1 4 53 1 0.28 50 e DQ7 1 4  5535.51 N
(Estatl’sticas) i; 2:: ;2;::: DR1 1 4 59 1 0.28 50 DR11 1 0 4935.04 N
X6 1606.33 1842.3g || DP18 1 13 € 0 0.24 100 DR1 1 1 4402.39 N
X8 4714.51 3€53_é4 || DP5 1 [1] 0.24 100 DP18 1 o 4256.82 N
Lista os oo s e i R [ Remove [~ asgnve |
antigenos o L] User Cutoff Other Assignment | o~
excluidos Formula |Baseine -, (Svst - \ / ﬂnre ksls%uala H savmc%
Para um valor de SeIeCIone uma Clique para abrir Campos de Assinale se Para Salva/Confirma as
interrupgdo definido férmulade  atela de selegdo comentarios forem apresentaros  atribuicdes
pelo usuario normalizagdo de doador necessarios resultados
aqui mais testes como dados

Se preferir tornar Graph Raw (Grafico de dados brutos) como visualizacao
predefinida ao acessar a janela de analise LABScreen, acesse as definicdes de
configuracao do produto LABScreen e margue a caixa de verificacao junto a
Display Graph Raw by Default (Visualizar grafico de dados brutos como
padrao).

8.3.1. Tabela CREG

Os grupos CREG sao apresentados na parte superior da tabela, com as
especificidades para o grupo apresentadas abaixo. As especificidades sao
realcadas em uma das seguintes cores.

Nota: Se quiser ocultar a visualizacdo da barra CREG, cligue no titulo CREG
na parte superior da janela. E apresentada uma caixa de didlogo
perguntando-lhe se pretende ocultar a barra CREG. Cligue em Yes
(Sim) para oculté-la. Para voltar a visualizd-la, cligue novamente no
titulo CREG e clique no botdo Yes (5im) para mostra-la.
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Roxo Atribuicbdes positivas da caixa Epitope Analysis Results
(Resultados da andlise de epitopos)

Rosa Atribuicbes caudais que sao mascaradas pela anadlise de
epitopos

Azul = Atribuicbes de Cw

Verde = Atribuicdes de Bw4 e Bw6

Cliqgue em um grupo

= (A
CREG ou em [T el | 132$1J1UL|.J13UTMM1U&LHHJLU$3\'LIMLDMs@%‘a@g?ﬁgg T ##
‘ A B2 RERIE R 2B 3 2E
antigenos para |, L CT UE E =L REL LR T
colocar um circulo [B =z Gy gz EER2s @ ER3 588 @ 4
sgme s B |||||||||||||||||||||||||| B N A T T T
nas especificidades |2 =~ _ @ oo oo @po - ooa: @) o
correspondentes. N . A A
Cw  * e S BUL UL S 5
. - Cw romorrrmn e
e C(lique com o botao ico) | icHe) i 2C 5C
direito do mouse em HEEHEEEE BE AEEHEEEE B E R EEEE
. = = Ele = (2 ZEEEERE
um antigeno para

mover a
especificidade para a caixa Final Assignments (Atribuicées finais).

Proceda da seguinte forma se pretender utilizar uma tabela CREG diferente:

Cligue no botdo da pagina inicial do LABScreen

ou selecione Utilities > Antibody Product

Configuration > Set Analysis Configuration
(Acessoérios > Configuracao de anticorpos >
Definir a configuracdo da andlise).

Na pagina inicial, cligue no link Edit {(Editar) para
apresentar o menu Analysis Configuration Settings

(Definicoes de configuracao da analise).
Selecione uma tabela na lista pendente CREG.
Cligue no botao Save {Salvar) na parte inferior do menu.

Nota: Para obter informacdes sobre como criar ou editar uma lista de CREG,
reveja a secao Gerenciar as informagées da lista de CREG.

8.3.1.1. Localizar Antigeno

Para introduzir varios antigenos, utilize um espaco para separar cada
entrada. Todos os antigenos introduzidos séo apresentados com um circulo
no campo de especificidade.

Clicar nas etiquetas dos campos Tail Analysis Results (Resultados da andlise
caudal), Epitope Analysis Results (Resultados de anélise de epitopos) ou Final
Assignment (Atribuicdo final) coloca circulos em todas as especificidades
listadas no campo de resultados selecionado.

e | 65
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Clicar na etiqueta do campo Excluded Antigen {Antigeno excluido) coloca um
circulo nos antigenos excluidos.

Se utilizar a funcao Find Antigen (Localizar antigeno) enquanto a janela esta a
apresentar especificidades moleculares, ndo é possivel ver os antigenos com
circulo até anular a selecdo da caixa de verificacdo DNA.

1. Na janela de analise, introduza os antigenos ou
grupos CREG (por ex., 1C ou 2C) no campo junto | A11Aze96vd | Find Ag |
ao botdo Find Ag (Localizar antigeno).

2. Clique no botdo Find Ag (Localizar antigeno) e o Fusion coloca
um circulo nos antigenos ou grupos CREG introduzidos.

Cliqgue novamente no botdo Find Ag (Localizar antigeno) para remover os
circulos dos antigenos no campo de especificidade.

8.3.1.1.1. Alterar a Escala do Laboratério

O valor méximo para a escala do gréfico de esferas, segundo a linha de base,
o usudrio ou a férmula de dados brutos, pode ser modificado na janela de
analise. Para tal, proceda da seguinte forma:
e Cligue com o botdo direito do mouse na area de fundo da janela de
analise, imediatamente acima do valor superior do eixo y do gréafico de

esferas.
Clique com o botdo direito do mouse na area azul-clara para alterar a escala do laboratério.
P ‘ Find Ag | S;rtAg | Excl. Ag ‘ Mow [Oowa I CREG - OLI - X5 Use Default | Graph Raw
[ 1 ]

OB SLPEU Tl Adu £E
LAE Scale Find Ag Sort

| setMexsale b | [men ] s

e Selecione Set Max Scale (Definir escala méxima).
e Introduza um novo valor no campo Scale {Escala) e pressione a tecla

Enter E no teclado.
e Para voltar ao valor da escala do laboratério, siga os passos acima,
mas selecione a opcao LAB Scale {Escala do laboratério).
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As especificidades moleculares sao apresentadas no campo de especificidade
da janela de andlise e podem ser utilizadas para realizar atribui¢cbes de alelos.
Os resultados de triagem sao apresentados e salvos como especificidades
sorolégicas.

1. Najanela de analise, marque a caixa de verificacao DNA junto a
parte superior do tela de andlise para apresentar as especificidades
moleculares.

Anule a selecdo da caixa de verificacdo para voltar as especificidades

Visualizar Especificidades Moleculares

sorolégicas.

As especnfladades moleculares sao apresentadas quando a caixa de venflca;ao DNA esta selecnonada

E possivel alterar um valor de interrupcido de limiar para cada amostra.
possivel alterar apenas uma interrupgao de limiar de cada vez.
Na janela de analise, cligue na barra de interrupcdo que pretende

Ajustar Valores de Interrupcao

Arraste e largue a barra de interrupcao para ajustar a interrupcao e
reanalisar a amostra.

Aiustar interruncdes de limiar

9190
8271

5514

2678
2757
1838
19

8271
7352
6433
5514

1Y asss

2757
1838
818

iy

B 2024.68

[II“IIIIII#

-Illlna

E possivel alterar o limiar minimo positivo utilizando o menu
pendente acima do grafico de esferas.

Na janela de analise, selecione um novo limiar positivo na
lista pendente Threshold (Limiar) (junto as ferramentas de
andlise préximo da parte superior da janela). A amostra é

Selecionar o Limiar Minimo Positivo

m SIOMETRIX
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reanalisada de acordo com o novo limiar. Os efeitos da alteracao do
limiar sao apresentados nas caixas de resultados.

8.3.1.1.5.  Alterar a Férmula de Normalizacao

Como padrao, a analise LABScreen utiliza a férmula de normalizacao Baseline
(Linha de base). E possivel alterar a férmula de normalizacéo utilizada na
andlise para qualguer dos seguintes fins: classificacdo de proporcao, dados
mistos e dados brutos. Quando utilizar a formula de normalizacdao Raw Data
(Dados brutos), o controle negativo da amostra é apresentado como uma
linha preta no gréfico de reatividade de esferas. As alteracdes aplicam-se
apenas a amostra atual.

e Na janela de andlise, selecione uma nova férmula de normalizacao na

lista pendente Formula (Férmula). A amostra é reanalisada.

Sele¢do da féormula de normalizagdo

Mixed Formula

) Ratio Scorin L
=00 |zer CutCff (Baseling) !g l:

Izer CutCff (Raw Data)
P& User CutOff (Ratio)

8.3.1.1.6.  Excluir Antigeno(s) da Analise

Todos os antigenos introduzidos sdo excluidos da analise. Para introduzir
varios antigenos, utilize uma virgula para separar as entradas de antigenos.
1. Na janela de analise, cligue no botéo Excl. Ag. (Excluir antigeno).

E apresentada a caixa de contexto Exclude Antigen (Excluir antigeno).

o] % Ll [ [ B <<Summary  LS-Samplels
ndag | sortag [exd. ag 0L Diom CREG - Ciase N
------------- =0l

Antigens to be Excluded : (e.g. A1,A23,B55 ....)

|T].rpe excluded antigens, separated by a comma here.

[T Exclude Patient Typing

\s
117
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2. introduza os antigenos a excluir e clique no botdo OK.

Se mudar de ideia e clicar no botdo Clear [ G | (ISR
(Limpar), as suas entradas serdo eliminadas e vera a @ orovaerane
seguinte mensagem: o

A amostra é reanalisada e os antigenos excluidos sédo o]
listados no campo Excluded Antigens (Antigenos
excluidos) debaixo da caixa de estatisticas da andlise.

x4 905.94 ¥0S .94 . .

IR w5 276598 27¢5.78 Para incluir novamente todos estes

E X8 5411.93 5411.93 antigenos, cligue de novo no botao Excl. Ag
;"'illsfﬁ::f’d*ﬂ“ (Excluir antigeno), cliqgue no botdo
HXolude FLC1gen N ’

? [ora = Clear (Limpar) para remover os antigenos do

campo e, em seguida, cliqgue em OK para
reanalisar com estes antigenos incluidos.

® | Formula |Raw Data

Nota: Para excluir também todos os antigenos de tipagem para o paciente
associado, selecione a caixa de verificacao Exclude Patient Typing
(Excluir tipagem de paciente).

8.3.1.1.7. Incluir/excluir Cw

E possivel incluir ou excluir especificidades de
antigenos Cw da analise.
1. Préoximo da parte superior da janela de
analise, selecione a caixa de verificacdo Cw
para reanalisar com as especificidades Cw.

(u) () G <<Summary A4

Anule a selecao da caixa de verificacdo Cw para reanalisar sem as
especificidades Cw.

=

=

=

L
882

Graflco
esferas

Grafico de
esferas

Sooo o oOoooOosa o
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8.3.1.1.8. Repor as Predefinicées em Todas as Opcdes

Quaisquer alteracbes podem ser repostas com os valores predefinidos.

e Na janela de analise, cliqgue no botdo Use Default (Utilizar
predefinicao) no canto superior direito da janela para repor os valores
predefinidos em todas as definicbes alteradas para esta amostra.

e A amostra é reanalisada com os valores predefinidos.

8.3.1.1.9. Forcar Positivo

Se uma amostra tiver uma contagem baixa de esferas, é apresentado o botao
Force +ve (Forcar positivo), gue permite forcar um resultado positivo
ao recalcular a tolerancia de contagens baixas de esferas.
e Para amostras de controle negativo baixo, cligue no botao Force +ve
(Forcar positivo) para analisar a amostra como positiva.

A amostra é reanalisada.

8.3.1.1.10. Grafico de Dados Brutos

O grafico de dados brutos apresenta o valor bruto de intensidade média de
fluorescéncia (MFl) de cada esfera sobreposto ao da MFi de soro de NC
importado.
1. Na janela de andlise, cliqgue no botdo Graph Raw (Gréfico de
dados brutos) para apresentar o grafico de dados brutos com valores
de fundo.

Cligue no botao Normal para voltar ao gréfico normalizado.

8.3.1.1.11. Tabela de Dados Brutos

As esferas positivas sao apresentadas em texto vermelho. As linhas realcadas
em amarelo apresentam valores normalizados que se situem acima do valor
na caixa Min Value (Valor minimo). As alteracdes efetuadas na férmula de
normalizacao e no valor normalizado minimo aplicam-se apenas a tabela de
dados brutos e ndo a analise.

1. Na janela de andlise, clique no botdo Raw Data (Dados brutos)
no canto inferior direito da janela de analise para apresentar a Raw
Data Table (Tabela de dados brutos).

m SIOMETRIX
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Clique em um cabecalho para ordenar a tabela por essa categoria.

 Raw Data Table =] |
Sample: 155%/07 Patient : Well Pos @ 3
Session: 20120117_SAGZ2_LOT4_IDS3 Current Formula: Baseline TestDate: 11/3/2012 11:11:02 AW

Catalog: LS2A01-NCG_004_02 Min. Region Threshold: X5 Formula : IEaseIine 'l

NC Bead: 1 Negative Control Sample :  1+5 Min Value : |2323_95

:]"“' ;::“’" “52"“’" :;:s i"s Baseline ::];u Ren | Count|S1 |52 [S3 |s4 |S5 |56 |S7 |S8 | Molecular Specificity =
031 |751898 10533  |45845 |71 290015 |11 |6 255 Da2 -~ DQAT05:01 - DQB102:01 -~

02 |777127  |10533 (3883 |71 374394 (131 |8 199 Da2 -~ DQAT02:01 - DAB102:02 -~~~

033 [191381 10533  |1081 |71 81848 (122 |4 178 D4 -~ DOAT#02:01,- DABT04:01 - - -

03¢ |528138 (10533 |28825 |71 238855 (124 |6 183 Da4 - -~ DQAT0Z:01 - DOB104:02 -~~~

035 |401441 (10533 |23755 |71 160458 [1.14 |4 210 D4 -~ DQAT*04:01 - DQB1*04:02 -~~~

036 |96.18 10533 |83 71 0 07e |1 161 Das -~ DQAT#01:01 - DABT*05:01 -~~~

037 [1052.01 10533  |603 |71 41468 [118 |4 182 Das - -~ DOAT#01:02,- DAB1*05:02 - -

038 |777855 10533  |4138 |71 360522 (127 |6 231 DQ6 - -1~ DOAT#01:03, DOB1*06:01 - -

039 [168079 (10533 | 1140 |71 43646 (098 |4 200 D6 -~ DQAT*01:02,- DAB106:02 -~~~ I
040 [1081939 [10533  |66375 |71 414756 |11 |6 100 a7 -~ DQAT*03:01 - DAB10301 -~

041 [1595916 [10533  |1037.. |71 554633 (104 |8 174 a7 - DQAT#03:03,DQA1%05:05,DQB1=03:01, -
042 [163884 10533 | 107.. |71 577857 |1 8 204 Da7 - -1~ DOAT#06:01,- DAB103:01 -

043 |164555 10533 |1022.. |71 619767 (108 |8 145 Das ---~DQAT*01:01 - DQB103:02 -~~~

| Report || Print Screen || Reset H Close

Tabela de dados brutos do LABScreen PRA/SA

Nota: E possivel selecionar uma férmula diferente na lista pendente Formula
(Férmula) (entre linha de base, classificacdao de proporcdo ou dados
brutos), mas, se o fizer, deve ajustar também o Min Value (Valor
minimo) (o valor mais baixo de um positivo para a amostra atual com
base no limiar de reacao selecionado} de forma a se correlacionar com
a nova férmula.

2. Cligue no botao , localizado no canto superior direito da tabela, ou
no botdo Close (Fechar) para sair e voltar a analise.

8.3.1.1.12. Relatdrio de Dados Brutos

Para navegar, exportar e imprimir facilmente, é possivel criar um relatério
gue contenha informacodes de dados brutos para a amostra atual.

1. Quando for apresentada a Tabela de dados brutos, cligue no botdo

Report (Relatério) no canto inferior direito da janela Raw
Data Table (Tabela de dados brutos) para apresentar um relatério dos
dados brutos.
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Visualizar Correspondéncia/Nado Correspondéncia de DSA

(antigeno especifico do doador)

Ao clicar no botdo M, é possivel visualizar todas as informacbes de
correspondéncia/ndo correspondéncia de DSA para o paciente associado a
esta amostra e o(s) doador(es) associado(s) ao paciente.

Nota: Se nao tiver um paciente associado a esta amostra, recebera uma

mensagem de aviso e nao sera possivel
correspondéncia/nao

informacdes de

visualizar quaisquer
correspondéncia de DSA

enquanto ndo associar um paciente a amostra e pelo menos um

doador ao paciente.

Para visualizar as informacodes, proceda da seguinte forma:
1. Cligue no botdo M (junto ao botdo T do lado direito). Se tiver um

7

paciente associado a esta amostra, € apresentada a janela DSA
Match/Mismatch (Correspondéncia/Nao correspondéncia de DSA).

| Use Default | Graph Raw ‘

=
[ERITTE]

&7 DSA Match/Mismatch

=a®] = ]

Patient Info

Patient ID 120208

Molecular
Typing

JomBieN

Sero
Typing

x4

Donor loig

Molecula
Typing

»

Sero
Typing

'

Final

A

Matched Ag
lDrag a column header here to group by that column. l
Mismatched Ag

in Final
Assignment

Mismatched Ag
Not in Final
Assignment

mm SIOMETRIX

Se necessario, selecione outro
doador na lista pendente Donor
ID (1D de doador).

Utilize os botdes + ou - para
expandir ou recolher a tabela.

As cores da tabela tém os
seguintes significados:

e Verde: representa uma
correspondéncia de antigeno.

e lLaranja: representa uma
nao correspondéncia de
antigeno que foi confirmada na

, atribuicao final.

e Amarelo: representa uma
nao correspondéncia de
antigeno que ainda ndo foi
confirmada na atribuicao final.
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8.3.1.1.14. Adicionar Comentéarios as Amostras

Os comentdrios que o usuario ou o sistema Fusion adicionam no campo
Comments (Comentarios) sao apresentados com os resultados das amostras
nas funcles atuais de sessdo de analise, procura de dados e criacao de
relatérios no HLA Fusion.
1. Na janela de analise, introduza os comentarios da amostra no campo
Comment (Comentdrio) abaixo da area Assignments (Atribuicdes).

Os comentarios sao salvos quando clica em Save (Salvar).

8.3.1.1.15. Sinalizar uma Amostra para Testes Adicionais

E possivel indicar a necessidade de realizar testes adicionais em uma
amostra selecionando a caixa de verificacao More Tests M {Mais testes) e
salvando-a.

e A indicacdo More Tests (Mais testes) é apresentada nos resultados,
procura de dados e relatérios da amostra.

e Na janela de analise, assinale a caixa de verificacao More Tests
(Mais testes), localizada abaixo da &rea Assignments
(Atribuicbes).

o E apresentada a janela Test Selection (Selecdo de testes).

e Selecione as caixas de verificacao junto aos testes adicionais que
pretende executar.

e Introduza um nome para a lista de testes que esta a criar.

e Cligue em Save (Salvar) para salvar a lista de testes e voltar a janela de
andlise.

8.3.1.1.16. Imprimir a janela de Andlise Atual

O botao Print Screen (Imprimir tela) imprime a janela de analise atualmente
apresentada.

e Na janela de analise, cligue no bot&o Print Screen {(Imprimir tela) na
barra de ferramentas para imprimir a tela de andlise atual.

8.3.1.1.17. Pré-visualizar e Imprimir Relatorios

Para visualizar ou imprimir um relatério para a amostra atual, utilize o botdo
Preview Report (Pré-visualizar relatério) na barra de ferramentas.

e Na janela de analise, clique no botdo Preview Report (Pré-visualizar
relatério} ou no botdo Print Report (Imprimir relatério) para
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apresentar uma lista dos relatérios que pode imprimir ou pré-visualizar
para a amostra atual.

Relatérios disponiveis para
oré-visualizacio/imoressio

huuwmnumwmm\1

P GG Al Aa s 4
k2] s |}

Patient Summary

Patient Custom

Antibody Screening/ID

Antibody Screening Results
Antibody Custom

Product Compare

Nota: Se selecionar Custom Antibody (Anticorpo personalizado), ndo é
possivel criar um novo relatério personalizado nesse momento. Os
Unicos relatérios personalizados disponiveis na janela de andlise sdo os
anteriormente criados através da janela Reports (Relatérios).

8.3.1.1.18. Realizar Atribuicdes Finais

As atribuicdes finais podem ser realizadas a partir dos campos de resultados
Tail {(Caudal) {(ndo se aplica a amostras Singles LABScreen) ou Epitope
(Epitopo).

Nota: Se pretender que a média de positivos (normal) seja utilizada na
analise de epitopos em vez da média de positivos (brutos), assinale a
definicdo Use the Mean of Normal (Utilizar a média normal) nas telas de
configuracdo dos produtos LABScreen PRA, antigeno simples e Singles.

Na janela de anédlise, proceda de uma das seguintes formas para realizar
atribuicdes:

e Cligue duas vezes em uma especificidade de um antigeno na caixa de
resultados Tail (Caudal) ou Epitope Analysis {Analise de epitopos) para
atribuir o antigeno especificado a lista Final Assignment (Atribuicéo
final}.

e Cligue na especificidade para realcé-la e cligue no botdo Assign Single

(Atribuir simples} para mové-la para a lista Final Assignment
(Atribuicao final).
Cligue no botao Assign All (Atribuir tudo) do lado direito da lista Tail
(Caudal) ou Epitope (Epitopo) para mover todos os resultados atuais
nessa lista para a area Final Assignments {(Atribuicdes finais).

e Cligue com o botdo direito do mouse em uma especificidade ou grupo
CREG na Tabela CREG para atribui-la a éarea Final Assignments
(Atribuicdes finais).

m SIOMETRIX

_ ] 174_



Rev. 01 —Jul/2013

8.3.1.1.19. Atribuicbes Manuais

E possivel introduzir atribuicdes manuais no campo abaixo da caixa de
resultados Final Assignments (Atribuicées finais). Introduza varias atribuictes
manuais em simultaneo ao deixar um espaco entre cada especificidade.
1. Na janela de analise, introduza uma atribuicdo de especificidade de
antigeno manual no campo por baixo da caixa Final Assignment
(Atribuicao final).

Final Assignment

Spec. | TP FP IN FN R
BSE
B58

==

Campo de
atribuicao

Remove | ’\J Assign -ve ‘

manual 5
B57 |F'Ika\ﬁual Assignment {Space Seperated}]
) T More Tests Raw

2. Clique no botao Assign {(Atribuir) (A), imediatamente acima do campo
Manual Assignment (Atribuicdo manual), ou pressione a tecla Enter

E= para adicionar a atribuicdo a caixa de resultados Final Assignment
(Atribuicao final).

8.3.1.2. Atribuir Valores Negativos a Amostras

E possivel atribuir um valor negativo a uma amostra, mesmo que a andlise
apresente alguns resultados positivos.

e Na janela de anélise, cligue no botdo Assign -ve {(Atribuir valor
negativo) (localizado imediatamente acima do campo Manual
Assignment [ Atribuicao manuall) para forcar a amostra a apresentar
um valor negativo.

8.3.1.2.1. Remover Atribuicbes

E possivel remover especificidades da caixa de resultados Final Assignments
(Atribuicdes finais). E possivel remover mais de uma especificidade ao
manter pressionada a tecla Ctrl e ao clicar em cada especificidade que

pretende remover.
e Na janela de anédlise, clique nas especificidades para realcé-las na lista
Final Assignment (Atribuicao final) (mantenha pressionada a tecla Ctrl

para selecionar mais de uma) e clique no botdo Remove

m SIOMETRIX
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(Remover) (localizado abaixo da caixa de resultados Final Assignments
[ Atribuicdes finais]).

8.3.1.2.2. Salvar Atribuicoes

Os técnicos e supervisores de laboratério podem salvar resultados de
analises para rever e aprovar posteriormente. As amostras salvas estao
disponiveis para confirmacdo apenas por parte de um supervisor de
laboratério.

e Na janela de anélise, cligue no botdo Save (Salvar), localizado
no canto inferior direito da janela de analise, para salvar os resultados
da analise para todas as especificidades listadas atualmente no campo
Final Assignments (Atribuicdes finais).

O Fusion passa automaticamente para a amostra seguinte.

Para fins de confirmacao, um supervisor deve acessar a amostra para a qual
guardou as atribuicdes. Se for necessario efetuar alteracdes, é possivel voltar
a amostra a qualguer momento antes da confirmacado. Clique no botdo
Reanalyze (Reanalisar) e, em seguida, clique novamente no botao Save
(Salvar).

8.3.1.2.3. Confirmar Atribuicbes

Os supervisores de laboratério podem confirmar os resultados das andlises.
Ao fazé-lo, as amostras sao assinaladas como Confirmed (Confirmadas). O
botdo Confirm (Confirmar) é apresentado com a cor roxa quando visualiza
uma amostra confirmada.

e Na janela de andlise, cliqgue no botao Confirm (Confirmar),
localizado no canto inferior direito da janela, para confirmar todos os
resultados das andlises que foram salvos na caixa de resultados Final
Assignments (Atribuicdes finais).

O Fusion passa automaticamente para a amostra seguinte para continuar a
confirmar os resultados.

Quando voltar pela primeira vez a uma amostra confirmada, vera que o botdo

Confirm [ Confirm> | (Confirmar) estd agora sombreado em roxo para informar
que foi confirmada anteriormente.
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8.3.1.2.4. Obter Valores de Analise Caudal (exceto para Singles)

Os valores de andlise caudal podem ser apresentados na andlise no campo de
resultados Final Assignments (Atribuicdes finais), mas nao sao armazenados

para fins de procura ou criacao de relatérios.

e Na janela de analise, cligue no botao T,

localizado no canto superior direito da caixa de ™ @

resultados Final Analysis (Andlise final), para

apresentar os valores de andlise caudal na caixa |5et Manual Tail Results

de resultados Final Assignments (Atribuicles

finais).

8.3.1.2.5. PRA do Doador (exceto para Singles)

E possivel apresentar a percentagem de PRA do doador disponiveis no
sistema ou de grupos de doadores selecionados que correspondam aos
anticorpos atribuidos por computador para a amostra atual.

Nota: Para selecionar um doador ou grupos de doadores, cliqgue no botao
Donor PRA (PRA do doador). Também é possivel selecionar grupos
automaticamente selecionando Utilities > General Settings (Acessérios
> Definicbes gerais). Para criar um grupo de doadores, selecione
Patient Info > Manage Patient (informacdes do paciente > Gerenciar
paciente), seguido de Donor (Doador) no campo Patient/Donor
(Paciente/Doador) e preencha o campo do grupo de doadores.

1. Para a anédlise de antigeno simples ou PRA
cligue no botdo Donor PRA (PRA do
doador). Uma janela de contexto apresenta
a percentagem de PRA do doador
correspondentes e o numero total de
doadores que foi considerado no calculo.

oss:1

4% Donor PRA :0

k-

" #ofDonors: 1

oK I Cancel |

Cliqgue em OK para fechar a caixa. A percentagem e o nimero de doadores
continuam a ser apresentados junto ao botdo Donor PRA {PRA do doador).

o [ Jo%

Comments/
(System):

8.3.1.2.6. Selecionar Interrupcdes de Limiar Minimo Positivo (exceto

para Singles)

E possivel definir as interrupcdes de limiar minimo positivo a utilizar em
gualquer amostra LABScreen PRA ou de antigeno simples. Para definir as
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interrupcdes para X8 - X2, reveja a secao Alterar a configuracdo da anélise de
triagem de anticorpos. E possivel alternar entre as interrupcdes fornecidas
pela OLI e as definidas através do Fusion procedendo da seguinte forma:

e Para selecionar interrupcfes definidas pelo ]
usuario, selecione a caixa de verificacao junto a ‘|
User Cutoff (Interrupgéo definida pelo usuério). | =M user cuttt
e Para voltar a utilizar as interrupcdes da OLI, —:]
anule a selecao da caixa de verificacao User
Cutoff (interrupcao definida pelo usuario).

8.3.1.2.7.  Ocultar Valores de Analise Caudal (antigeno simples)

E possivel optar por ocultar a visualizacdo dos valores de anélise caudal da
analise de amostras de antigenos simples, mas estes valores permanecem
armazenados para fins de procura ou criacao de relatérios.

1. Selecione a opcao de menu Utilities > T—— e 1
Antibody Product Configuration > Set
Analysis Configuration (Acessérios > O Auto Accept Ml
Configuracao de anticorpos > Definir a Hide Tail Anialysis Window
configuracdo da andlise). Reset to OLI

2. Selecione LABScreen Single Antigen
(Antigeno simples LABScreen) no menu
pendente Product Type (Tipo de produto) na parte superior da janela.

3. Selecione a caixa de verificacao Hide Tail Analysis Window (Ocultar
janela de analise caudal), localizada na parte inferior da caixa de
dialogo de configuracao do antigeno simples.

4. Cligue no botdo Save (Salvar) na parte inferior do menu.

As amostras de antigenos simples LABScreen importadas apds a alteracdo
desta configuracao nédo apresentam a drea de atribuicdo da andlise caudal na
janela de andlise da amostra.

8.3.1.2.8. Navegar entre Classe | e Classe Il (PRA de classe | e |i
combinadas)

Para sessOes de LABScreen PRA de classe | e 1l combinadas, cada classe é
analisada separadamente e deve ser armazenada separadamente para que
os resultados combinados sejam apresentados na base de dados.

Certifique-se de que jad criou um catédlogo LABScreen PRA combinado de
classe | e Il antes de importar as sessdes combinadas.
o Na janela de analise, clique nos botdes Run Class / {(Executar classe |) e

Run Class I/ 1Bncesit| (Executar classe i), localizados na parte superior
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esquerda da janela de analise, para alternar entre os resultados da
classe | e classe ll para a amostra atual.

8.3.1.2.9. Ordenar Antigenos (antigeno simples)

Os tabuleiros de antigenos simples podem ser ordenados por especificidade
em vez do valor de reacao.

1. Para a andlise de antigenos simples, cligue no botédo Sort Ag.
(Ordenar antigenos).

O gréfico é ordenado pelo nimero de esferas.

Limmnoh

RS EEE N
] Er N Rl o S St el ol 3 o B M o o o e SR i e o
& b3

T EEEERBN LB NNNN A BEE QBB R R8RS
= w Cea QW W o

mmmmmmmmmmmmmmmm
mmmmmmmmmmmmm
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2. Cligue no botdo Refresh (Atualizar) para voltar ao gréfico
predefinido.

A analise de lotes mistos LABScreen permite analisar rapidamente uma
sessao e guarda-la para revisao posterior e atribuicdes finais. Ndo é possivel
visualizar graficamente as amostras durante a analise de lotes e nao sao
realizadas atribuicdes finais de triagem.

e Analise uma sessao por lotes

e Visualize o relatério de analise de lotes

e Guarde os resultados da anédlise

8.3.2. Visao Geral

Depois de realizar a analise do lote, é apresentado o relatério da analise do
lote LABScreen. Os resultados podem ser salvos, mas devem ser confirmados
individualmente.

8.3.2.1. Salvar Andlise do Lote

Os técnicos e supervisores de laboratério podem salvar resultados de
andlises de lotes para rever e aprovar posteriormente. As amostras sao
assinaladas como Ready (Pronta).
1. Cligue em Save>> (Salvar>>) na parte inferior do menu de relatdério
para salvar todas as amostras na base de dados.
2. Clique em Exit (Sair) para fechar e voltar ao menu principal.
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Para que possa visualizar resultados de lote em maior detalhe depois de
salvar, o botdo Analyze (Analisar) apresenta a sessdo na janela de analise. E
necessario salvar cada amostra individualmente caso ndo salve a sessdo de
andlise do lote antes de rever os resultados de lote.

8.3.3.

Opcdes do Menu do Botdao Direito do Mouse do Navigator

(Navegador) para LABScreen

Nota: Estas opcdes aplicam-se a todas as sessoes e amostras LABScreen.

Existem opcdes de analise no Navigator
(Navegador) - dependendo se se encontra na
vista de resumo da sessao LABScreen ou em
uma tela de andlise para uma amostra.

Ao clicar com o botdo direito do mouse na
sessao atual na janela Navigator (Navegador),
verd opcbes do menu que permitem afetar as ‘
suas sessdes de andlise LABScreen antes ou

durante a anédlise.

29

=

= BIOMET L52AD1NCE D07 08 v|

0Old Session D:
Mew Session 1D:

New Catalog ID:

12

—

GE

o]}

=

"V ONE LAMEDA

BS

> Select New Product

HLA Fusion~

20080117_PRA_LOT11_ID50

|2'DDB|]'I 17_PRA_LOT11_ID50

L51PRA-NCY_010_02

29

=0

LSTPRA-NC7_010_02
LS1PRANC10_013_06
LS1PRANC10_014_04
LS1PRANC10_015_01
LS1PRANC11_013_06
LSIPRANC11 014 04
LSIPRANC11 D15 01
LS1PRANC1Z_014_04
LS1PRANC1Z 01501
LS1PRANCE_012_03
LS1PRANCT_011_02
LS1PRANCT 012703
LS1PRANCT 013 05
LS1PRANCE_011_03
LS1PRANCE 012703
LS1PRANCE_013_05
LS1PRANCE_014_02
LS1PRANCS 012703
LS1PRANCS_013 05
LS1PRANCI_014_02
LS2ADINC10_ 007 08

LSZADTNC10_008_08

LS2ADTNC10_003_05
LS2ADTNC11_007_08
LS2ADTNC11_008_08

LS2ADTNCT1_003_05

LS2ADTNC12_003_08

LS2ADINC12_009_05
LS2AD1NCT_DO7_D8

i}

o
0

=101 x|

ar

)

@ Product (" Test Date
" Catalog " Session Date

Group:

J01BBIAR

EH LABScreen

- Mixedlot1l
Output_Classl_Singles

27_02_06 LSPRA1&2 LOTOO

012606_L512_19 IDB6S

o

Reanalyze using Mew Settings/Catalog

021308-L5M14 hnz lot o_ID63
D42805L.5M12_010_ID534
20080117_SAG2_LOT4 D53
LS1A01_001_G1_G2_Test!
022708 CD HD A_ID1530
022708 CD HD A_ID1530_HD
022708 CD HD A_ID1530_HD

8.3.3.1. Reanalisar com
Novas Definicdes/Novo Catdlogo

Permite reanalisar a sessao
utilizando novas definicdes ou
um catdlogo atualizado. Eis
como:

1. Cligue na seta pendente
no campo New Catalog ID (ID de
novo catdlogo) e selecione um
novo catalogo da lista.

2. Altere o nome da sessao
(as sessbes devem ter nomes
exclusivos).

3. Cligue no botao Analysis

(Andlise). A sessdo na

qual clicou com o botao direito

do mouse ¢é reanalisada com o
catalogo que selecionou.

150 —
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Existem duas opcles de menu qgue sao apresentadas se clicar com o botao
direito do mouse em uma amostra ativa no Navigator (Navegador) (selecione

primeiro a amostra clicando com o botao esquerdo do mouse}:

8.3.3.2.1.

Opgdes do Navigator (Navegador) ao

nivel da amostra

€] B-jaegerman
-] 7-den hartog

: =
J 3-abserum

Related Records
Side By Side Analysis
J blankl

MixedLat11
Qutput_Classl_Singles

oo oo oo oCCadoo g o

Registros Relacionados

Um registro relacionado € um registro que estd associado a amostra atual
através da ID de paciente ou da ID de amostra.

Nota: Esta opcao estd disponivel também ao utilizar o botdo da barra de

8.3.3.2.2.

ferramentas Related Records (Registros relacionados) &,

Analise Lado a Lado

Cliqgue com o botdo direito do mouse em uma amostra do Navigator
(Navegador) e selecione Related Records (Registros relacionados) para
carregar todos os registros relacionados com a amostra atual na lista
pendente Sample (Amostra) na parte superior do tela. Utilize as setas
de navegacado da amostra para apresentar a analise de cada registro
relacionado um por um.
Para voltar a visualizar as amostras nas sessdes atuais, clique no link
<<Summary {Resumo} na parte superior da janela.

Utilize esta opcdo para comparar a andlise da amostra atual com a

anteriormente realizada.

Nota: Esta opcdo também estd disponivel ao utilizar o botéo da barra de

mm SIOMETRIX

ferramentas Side-By-Side Analysis (Andlise lado a lado).
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Lista de sele¢do de andlise lado a lado

—ioix
90000 Q@®O
Sample Patient 1D Session Catalog ID

012606_L512_L9_ID861 | LS1AD4-NCE_D01_02
012606_L512_L9_IDS63 | LS1AD4-NCE_001_02
012606_1S12_L9_IDS62 | LS1AD4-NCE_001_02

'VJONE LAMBDA ©® 8 @

Clique com o botao direito do mouse em uma amostra do Navigator
(Navegador) e selecione Side By Side Analysis {Analise lado a lado).
Selecione uma andlise de amostra anterior na lista apresentada para
compara-la com a atual. (A amostra atual é apresentada com um fundo
castanho-claro.)

Em seguida, as duas janelas de analise sao apresentadas em conjunto
em uma janela de comparacao.

Cada painel da janela pode ser redimensionado e movido
independentemente arrastando e soltando. Clique no botao
Side-by-side Analysis (Andlise lado a lado) da barra de ferramentas
para cancelar a apresentacao da comparacao.
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Andlise LAT

A funcéo de analise LAT™ do programa analisa os arquivos de saida CSV,
padrbes de reacao introduzidos manualmente ou resultados ELISA como uma
nova sessao e é possivel continuar a analise de uma sessao anteriormente
inacabada. Os resultados da andlise baseiam-se nas especificacbes do
catalogo fornecidas com o software.

Existem alguns pontos que devem ser concluidos ou verificados antes de
iniciar uma sessao de analise:

Nota:

9.1.

Certifigue-se de que dispde dos arquivos de catdlogo mais recentes
antes de analisar. Podera transferir ou atualizar catalogos na pagina
inicial do LAT clicando em [Doanbad]

Visualize e modifique as definicdes globais de configuracao do produto
antes de iniciar a andlise. As definicbes globais sdao apresentadas e
podem ser modificadas na pagina inicial do LAT clicando em ou
através do menu Utilities (Acessoérios). As definicdes globais aplicam-se
a todas as novas sessdes importadas.

Poupe tempo ao importar arquivos CSV verificando se os URLs e os
caminhos predefinidos indicam os locais onde estes arquivos sao
normalmente armazenados no seu sistema ou rede. Estas definicdes
podem ser modificadas na secao Utilities > General Settings
(Acessdrios > Definicbes gerais) da pagina inicial predefinida do
Fusion.

Algumas das tarefas acima requerem privilégios de Supervisor. Poderd

ser necessario verificar junto do seu supervisor se estas tarefas foram
concluidas.

Iniciar a Analise LAT

9.1.1. Adquirir Dados da Sessao LAT

Existem guatro métodos basicos para importar dados da sessao para andlise
LAT no HLA Fusion:

1.

Introducdo manual®» os dados de apenas uma sessdo Sao
manualmente introduzidos no teclado.

. Introducao de lotep os dados de vérias sessGes sdao manualmente

introduzidos em uma série.

. Ficheiro CSVP» um arquivo C5V devidamente formatado é diretamente

importado no Fusion para analise LAT.
ELISAP os dados da analise sdo lidos diretamente do leitor ELISA Biotek
ELX 800.

Cligue no botdo LAT do painel da péagina inicial ou no icone LAT
na barra de ferramentas do Fusion para abrir o programa LAT.

m SIOMETRIX
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E apresentada a pagina inicial do LAT.

Clique para abrir a janela
| i Update Reference File
Clique para abriro  (Atualizar arquivo de

Gestor de catalogos referéncia) . .
Marque aqui para - " Clique para abrir a
> - N i janela Available
incluir os arqui- LAT HLA Fusion~ 00000 ! § il
- T Reference File Update
vos CSV anteri- Batchénuy || Manual Entiy (Atualizagdo do ar-
te impor- Last Update Date:  6/16/2012 ‘! G o ar
ormen ok Wooned Active Catalogs: 31 quivo de referéncia
tados. T GOl Fusionyatasesson disponivel)
CSV File Name ~LAT C
LAT01112012 - X6 LAT Analysis Configuration settings do not apply to LAT Mixed Analysis
T Cwchaod: Yes k Clique para modi-
Lista de Tet1240 Popup messages ensbled:  Yes fllca; as gefml;oes
: 121288 CREG Type: OLI globais de LAT.
arqulvos csv LATExport SX1SX2
fathd LAT Product Documents
latmixed10test = |
e .| [cataleg " Tcatalog Des orkshee! Datas E
LATMIXEDTest01142012 m W A et
LAT1240 002 00 Lambda Antigen Tray Class | & Il - 2 Tests, Lot#002
LAT IDLAT1288_006_00 t
LAT1240 003 @7 »Larbdahrmgen Tray Class | 811 - 2 Tests. Lo!=003 LAT1240 003 WS
LAT1240 004 00 Lambda Antigen Tray Class | 8 Il - 2 Tests. Lot2004 | LAT1240 004 WS
LAT1240 005 01 Lambda Antigen Tray Class | & Il - 2 Tests, Lot#005 | LAT1240 005 WS . . -
Q fome LAT1240 006 0 Lambda Antigen Tray Class | & 1| - 2 Tests, Lot#005 | LAT1240 006 WS Cllque nestas Ilga;oes
‘ LABType | LAT1260 007 01 Lambda Antigen Tray (LATTM) Class | & I, Lot#007 | LAT1240 007 WS | para visualizar o
(53 Mo s=p LATIZ88 004 01 |Lambda Antigen Tray (LAT™) Class 1. Lot #00¢ | LAT1288 004 WS i catdlogo selecionado
LAT1288 005 02 'Lavbdammen Tray (LAT™)Class 1 8 II. Lot £005 | LAT1288 005 WS e documentos de
% LABScreen AT1288 006 01 | Lambda Antigen Tray (LAT™) Class 1 &1L Lot 2 006 | LAT1288 006 WS .
@ E LAT1288 007 02 Lambda Antigen Tray (LAT™) Class 1 & II, Lot #007 | LAT1288 007 WS ficha de trabalho.
AT140 004 01 Lambda Antigen Tray Class |, Lot # 004 AT140 004 WS
[1et] wer AT140 005 01 Lambda Artigen Tray Class |, Lat # 005 AT140 005 WS
m FowPRA LAT140 006 01 Lambda Antigen Tray (LATTM) Class |, Lot#006 LAT140 006 WS
4 2 - 004 [LAT140 00¢ WS Z
;

Nota: Abra as fichas de trabalho para verificar a exatiddo dos nimeros de
revisao (estes documentos ndo contém um ndmero de revisédo no
respectivo nome de arquivo).

9.1.1.1. Introducdo Manual de Uma Unica Sessdo

Para introduzir manualmente uma Unica sessao
para analise LAT, proceda da seguinte forma: Botch Enry ||

Manual Entry

B - N
'lil'i_A Fusion 00060 ;I 1. Clique no botdo Manual
usion : Entry (introducao manual} na
Enter name of analysis session™: parte superior do painel iniCiaI
[LAT_20120106142720 | dO LA'E'
fje")"”"“‘“a‘ﬁ"’g” < 2. No campo de texto
o) o = superior da janela segum.te,
CATi240-004 00 introduza um nome exclusivo

_mm_ | | - .

CATT240-007- 01 para a sessac de analise LAT

LAT1288_004_D1 . s
que acaba de introduzir
manualmente.

3. Cliqgue na seta para
baixo¥ do campo Select
Product Catalog (Selecionar
catdlogo de produtos) e

LAT1283_005 02
&2 | ATz oe 01

LAT1283 007 02
Lambaa) | AT140_004_
Lo LAT140_005

LAT140_006

=

1
1
1

=

Lambda| LAT140X2_004_01

LAT140X2_005_01

LATM120_011_00
LATM20X5_009_01

| LATM20X5 011 00

o BIOMET: CATEDE 011 00
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selecione o catalogo de produtos LAT apropriado.

4. Em seguida, introduza a Test Date (Data de teste) correta ou clique na
seta para baixoV para mostrar o calendario de contexto e selecionar a
data de teste.

05 Analysis

HLA Fusion-

Enter name of analysis session”:
[cAT_20120106150035 |

Next >
Select ProcctCatalog’s

[LAT140%2_004 01 |

Test Date:

101672012 E
KN Ociober. 2012 [N
Sun Mon Tue Wed Thu i Sat

w1 2 3 4 5 8
708 9 10 11 12 13

16 15 @R 17 12 19 20
N 2 W U B B 27
2 3

[_1 Today: 10/16/2012

5. Cligue no botdo Next (Seguinte).

E apresentado o menu Data Input (Introducdo de dados).

SmpleDate |10/16/2012 )

Tp Sonpl : Este permite introduzir valores de reacao para uma
2012101628
nova amostra.

E possivel introduzir as amostras e reacdes em uma
sessao — uma placa de 10 testes ou uma placa de 20
testes. Os dados podem ser introduzidos
manualmente clicando em cada poc¢o ou obtendo os

C

=] -
] -
FETE] -
=] -
BREEE
] -
R -

MENEEYT

E

o ] [ [ [o] (] G (o] (] ;
Smininioinininin valores de dados brutos de ym leitor ELISA. ,
1°==.===== 6. Introduza um ou mais Nomes de amostras. E
" 7 . .

n rio um Nome de amostra exclusivo para a
-EmEanmm]| Necesse P

analise. A Sample Date (Data de amostra) pode ser
reaaion | _enavze |_emo || alterada aqui se necessario.

9.1.1.2. Introducdo Manual de Lote

Para introduzir manualmente mais do que uma sessao para analise, proceda
da seguinte forma:
1. Cligue no botao Batch Entry
(Introducao de lote}.

Batch Entry Manual Entry

™ include mported

E apresentada uma tela Session
Summary (Resumo da sessao) em branco.

== Bi‘omemix _ ] 185 =
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EBatch Name

LAT_20120108082527

Existing Batches: |

=l Batch Date: | 71372012 [v] ~ [10/%/2012 =]

- i s | Plate Test Sample Sample Patient First Last . Patient | Date Secondary Tray
Class Catalog Session (] Date* Name* Date (] Name Name Bthnicty /# Donor | Read Ab Substrate Expire
# oassii =|mone) =l - - = =l = hd
*  |oiasst | KN oOctober. 2012 N mm = M
Class Il Sun Mon Tue Wed Thu Fi Sat .
Ciassl PRA = Classll PRA 1 I
Single Class | 7 8 9 10 M 1213 Caucasiar
14 15 17 18 18 20 E;",’Euzm
21 2 23 4 25 % 27 Jewish
28 29 30 N 1 2 3 Malay-Polynesian
4 5 6 7 8 9 10 Melanesians
Mestizo
[ Today: 10/16/2012 Mheronesians
Moxed
Na-Dene
Criental
4 Cther >
Urkroim

| New Batch | | Save

H Next > ||

Clese |

Contrariamente a introducao manual, que se limita a uma sessao apenas, a
introducao de lote permite introduzir um grupo de sessdes na tela Session
Summary (Resumo da sessao). Isto permite introduzir dados em formato de
uma tabela, na qual cada linha representa uma sessao.

lote

3. Selecione

|

=

I TR | &= 9
Batch Name: [LAT_20120109130451 | Eestn

] Class Catalog™ Sesson®
» |Casi  =f[tatio0os o1 s LaT 20120

=

manualmente

e/ou

introduza os dados da sessao com a classe
HLA (1, Il, PRA de classe | + PRA de classe i e
classe simples 1} do lado esquerdo do tela
Session Summary (Resumo da sessao) e

2. Introduza um nome exclusivo para este
lote ou aceite o nome de
predefinido sugerido pelo Fusion.

Class Catalog™ Sessior]
& |Cessi =|lLaTr40.005. 01 [x|[LAT
*

Class Il

Class| PRA = Classll FRA

Single Class |

continue para a direita até terem sido
introduzidos todos os dados disponiveis para

uma sessao.

Os campos com um asterisco (%) sao obrigatérios. Isto inclui os campos
preenchidos através de listas pendentes (Catalog Name [ Nome de catalogo]
e Test Date [ Data de teste]) e a Session ID (ID de sessao).

Continue a introduzir os dados da sessao conforme necessario. Note que,
assim que tiver introduzido dados para uma sessao e comecar a introduzir os
dados para a sessao seguinte, ndo pode voltar a linha anterior de dados da
sessdo. No entanto, depois de ter sido salvo, é possivel reabrir e editar um

lote.
4

m SIOMETRIX

. Quando

tiverem
introduzidos todos os dados
para um lote de sessoes,
cligue no botdo Save
(Salvar) na parte inferior do
tela. O lote foi armazenado

sido

Existing Batches:

201201091301 1

- |LAT_20120105130203

LAT_20120109144235
LAT 2012010125117
LAT 20120105130107

LAT_20120109130451

 |LAT_20120109143521

LAT_20120109143357

Si:hDdu E
i

Patient
D

panami2 ~

[ v

s |50 —
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e é incluido na lista pendente Existing Batches (Lotes existentes) na

parte superior do tela.

5. Quando tiver terminado de introduzir os dados da sessao para este
lote, clique no botdo Next (Seguinte).

Tal como a Introducao manual de dados da sessao discutida anteriormente,
sao apresentados o menu Data Input (Introducao de dados) e a janela
principal de analise LAT.

9.1.2.

LAT

Batch Erary | |

Manual Entry

I Include Imported

[ 1| cz\oLI Fusion'data\session
File Name
File Open

2. Selecione uma ou mais sessdtes na

Select CSV Files.
3. Clique no botdo Open (Abrir).

Importar Arquivos CSV no LAT

1. Clique no icone de pasta 3 para abrir a
lista Select CSV Files (Selecionar arguivos CSV).

Os arquivos CSV sao entao apresentados na lista
CSV File Name {(Nomes de arquivos CSV).

%v |1~ session ~ Dta Reference Files ~ LAT v (2 | searchiaT
Organize *  New folder = - O @
W Favorites =] b= I;I
]It 1240.csv
w4l Libraries K313t 1288 cav
[ poauments ELATO1112012.c5v
él :2‘ ) LAT01142012.c5v
e EZLAT01142012b csv
H videos
EX5] LATExportSX 15%2.cov
& Homegroup B lathd.cv
— ] latmixed 10test.csv
1% Computer EX5] LATMINEDTest01142012.csv
&@ K2 LAT-TEST2LATM 10X5_009_02.csv =
e 3 T — n
File name: = JesvFies s =l
Y
lista |LAT \
Batch Entry | | Manual Entry I
[T Include Imported I
& =
C5V File Name
LATO1142012
LATO11420120
1at1240
lat 1288
LATExport SX15%2
 ————

Nota: Podera ver arquivos CSV de produtos que ndo os do LAT ou outros
arquivos CSV. Isto significa que devera clicar primeiro em uma
subpasta do LAT ou gue os seus arquivos de sessao LAT nao se
encontram no diretério indicado pelo HLA Fusion.
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4. Cliqgue em um arquivo CSV para apresentar as suas amostras
associadas na tabela Current Sample/Patient Details (Detalhes de

amostras/pacientes atuais).

Tabela de detalhes de amostras/pacientes atuais

Curert |
LAT
BatchEntry ||  Manual Entiy Session 1D 131240 | Date:[1023/2012  [1072572072 %] Samples: [g

I Include mporisd

= Fie Path - [€\0LI FUSION data'session\Data Reference Files\LAT\at 1240 csv

CS5V File Name Catalog ID : [LAT1240_005_01 =1 [nom/imgt

LATO1112012

LATO1142012 = — =

LATO11420125 S PRIl

Wl e s e Patiert ID Frst Name Last Name. Bthricity Patient/ Donor

Iat1268 Dekc) (33

e 1 Vania Cler Meyer Goldbaum31.03.06 73983 2emz N Goldbaum31 Vania Goldbaum Other Bt H
2 |Emiia de Souza A Viera13.03.06 73634 0amez0i2 +|N [Viera13 Emia de Souza Fispanic =l Patient =l
3| Maris Laurinda dos Arjos13.02.06 73654 02122012 w|N|dos Arias13 Wiz dos Arjos Fispanic =|| Patient =
4| Wison Zani 05.03.06 7323 e L Wilson Zami Coucasan ]| Patisnt =
5 | Jolo Rodrgues da 51va29.03.06 73916 08272012 +|N  [daSiva2e Jala da Siva Fispanic =l|Batn =
6 | Cateina de F Hemensgidod1 03,06 73952 10012012 [N |Hemenegide2] | Catain Hemensgids Fispanic =|| Patient =

{} Home 7 |Josn Rodnaues da Siva 23,03 06 73315 0032012 [N |daSiva2s2 Joan da Siva Fispanic =1[Doror =
8 | Maria da ConceiASAEs B de Lima13.04.06 74475 08212012 +|N  [delimai3 Maria de Lima Fispanic =l| Patient =

£ LABType

[s5p) Micro SSP

Se uma amostra jé estiver associada a um paciente, é apresentada a ID de
paciente e quaisquer informacodes relacionadas com o paciente.

Para adicionar informacobes de paciente, proceda da seguinte forma:
1. Para adicionar dados do sistema, clique no botao Patient List

(Lista de pacientes).

A janela Import Patient (importar paciente) é apresentada, permitindo
importar o arquivo de informacdes do paciente.

), Import Patient . x| Cllque no botio
-
LA Fusion (CCOCOCICC) Browse (Procurar)
Patert ek o oo [ [ le—— para localizar as
| Import | Local Patient 1D | Category Grp| FemilylD | FirstName | Middle Name | LastNeme | SSN |DOB | Gender | Ethnicity | Address | City sn1 I|Sta$ de
5 - « informagdes de
(JCOCOCICICIC) pacientes.
Patert Lt i Name [ i [uzee ]
| irgor Local Pasent 1D Cotegory Grp FamiylD | FirstName | Widdl LastName | SN | DOB | Gender |Elweiy | Address | Ciy E
» I |Terese [Human JERMAINE | Jossie JERMAINE |077-77-1002 | 124200 |F hispamc 3037 Running Sepings | Japan Ju
- [Teress Human Hitlerous | Wendy |Hitlerous | 008-54-4548 125200 |F [jewsh 12038 Runring Srpings | Bres
| T Jars0 Human |FESSUE  |WaKEEM | |FESSUE |801-11-1088 [1173020 [m aRosd | Josghiora 1D
™ |TeEroes Human TERYLAUS |MARCUS M TERYLAUS 111709112 123200 (M Miamy Fl
« ™ [owanevy Humar. d DIANNE. F VY 111-39-0001 12717200 |F Cloudy £
E=EQ [Homan — [Fargoet [Bizsbots  [U [Fargoss  [111:00:1598 [12020 [ |Cavcasia 7108 Wiashinglon Sweat [visshingion (04
Il | = : |Human | Bloodstone .N-‘r/ K | Bloodstone |091-00-15¢7 A\),?T?o I |’ -‘M&aesm Drive 1St dohn IG
. W= [Fomsn —[Chaver [Come | [Chover [03621-334 (330200 [F |Napanic 167 Lagoons Averve 3 |Faukiancer [P
[BNE Lameon o | [0 Rumaa Wonkerward [Sain | Norkepwd [117-134505 (218200 W [san 1600 Pneyiovi o [Craetn ]
T — r 15 THuman ISione vJ-"y .Q ISione |711-11-0889 77772008 iM [black. 'mwam (EbuteMetz |1}
r s THuman |Chung [Josnna W [Chwo [os207-1443 (831200 |F lasian |01 Kingsway Svest | New York [N
| H=H [Fuman  [Yokamoio [Yokiona M Yakamo (27030651 [103120 (M onenal |2405 Lions Gate Avens |Flagatone |3
=] 22237 Human Tcwor 's:,m»q ™ |cHot [047-32-3335 127200 |F Tasian -STQMCNV*Ru 'lonCm TA)
e [Muman — [CHOE [Hesioosa [S [CHOE [111-45-1777 126200 M [anesl 1600 Nevada Pond_|fesensl |3
- |NE Human NE |PETER M INE [111-234511 122200 M |Cavcanin 1108 Chrust Road {Asheville I
k1| !
[ Desctect | [ setect i |[ Reset || mpot |[ Close
USEE ocs o oo |

Para

campos da tabela relacionados com

mm SIOMETRIX

adicionar manuaimente dados
0 paciente.

O Fusion pode atribuir a 1D de
amostra aos campos de 1D de

de paciente, basta introduzir dados nos

Catalog 1D - [LAT1240_005_01

paciente vazios selecionando a

[~ Set empty Patient ID to Sample

caixa para atribuir a 1D de R

Wl Sample
I = O Meyer Godbaum31 03,06 7299
2| Emia de Souzs A Viera13 03,06 73654

3 | Mada Lauinds dos Aryos13 0306 73654

188 p—
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amostra a IDs de pacientes vazias.

o sistema Fusion atribui uma 1D de sessao.
Opcionalmente, é possivel introduzir uma iD de sessao diferente.

Curment |

Session 1D : |LJ\T124D—2012101

|DateW2l

File Path - [C0L | FUSION'data'session\Data Reference Flles\LAT\at1240 csv

Catalog ID : |LAT1240_005_01 =] [NOM/mgt:

Nota: Uma ID de sessdo deve ser exclusiva na base de dados do Fusion. Se a

ID de sessdo j& existir, o software pede gue altere o nome da sessdo.
Recomenda-se que nao utilize caracteres especiais neste campo, uma
vez que podem desempenhar uma funcdo especifica enguanto
separadores de campo.

Aceite o arquivo de catdlogo ou selecione um da lista pendente no
campo Catalog ID {iD de catalogo).

Nota: Se for necessédrio importar mais catalogos, cligue no link Download

[Download] (Transferir) na péagina inicial do LAT. A lista pendente de
Catalog (Catédlogo) podera ndo ser imediatamente atualizada se tiver
transferido os catalogos durante a sessdao de importacdo atual. Pode
ser necessario clicar no botdo Home (inicio) e, em seguida,
clicar novamente no botdo LAT para voltar ao processo de
importacao.

Depois de verificadas as informagdes |ow@ [ fm © Tt
relativas a sessao e a amostra, clique no

botdo Import (Importar). A sessdo é
entdo apresentada na arvore do Navigator
(Navegador) do Fusion do lado direito do tela
de analise para analise subsequente.

JoEeBIAER

- LAT1240_002_00
o LB aT01112008
- LAT140_004_01
LS8 LAT_20120109130107_LAT
LAT_20120109130203_LAT

LG8 | AT_20120109130451_LAT
¥ LAT_20120109143957_LAT
§ LAT_20120109144234_LAT
3 LAT140_006_01
LAT_20120109125117_LAT

SIS | AT_20120100142821_LAT

E possivel selecionar uma sessdo no Navigator (Navegador) do Fusion para
visualizar o respectivo resumo e, em seguida, selecionar uma amostra do
resumo da sessdo para visualizar a respectiva andlise. Em alternativa, é
possivel continuar a importar amostras da lista Import Sample (Importar
amostra).

m SIOMETRIX
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No Navigator (Navegador), cligue em um nome de sessdo. E
apresentada a Tabela de resumo da sessao.

Campos de PRA do doador
Summary | mponl
| L
Session : LATMIXEDTest01142012_Calalog : LATMI0X5_003_02 Session Dale: 1011022012 Number of Samples: 10
§ . Class| |Classll |MIC
» ; User Semple | Analysis . |Analysis |Class | |Other More |Confitm |Confirm | Min ;
| Position 2 Fatient D |Comment| & PR F Family |felysis |Clasa| | Othe Lre |er foa™ | Bogcn |NC|PC |PONCRaio Donor  Donor | Dorer
Y5 TEST1 e . [l [}
3 TESTS [ w“fsu =] [
E TESTE [ e =l 0
5 TESTS ?u:“n?u =] [
5 TESTE [ ﬂml = =l 0
7 TEST7 2z | Dono =] [
e TESTS =l 0
= TESTS =] [
70 |TESTIC =l 0

}.m—.epmn || print || preview || Export |

Nota:

Clique com o botdo direito do mouse para
permitir a aceitagdo automatica de atri-
buigcdes e resultados (caudais e de epitopos)

durante a importagao.
(LAT misto apenas)

Cligue duas vezes em uma amostra na Tabela de resumo para ir
diretamente para a tela de andlise desta amostra.

Percorra a lista para a esquerda ou direita para apresentar todos os
campos da Tabela de resumo.

Cligue no botao Field Chooser (Selecdo de campo) a esguerda dos
cabecalhos da tabela. Nesta janela, é possivel selecionar ou anular a
selecao das caixas de verificacdo junto aos cabecalhos das colunas
para incluir ou excluir essas colunas da Tabela de resumo. Selecionar
ou anular a selecao das caixas de verificacdo nesta janela atualiza
instantaneamente a tabela.

Se nao vir um determinado campo disponivel através da selecdo de
campo e tiver a certeza de que deveria existir, acesse C:\HLA
Fusion\temp e elimine o arquivo com o nome X X X(tipo de
antigeno) Layout.xml.

Clique no cabecalho da coluna da Tabela de resumo para ordenar a
tabela por essa coluna. A seta no cabecalho da coluna indica a ordem:
seta para cima para ordem ascendente e seta para baixo para ordem
descendente. Também é possivel arrastar e soltar as colunas para
alterar a sua ordem.

E possivel modificar as colunas e a ordem da tabela de resumo da
sessao. Ao fechar a opcao Field Chooser (Selecdo de campo), é
apresentada uma mensagem de contexto para permitir que o usuario
guarde ou nao as alteracdes efetuadas. Se clicar em Yes (Sim}), as suas
alteracOes sao salvas para todos os futuros resumos de sessao do LAT

neste mesmo computador até gue sejam salvas outras modificacoes.

m SIOMETRIX
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Cligue no botao Export (Exportar) para salvar a Tabela de resumo no
computador ou na rede (a localizacdo predefinida ¢é C:\OLI
FUSION\data\report). O arquivo é armazenado em formato Excel (*.xIs).

Tabela de resumo exportada como uma planilha do Excel

() =R R IA: = LATMIXEDTest01142012a.ds [Compatibility Mode] - Microsoft Excel -8B Xx
A Home Insert Page Layout Formulas Data Review View Add-Ins @ - =5 X
A B Cc D E F G H | J K L Wl N (o] E

Position Sample Patient |Comment |UserComment |AnalysisDdAnalysislseiClass [+/- Class ll+/- [MoreTest |LocallD (ConfimmDate |CorfimnUser |MinBeadCrtj Class |DondClass 11Dony

1

2 11 TEST1 FALSE 0

3 12 TEST 2 FALSE 0 3

4 [1-3 TEST3 FALSE 0

5 14 TEST 4 FALSE 0

§ 15 TESTS FALSE 0

716 TESTH FALSE ]

g 17 TEST7 FALSE 0

g9 18 TESTS FALSE ]

10 19 TESTS FALSE 0

11 [1-10 TEST 10 FALSE 0

M 4+ M| Sheet1 ~¥J 0L

Ready | |

e Cligue em Print (Imprimir) para imprimir um relatério da Tabela de
resumo.

e C(ligue em Preview (Pré-visualizar) para visualizar um relatério da
Tabela de resumo.

L=
File View Tools
glomXaan00lQ wx - @[H] @~ cose |
N I B P M ®S
Session : LATMIXEDTest01 I42012j
@ Position ~ |Sample V| Patient Comment
11 TEST1
1-2 TEST 2
1-3 TEST 3
1-4 TEST 4
1-5 TESTS
2 1-6 TEST B
1-7 TEST 7
1-8 TESTS
1-9 TEST B
- 1-10 TEST 10 ;I
1 3 1 |
| Click and drag up to zoom in or down to zoom out Page: 1 of 2 -

Imprimir/Pré-visualizar a tabela de resumo

e Na janela de pré-visualizacao da impressao, a barra de rolagem de
visualizacdo de paginas do lado esquerdo permite selecionar
diferentes paginas do relatério.

e E possivel modificar as colunas e a ordem da tabela de resumo da
sessdo. E possivel salvar quaisquer modificacdes efetuadas no
esquema ao clicar no botdo Save Layout {Salvar esquema). As suas
alteracdes sao salvas para todos os futuros resumos de sessdes LAT no
mesmo computador até que sejam realizadas e salvas modificac6es
posteriores.

_ ] 191_
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Se desejar excluir uma amostra de uma sesséo de andlise, selecione a caixa
de verificacao Exclude (Excluir} junto a essa amostra. A amostra continua a
ser apresentada na lista de amostras do Relatério; para evitar que seja
incluida nos dados do relatério, nao selecione a amostra durante a criacao do
relatério.

9.2. Utilizar a Janela de Andlise Mista LAT

Para cada amostra na sessao atual, pode visualizar os dados de teste e
atribuir resultados de triagem. O HLA Fusion analisa uma amostra quando se
move para visualizd-la. Para analisar uma sessdo completa, é necessario
visualizar todas as amostras da sessao e atribuir os resultados.
Na janela de analise, é possivel:

e Visualizar e imprimir resultados de andlise de amostras

e Colocar um circulo nos antigenos na tabela de especificidades

e Ordenar por posicao do poco

e Adicionar comentérios e identificar a amostra para a realizacao de

testes adicionais
e Visualizar um relatério répido para a amostra atual

e Exportar dados de reacao para um arquivo CSV

Nota: E possivel voltar a um resumo da sessdo a partir da janela de analise
em qualquer momento clicando no link <<Summary (<<Resumo) na
barra de ferramentas do HLA Fusion junto a ID de amostra/sessao.

Tela de analise mista LAT

), HLA Fusion™ 1= x|
Analyze Data Reports Data Sample PatientInfo Profle Utlities Help Exit
S | A F | & E % ] B 6 S | <cSummary [TESTS Hiad BBl
Threshold  Clss x4 | clssn [xe = f
10 &

= E ) o ® = = = @ o=

3
>
éﬁx
&

Glass | Pos Pos Pos Pos Pos Pos Undet Pos Undet undet
Class Il Undet Undet Undet Undet Undet Undet Undet Undet Pos Undet

A E C 1] E F G H
DATAINPUT Save Tray 1 Read From ELISA ReAnalyze RESULTS
Sample ID TEST 3
i
Class | Class Il

Suggested Result  Posiive Undetermined

Assigned Result
= & postive € Postive

" Negative  Negative
" Undetermined ' Undetermined

Cut off (8,64,2) 18,25,34,37

Comments O More Test

@ @ N e o e e om s

H

[Liote_|[_xport ][ ow || saves> ] contrme> |
Elank: 1 HLA Neg: L HLA Pos: L Pos/Neg: -0.0% Qa1

q

10

well| 13 [P [ | | SID [LATMIXEDTestn1142012 ['cIp [LatM10x5_o0s_o2 | NOM/Imagt |/ [ Test Date [4/13/2012 [Ver | 3.0.0

_ ] 192_
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2.1. Introduzir Dados e Padrao de Reacao

O menu de introducao de dados apresenta a reacao atual para uma amostra
existente ou permite introduzir valores de reacao para uma nova amostra.

Esta

area permite introduzir as amostras e reacfes em uma sessaoc — uma

placa de 10 testes ou uma placa de 20 testes. Os dados podem ser
introduzidos manualmente ou obtendo os valores de dados brutos de um

leitor ELISA.
DATA INPUT AoBE €0 ; E F e " | Read FromeLisa || ReAnalyze |
2 poreereer—
Test #
" N PR
[ | 5 ] ]
: o | ANEIEN - |
. Rl B B
. [  mEE ol
. [ESTe | < i K1
= 2 n
= [ESTe | < i K1
. | S 3 o
10 [TEST 10 | . j ﬂ
Blank: 1 HLA Neg: L HLA Pos: L Poa/Heg: -0.08 Qa: 1

m SIOMETRIX

Introdugdo de dados e padrdo de reagdo (placa de 10 testes)

O formato da secao de introducao de dados reproduz uma ficha de
trabalho de andlise mista LAT. O painel de introducdo de reacao tem
um esquema de placa. A linha de pocgos do teste atual é realcada por
um retangulo azul.

Cada poco é um botdo que percorre o ciclo de valores de reacao (1, 8,
6, 4, 2, 0). Os botdes tém um cédigo de cores que corresponde as
reacoes.

Pode introduzir reagdes clicando em um botdo e introduzindo um valor
de reacao ou clicando no botdo até este apresentar a reacdo
pretendida. Quando o botdo mudar, o realce avanca para o botao
seguinte.

A navegacao de botdes ocorre da esquerda para a direita (1A -1F, 2A -
2F, etc.).

Quando o produto tiver um poco em branco, o botao de reacao
correspondente estd desativado.

A entrada/lista de amostras da placa encontra-se ao longo da parte
lateral do painel. E necesséario introduzir uma ID de amostra para
poder salvar a reacdao na base de dados. A sessao nao exige a
utilizacao de todos os pocgos da placa.

Depois de analisar uma placa, ndo é possivel adicionar mais
informacdes da amostra a esse tabuleiro.

e |05 —
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9.2.2. Utilizar o Leitor ELISA

Para ler os dados de andlise diretamente do leitor ELISA Biotek ELX 800, o
computador no qual é executado o HLA Fusion deve estar ligado ao leitor
ELISA. Ligue e calibre o leitor ELISA de acordo com as especificacbes do
produto. O HLA Fusion apenas consegue analisar placas Terasaki de 96 pocos.
O leitor ELISA |é as placas e transfere os dados brutos para o HLA Fusion.
e Na janela de analise, cligue em Read From (Ler de) para importar dados
do leitor ELISA.

Nota: O botdo Read From (Ler de) é apresentado apenas quando o
computador estiver ligado ao leitor ELISA e se ainda nao tiver
introduzido reacdes manuais para o teste atual.

9.2.3. Histograma LAT Misto

Este histograma apresenta o valor de reacao para cada posicao de poco da
placa atualmente em uma sessdo. Também apresenta a média dos pocos de
controle negativo para o grupo de testes como uma barra verde-clara estreita
sobreposta a cada barra do poc¢o de reacao.

""":""'fff‘ffffff'ff

m SIOMETRIX

Histograma para a analise mista LAT
Os pocos sao ordenados por grupos de teste: os pocos de classe |, classe i e
pocos de controle sao ordenados em conjunto.
e O eixo X mostra a posicao do poco.
e O eixo Y lista os intervalos de valores de reacao (por ex., 1 a 10).

As barras tém um cédigo de cores baseado no respectivo valor de reacao:
e 8 = vermelho
e 6 = laranja
o 4 =
e 2 =azul
e 1 =verde

As linhas horizontais representam o limiar positivo que definiu para a classe |
e a classe lI. A(s) linha(s) assume(m) a mesma cor que o cédigo de cores de
RXN.
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9.2.3.1. Realizar Atribuicées

Os botdes de opcao Final Assignment (Atribuicao final) apresentam a
atribuicao sugerida pelo software: Positive (Positiva), Negative (Negativa) ou
Undetermined (indeterminada). Para aceitar a atribuicao, guarde ou confirme
a amostra (consulte as secdes seguintes).

Para modificar a atribuicao sugerida, proceda da seguinte forma:

1. Na janela de andlise, selecione uma atribuicdo para cada classe
utilizando os botées de opcao Final Assignment (Atribuicao final) —
Positive  (Positiva), Negative (Negativa) ou Undetermined
(Indeterminada).

Area de atribui¢des LAT

RESULTS
Sample ID TEST 1

Class | Class Il
Suggested Result Positive Undetermined
Assigned Result

' Positive " Fostive

" Negative ' Negative
" Undetermined ' Undetermined

Cut off (8,6,4,2) 18,3,42 486

Comments O more Test

| Info || Export || Raw || Saves> || Confirm=>>

B
;

9.2.3.2. Salvar Atribuicdes

Os técnicos e supervisores de laboratério podem salvar resultados de
analises para rever e aprovar posteriormente. As amostras salvas estdo
disponiveis para confirmacdo apenas por parte de um supervisor de
laboratério.

o Na janela de andlise, clique no botdo Save (Salvar), localizado
no canto inferior direito da janela de analise, para salvar os resultados
da andlise para todas as especificidades listadas atualmente na caixa
de resultados Final Assignments {Atribuices finais).

O Fusion passa automaticamente para a amostra seguinte.

Para fins de confirmacao, um Supervisor tem deve acessar a amostra para a
qual salvou as atribuicbes. E possivel voltar & amostra a qualquer momento
antes da confirmacdo. Se for necessario efetuar alteracdes, clique no botdo
Reanalyze (Reanalisar) e, em seguida, clique novamente no botdo
Save (Salvar).

m SIOMETRIX
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9.2.4. Confirmar Atribuicoes

Apenas os supervisores de laboratério podem confirmar os resultados das
andlises. Ao fazé-lo, as amostras sao assinaladas como Confirmed
(Confirmadas). O botdo Confirm (Confirmar) é apresentado em roxo quando
visualiza uma amostra confirmada.

e Na janela de anélise, cligue no botdo Confirm (Confirmar),

localizado no canto inferior direito da janela, para confirmar todos os
resultados da andlise.

Passa automaticamente para a amostra seguinte para continuar a
confirmar os resultados.

Quando voltar pela primeira vez a uma amostra confirmada, verd que o

botao Confirm [ confim> | (Confirmar) estd agora sombreado em roxo para
informar que foi confirmada anteriormente.

9.2.4.1. Adicionar Comentarios as Amostras

Os comentarios que o usudrio ou o Fusion adicionam nos campos Comments
(Comentéarios) sao apresentados com os resultados nas funcdes atuais de
sessao de analise, procura de dados e criacdo de relatérios no HLA Fusion.
e Na janela de analise, introduza os comentarios da amostra no campo
Comment {(Comentdrio) abaixo da area Assignments (Atribuicbes).

Comments .
N

J Sample Comments =10 =

Introduza os seus comentdrios nesta area
Clique duas vezes em

um dos campos de
para abrir a janela
maior de comentarios

Comentdrios do sistema automaticamente
adicionados aqui

Os comentérios séo salvos apenas depois de clicar nos botdes Save (Salvar)
ou Confirm (Confirmar).

9.2.4.2. Sinalizar uma Amostra para Testes Adicionais
E possivel indicar a necessidade de realizar testes adicionais em uma
amostra selecionando a caixa de verificacao More Tests (Mais testes) e

salvando em seguida.

A indicacéo More Tests (Mais testes) € apresentada nos resultados, procura
de dados e relatérios da amostra.
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1. Na janela de andlise, assinale a caixa de verificacdo More Tests

(Mais testes), localizada abaixo da area Assignments
(Atribuicdes}, no canto inferior direito.

2. Cliqgue em Save (Salvar) ou Confirm (Confirmar) para
manter a definicado.

9.2.4.3. Adicionar informacées Sobre a Placa

E possivel adicionar informacdes sobre a placa atual, como a data de

validade, ao clicar no botao Info [ | g apresentada a caixa de didlogo
seguinte quando clica neste botao, permitindo adicionar informacdes sobre
esta placa de amostras.

A More Test Information ﬂ

Plate ID: * [11212-4801-2
Reader: I"r:'i
Date Read : [11/12/2012 | Clear |
Tray Expire:  [12/12/2012 = Clear |
Secondary Ab. : || Substrate : I
x|
Save Complete.
- |

[Ecc|

9.2.4.4. Exportar Dados da Sessdo

E possivel clicar no botdo Export (Exportar) (localizado no canto
inferior direito, imediatamente acima do botdo Save>> [ Salvar>>]) para
exportar os dados da sessao para um arquivo semelhante ao formato de
arquivo de saida CSV Luminex.

Se tiver uma estacao de trabalho separada para o leitor ELISA e a analise, o
arquivo exportado pode ser importado para andlise e utilizado em outro
computador.

9.2.4.5. Tabela de Dados Brutos

As esferas positivas sao apresentadas em texto vermelho. As linhas realcadas
em amarelo tém valores de reacao normalizados superiores ao valor minimo.
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As alteracbes efetuadas na férmula de normalizacdo e no valor normalizado
minimo aplicam-se apenas a tabela de dados brutos e nao a anélise.

1. Na janela de anélise, cligue no botdo Raw (Bruto) no canto
inferior direito para apresentar a tabela de dados brutos.

Tabela de dados brutos

o1
Sample: TEST1 Patient :
Session : Test Date :
Catalog : LATM10X5_009_02 Pos. Threshold : X4
Well Position | Well Order | Cell I.D. |Raw |Rxn  [s1  [sz [s3 [|s¢ |ss  |se [s7  [ss |«
2D 012 QR 1 1 - - - - - - - =
2E 013 7y 1 1 = = = = = - =
2F 014 BLANK 1 1 - - - - - - =
26 015 BLANK 1 1 = = = = = I% = =
2 016 BLANK 1 1 = = = = = = =
3 017 Class T Mix & |8 MIX - BMIX - BWMIX | - CWMIX | -
3B o1g Class I Mix 6 |6 MIX - BMIX - BWMIX | - CWMIX | -
c 019 Class II Mix 4 DRMIX | - DRMIK | - DOMIX |- DPMIX |-
3D 020 Class II Mix 2 |2 DRMIX - DRMIX - DOMIX - DPMIX -
3E 021 NAC 6 6 - - - - - - - -
3F 022 NAC 4 4 - - - - - - - -
6 023 BLANK & 6 - - - - . - . -
= = —_— —r Izl
<r | »
[revor ] [ponesamn J[_ciome ]

Cligue em um cabecalho para ordenar a tabela por essa categoria.

Cligue no botao Exit [ (Sair) no canto superior direito da tabela para fechar
a janela e voltar a analise.

9.2.4.6. Relatorio Rapido de Dados Brutos

Para navegar, exportar e imprimir facilmente, é possivel criar um relatério
gue contenha informacoes de dados brutos para a amostra atual.

Quando for apresentada a Tabela de dados brutos, cligue no botao Report
(Relatério) no canto inferior direito da janela da tabela Raw Data
(Dados brutos) para apresentar um relatério dos dados brutos.

Cligue no botao Exit X (sair) no canto superior direito da tabela para fechar
a janela e voltar a analise.

Cligue no botdo Print Screen (Imprimir tela) para apresentar uma
pré-visualizacdo da porcao atualmente visivel da Tabela de dados brutos.

Cligue no botao Printer (Impressora) no canto superior esquerdo da janela
para enviar a imagem diretamente para a impressora.

Cligue no botao Exit [x] (5air) ou Close (Fechar) para fechar a janela e
voltar a andlise.
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9.2.4.7. Imprimir a janela de andlise atual

O bot&o Print Screen (Imprimir tela) envia a janela de andlise atualmente
visualizada para a impressora predefinida para o seu computador.

e Na janela de andlise, clique no botdo Print Screen {(Imprimir tela) na
barra de ferramentas do Fusion para imprimir a porcao atualmente
visivel do tela de analise.

9.2.4.8. Pré-visualizar e Imprimir Relatorios
Para visualizar ou imprimir um relatério de Dados mistos de triagem de

anticorpos para a amostra atual, utilize o botdo Preview Report (Pré-visualizar
reflatério) na barra de ferramentas.

#a Feports Data Sample Pabentinfo Profie
e Najanela de anélise, cligue no botdo Preview H%@@ Qi aadw 45

Patient Summary

Report (Pré-visualizar relatério) ou Print oatient Custom
Report (Imprimir  relatério) para S
apresentar uma lista de relatérios que pode
imprimir ou pré-visualizar para a amostra
atual.

Antibody Screening Results

Antibody Custom
LAT-Mixed Raw Data

LAT-Mixed

-k R R w e W

Nota: Se selecionar Antibody Custom {Relatério de anticorpos personalizado),
ndo é possivel criar um novo relatério personalizado neste momento.
Os Unicos relatérios personalizados disponiveis na janela de anélise
sao os anteriormente criados através da janela Reports (Relatérios).

9.3. Utilizar a Janela de Andlise PRA/Antigeno Simples LAT

Esta janela fornece informacobes de analise detalhadas para cada amostra na
sessao. Permite rever, modificar e aceitar as atribuicdes de especificidade
sugeridas pelo programa. O HLA Fusion sugere resultados de triagem
possiveis, mas a atribuicao final deve ser efetuada pelo usuario.

No menu da janela de anédlise, é possivel fazer o seguinte:
e Selecionar o limiar minimo positivo
e Excluir especificidades selecionadas ou Cw
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Nota: Pode voltar a um resumo da sessao a partir da janela de andlise a
gualguer momento clicando no link <<Summary (<<Resumao) na barra
de ferramentas do HLA Fusion junto a ID de amostra/sessao.

Andlise PRA/antigeno simples LAT

SmpleDatz | 7/2/2012 =] | | Find Ag. | Excl. Ag Jial cw CREG -OLI [ Run Clasa T [Threshod 6 +] C10MA [ Sort by Well Position
sonpl [ATOSSO0EA ] ®
A B c o E F G H 9
; HA:
[ (] ] (]
[l I G [ (o] [ (6] ]
B ] I [ e ] (o] I
*[8] [&] [ [e] [a] [2] (] [<] -
s[8] [ [+] [ [e] [ [&] ] HU
ALgdgmgn it U brmnmonmmygprms oy e
= :
’.EEEEEE.?M
ol O] L] B B[] 6] ] 8
il [6] O] [« B ] 5] [2]
i o) jajny | . &l e
AddNew Tray_|[ Reanaivze ||
1C(10) |
ABRBBEARARE ‘ | |
e H
Statistics Tail Analysis Results i 2 m
e I omeen I Spec (TP [FP [TH [EW [R [sIn.= Spec | >= %6 [ < X6 Mean
G Wen ; 0 B37 3 20 33 o 0.28 100 R69 3 L] 8
%DRR(2,6,4,2): 50 Re3 3 20 33 o 0.28 100 A30 3 1 8 N
%PRA(2,6,4): 48 Be1l 2 15 33 o 0.28 100 B&7T 2 1 a8 N
%PRA(E,6) - 41 Cws 1 14 33 o 0.22 100 E B&D 2 1 8 N
T:B:_‘i) 2):6.¢, 4 5 BE 1 14 33 o 0.22 100 B49 2 1 8 N
Thir : 23 1 14 33 o0 0.22 100 BSS 2 1 ) bl
Exclude Bg- BET 2 10 32 1 0.24 66.6% BS54 1 1 8 Y A
|—"—;ﬂ 4] | B [l o [l |
= Other Assi [ More Test
=5 = = [ export. | _Raw | save>> ] confims> |
9.3.1. Introduzir o Padrao de Reacgao

Cligue em cada poco para alterar o respectivo valor de reacao ou introduza
um valor de reacao quando o poco estiver realcado. Os pocos com margens
brancas sao pocos de controle; os pocos com margens pretas sao poc¢os de
reacao.
1. Na janela de andlise, introduza o nome de uma amostra nos campos
Top/Bottom Sample (Amostra superior/inferior) e pressione a tecla

Enter,

Enter = (para tabuleiros de dois testes, introduza os nomes da
amostra superior e inferior).

2. Introduza os padrdes de reacao clicando nos pocos para alterar o valor
de reacao. Em alternativa, selecione um poco e introduza o valor de
reacao.

3. Cligue no botdo Reanalyze (Reanalisar).

Nao é obrigatério utilizar todos os pocos de uma placa.

A entrada da placa corresponde a um grupo de botdes que representam cada
poco. Os botdes percorrem o ciclo de valores de reacao quando clicados (1, 8,
6, 4, 2, 0). Como padrao, é apresentado o 1. As cores dos botdes refletem os
valores introduzidos: l1l=verde, 2=azul-claro, 4=magenta; 6=vermelho;
8=azul-escuro.

= BIOMETAIX _ ] 200 =



Rev. 01 —Jul/2013

E possivel introduzir reacdes clicando em um bot&o e introduzindo um valor
de reacao ou clicando no botdo até este apresentar a reacao pretendida.
Quando o valor de reacao do botdo mudar, o realce avanca para o botdo
seguinte.

A navegacao de botbes é da esquerda para a direita (1A -1F, 2A - 2F, etc.).

Aimagem da placa {(ordem dos botdes, posicao dos pocos, etc.} recria a placa
LAT executada na realidade. Assim, em uma placa de 2 testes, a parte
superior da placa é apresentada em primeiro lugar para a primeira amostra e
a metade inferior é apresentada em segundo lugar para a segunda amostra.

Quando adiciona uma nova placa, a metade superior & apresentada em
primeiro lugar, seguida da metade inferior, se aplicavel.

E possivel adicionar informacées sobre a placa, como a data de validade, ao
clicar no botdo + Info [.m=]. E apresentada a caixa de didlogo More Test
Information (Mais informacbes de teste} quando clicar neste botdo,
permitindo adicionar informacdes sobre esta placa:

Adicionar informagdes sobre a placa de teste

x
Plate ID: * 122047011
Reader : IEWM‘
Date Read : | 8 272012 x| Clear |
Tray Expire : I 8/23/2012 LI Clear |
Secondary Ab. : I Substrate : ||
Save | Close
Y

9.3.2. Utilizar o Leitor ELISA

Para importar os dados de andlise diretamente do leitor ELISA Biotek ELX 800,
o computador no qual é executado o HLA Fusion deve estar ligado ao leitor
ELISA. Ligue e calibre o leitor ELISA de acordo com as especificacées do
produto. O HLA Fusion apenas consegue analisar placas Terasaki de 96 pocos.
O leitor ELISA 1é as placas e transfere os dados brutos para o HLA Fusion.
e Na janela de anélise, cligue no botdo Read From ELISA {(Ler de ELISA)
para importar os dados do leitor ELISA.

Nota: O botédo Read From (Ler de) é apresentado apenas quando o
computador estiver ligado ao leitor ELISA e se ainda nao tiver
introduzido reacdes manuais para o teste atual.

m SIOMETRIX
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9.3.3. Histograma PRA/Antigeno Simples LAT

Apresenta a reacdo da amostra.

Histograma para PRA/antigeno simples LAT

e EixoY = reatividade; eixo X = posicao do poco e ordem das amostras.

e Como padrao, o histograma é ordenado da reacdo mais alta para a
mais baixa. Também é possivel clicar no botdo Sort by Well Position
(Ordenar por posicao do poco).

e As barras sao coloridas de acordo com &

reacao: 1=verde, 2=azul-claro,
4=amarelo; 6=castanho; 8=vermelho.

e Ao passar com o cursor sobre uma barra, é - vell Position - 6C
apresentada uma janela de contexto com -—- Sample Name: TEST &

a ID de esfera, Posicao da placa, Reacao,
Dados brutos, Limiar e Especificidade do

POCO.

Raw Data : 8
Fxn: &

9.3.3.1. Tabela CREG

Os grupos CREG sao apresentados na parte superior da tabela, com as
especificidades para o grupo apresentadas abaixo. As especificidades sao
realcadas em uma das seguintes cores.

Nota: Se quiser ocultar a visualizacéo da barra CREG, clique no titulo CREG
na parte superior da janela. E apresentada uma caixa de didlogo
perguntando se pretende ocultar a barra CREG. Cligue em Yes (Sim)
para oculta-la. Para voltar a visualiza-la, cligue novamente no titulo
CREG e cligue no botéo Yes (5im) para mostra-la.

e Roxo = Atribuicdes positivas da caixa Epitope Analysis Results
(Resultados da analise de epitopos)

e Rosa = Atribuicbes caudais que sao mascaradas pela analise de
epitopos

e Azul = Atribuicbes de Cw

e Verde = Atribuicdes de Bw4 e Bwb

e Cligue em um grupo CREG ou em antigenos para colocar um circulo
nas especificidades correspondentes.

Probe/Cell ID: Clasa IT Mix

m SIOMETRIX
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Cligue com o botdo direito do mouse em um antigeno para mover a
especificidade para a caixa Final Assignments {(Atribuicdes finais).

Proceda da seguinte forma se pretender utilizar uma tabela CREG diferente:

1. Cligue no botdo da pagina inicial do LAT ou selecione
Utilities > Antibody Product Configuration > Set Analysis Configuration

9.

(Acessorios > Configuracao de
anticorpos > Definir a
configuracdo da analise).

. Na pagina inicial do LAT, clique

no link [Edit] (Editar) para
apresentar a caixa de dialogo
Analysis Configuration Settings
(Definicbes de configuracao da
analise) (esta caixa de diadlogo é
automaticamente apresentada

:| CREG * [W | [Edi

_

j [ Dieplay Graph Raw by Defautt

se estiver acessando através do menu Utilities [ Acessérios]).
3. Selecione uma tabela diferente na lista pendente CREG.

4. Cligue no botdo Save (Salvar) na parte inferior deste tela.

3.3.2. Localizar Antigeno

Todos os antigenos introduzidos sao apresentados com um circulo no campo
de especificidade. Para introduzir varios antigenos, utilize um espaco para
separar as entradas de antigenos. Clicar nas etiquetas para Tail Analysis
Results (Resultados da analise caudal), Epitope Analysis Results (Resultados
de analise de epitopos) ou Final Assignment (Atribuicao final) cria circulos em
redor das especificidades listadas na area de resultados. Clicar na etiqueta
“Exclude Antigen” (Excluir antigeno) coloca um circulo nos antigenos
excluidos.

Nota:

m SIOMETRIX

|B7 A1

Fnd Ag. | Excl.

“_

Se utilizar a funcao Find Antigen (Localizar antigeno) enquanto a janela
estd a apresentar especificidades moleculares, ndo é possivel ver os
antigenos identificados com circulo até anular a selecao da caixa de

verificacao DNA.

. Na janela de analise, introduza os antigenos individuais ou grupos

CREG (por ex., 1C ou 2C) no campo junto ao botao Find Ag {Localizar

antigeno).

. Cligue no botdo Find Ag (Localizar antigeno) para colocar um circulo

nos antigenos ou grupos CREG introduzidos.

e 205 —



m SIOMETRIX

Rev. 01 —Jul/2013

3. Cligue novamente no botao Find Ag (Localizar antigeno) para remover
os circulos dos antigenos no campo de especificidade.

9.3.3.3. Visualizar Especificidades Moleculares

As especificidades moleculares sac apresentadas apenas no campo de
especificidade da janela de analise. A Tabela CREG e os resultados de triagem
sao apresentados e salvos como especificidades soroldgicas.
1. Na janela de andlise, selecione a caixa de verificacdo DNA para
apresentar as especificidades moleculares.
2. Anule a selecao da caixa de verificacdo para voltar a visualizacao de
especificidades soroldgicas.

9.3.3.4. Selecionar o Limiar Minimo Positivo

E possivel alterar o limiar minimo positivo utilizando o0 menu pendente.
e Na janela de andlise, selecione um novo limiar positivo na lista
pendente Threshold (Limiar) junto as ferramentas de analise préximo
da parte superior da janela. A amostra é reanalisada de acordo com o
novo limiar. Os efeitos da alteracao do limiar sao apresentados nas
caixas de resultados.

9.3.3.5. Excluir Antigenos da Analise

Para introduzir varios antigenos, utilize uma virgula para separar as entradas
de antigenos. Todos os antigenos introduzidos séao excluidos da anélise.
1. Na janela de anélise, cligue no botdo Excl. Ag. (Excluir antigeno). E
apresentada a caixa de contexto Exclude Antigen (Excluir antigeno).

-ioix

Antigens to be Excluded : (e.g. A1,A23,B55 ...}

[” Exclude Patient Typing

[ ok ]| cear |4 Statistica
Data Entry Order : 1
, . Sample Count -1
2. Introduza os antigenos a excluir, separadoS |scrength Index - &0
por virgulas, e cliqgue em OK. %PRR(B,6,4,2): 50
SPRA(B,E,4): dg
s . , - FPRA(E, &) : 41
A amostra é reanalisada e os antigenos excluidos lspmafa:::? -z
sao listados no campo Excluded Antigens (Antigenos
excluidos) na caixa de estatisticas da analise.
Exclude RAg:
|AII.F-23
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3. Para incluir todos estes antigenos novamente, clique de novo no botdo
Excl. Ag {Excluir antigeno}; clique em Clear (Limpar) para remover os
antigenos do campo e, em seguida, cliqgue em OK para reanalisar com
estes antigenos incluidos.

9.3.3.6. incluir/Excluir Cw

Por optar por incluir ou excluir especificidades de antigenos Cw da analise.
e Préximo da parte superior da janela de analise, selecione a caixa de
verificacao Cw para reanalisar com as especificidades Cw.

Anule a selecao da caixa de verificacao Cw para reanalisar sem as
especificidades Cw.

9.3.3.7. Navegar entre a Classe [ e a Classe If
(Sessbes PRA combinadas de classe | e 1)

Para sessdes PRA combinadas de classe | e I, cada classe HLA é analisada
separadamente e deve ser armazenada separadamente para que o0s
resultados combinados sejam apresentados na base de dados.

Certifigue-se de que ja criou um arguivo de catalogo PRA combinado de
classe | e classe Il LAT antes de importar as sessdes combinadas.

o Na janela de analise, clique no botdo Run Class / {Executar classe I} ou
Run Class Il (Executar classe i}, localizados na parte superior central da
janela de analise, para alternar entre os resultados da classe | e classe
| para a amostra atual.

{Depois de clicar no botao Run Class | [ Executar classe I] e concluir a anélise,
o botao muda para Run Class Il [ Executar classe 1] e vice-versa.)

9.3.3.8. Tabela de Dados Brutos

As esferas positivas sao apresentadas em texto vermelho. As linhas realcadas
em amarelo tém valores de reacao normalizados superiores ao valor minimo.
As alteracdes efetuadas na férmula de normalizacdo e no valor normalizado
minimo aplicam-se apenas a tabela de dados brutos e ndo a anélise.
1. Na janela de andlise, clique no botdo Raw (Bruto) no canto inferior
direito para apresentar a tabela de dados brutos.

Realize uma ou mais das seguintes acdes:
e (liqgue em um cabecalho na parte superior de qualquer linha para
ordenar a tabela por essa categoria.
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e Cligue no botdo Report (Relatério) para criar um relatério da Tabela de
dados brutos.

e Cligue no botdo Print Screen {Imprimir tela} para imprimir o tela tal
como é visualizado.

e Cligue no botdo Close (Fechar) para fechar a janela e para voltar a
andlise.

9.3.3.9 Relatorio de Dados Brutos

E possivel criar um relatério que contenha informacées de dados brutos para
a amostra atual.
e Quando for apresentada a Tabela de dados brutos, cligue no botao
Report (Relatério) no canto inferior direito da janela da tabela Raw Data
(Dados brutos) para apresentar um relatério dos dados brutos.

9.3.3.10. Exportar Dados da Sessdo

E possivel clicar no botdo Export (Exportar) para exportar dados de amostra
para um arquivo de saida separado por virgula. Este arquivo pode ser
importado para fins de analise. Esta funcionalidade pode ser utilizada se tiver
uma estacado de trabalho separada para ELISA e analise.

9.3.3.11. PRA do Doador

E possivel apresentar a percentagem de PRA do doador disponiveis no
sistema ou de grupos de doadores selecionados que correspondam aos
anticorpos atribuidos por computador para a amostra atual.

Nota: Para selecionar um ou mais grupos de doadores, selecione Utilities >
General Settings (Acessdrios > Defini¢cbes gerais). Para criar um grupo
de doadores, selecione Patient Info > Manage Patient {informacdes do
paciente > Gerenciar paciente), seguido de Donor (Doador) no campo
Patient/Donor (Paciente/Doador) e preencha o campo do grupo de
doadores.

1. Para a andlise de antigeno individual ou PRA, clique no botao DPRA.
Uma janela de contexto apresenta a percentagem de PRA do doador
correspondentes e o nimero total de doadores que foi considerado no
célculo.

2. Cligue em OK para fechar a caixa. A percentagem e o nUmero de
doadores continuam a ser apresentados junto ao botao Donor PRA
(PRA do doador).
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9.3.3.12. Adicionar Comentarios as Amostras

Os comentérios que o usuario ou o Fusion adicionam no campo Comments
(Comentarios) sao apresentados com os resultados nas fungbes da sessao de
analise atual, procura de dados e criacao de relatérios no HLA Fusion.
e Na janela de andlise, introduza os comentarios da amostra no campo
Comment (Comentario) abaixo da area Assignments (Atribuices).

E possivel clicar e arrastar o canto inferior direito para redimensionar a caixa
de comentarios. Os comentarios sao salvos apenas depois de clicar no botdo
Save (Salvar) depois de concluida a analise.

9.3.3.13. Sinalizar uma Amostra para Testes Adicionais

Marcar uma amostra para a realizacao de testes adicionais apresenta a caixa
de verificacao More Tests (Mais testes) para os resultados da amostra na
sessao de andlise atual em todas as funcdes de analise, procura de dados e
criacdo de relatérios no HLA Fusion.
e Na janela de analise, assinale a caixa de verificacdo More Tests (Mais
testes), localizada abaixo da secao Epitope Analysis Results
(Resultados da analise de epitopos).

9.3.3.14. Pré-visualizar e Imprimir Relatdrios

Para visualizar ou imprimir um relatério LAT & reos e sewe fatentine mofe
PRA/SA para a amostra atual, cligue no botdo '5@@ QiEaaw 4
Preview Report (Pré-visualizar relat6rio) na barra patent Summary
de ferramentas do Fusion.

e Na janela de andlise, clique no botdo
Preview Report (Pré-visualizar relatério) ou
no botdo Print Report (Imprimir relatério)
para apresentar uma lista dos relatérios que
pode imprimir ou pré-visualizar para a -
amostra atual.

Patient Custom |} |
Antbody Saeening/ID f
Antbody Screening Results |
Antibody Custom B
LAT-Mixed Raw Data

LAT-Mixed

- N e R e e e e 2

Nota: Se selecionar Molecular Custom (Relatério molecular personalizado),
nao é possivel criar um novo relatério personalizado neste momento.
Os Unicos relatérios personalizados disponiveis na janela de anélise
sao os anteriormente criados através da janela Reports (Relatérios).
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9.3.4. Realizar Atribuicbes Finais

E possivel realizar atribuicbes finais a partir das listas de resultados Tail
(Caudal) ou Epitope (Epitopo). Depois de se mover uma especificidade para a
area Final Assignments (AtribuicOes finais), deixa de ser apresentada na sua
caixa de resultados inicial.

Na janela de anadlise, proceda de uma das seguintes formas para realizar
atribuicdes:

e Cligue duas vezes em uma especificidade de um antigeno na caixa de
resultados Tail (Caudal) ou Epitope Analysis {(Andlise de epitopos) para
listar o antigeno especificado no campo Final Assignment (Atribuicao
final).

e Cligue na especificidade para realcd-la e cligue no botdo Assign Single
(Atribuir simples) para mové-la para a lista Final Assignment
(Atribuicao final).

e (Cligue no botdo Assign All (Atribuir tudo) do lado direito da lista Tail
(Caudal) ou Epitope (Epitopo) para mover todos os resultados atuais
nessa lista para a area Final Assignments (Atribuicdes finais).

e Cligue com o botdo direito do mouse em uma especificidade ou grupo
CREG na Tabela CREG para atribui-la a area Final Assignments
(Atribuices finais).

9.3.4.1. Atribuicées Manuais

E possivel introduzir atribuicdes manuais no campo abaixo da caixa de
resultados Final Assignments (Atribuicles finais). Introduza varias atribuicées
manuais ao deixar um espaco entre cada especificidade.

1. Na janela de analise, introduza uma atribuicdo de especificidade de
antigeno manual no campo por baixo da caixa Final Assignment
(Atribuicao final).

2. Clique no botao Assign (Atribuir) [2], imediatamente acima do campo
Manual Assignment (Atribuicdo manual) para adicionar a atribuicdo a
caixa de resultados Final Assignment (Atribuicao final).

9.3.4.2. Atribuir Valores Negativos a Amostras

E possivel atribuir um valor negativo a uma amostra, mesmo que a analise
apresente alguns resultados positivos.

1. Na janela de anélise, clique no bot&o Assign -ve (Atribuir valor
negativo), (localizado imediatamente acima do campo Manual
Assignment [ Atribuicao manual]) para atribuir um valor negativo a
todas as amostras na caixa de resultados Final Assignment (Atribuicao
final).

m SIOMETRIX
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9.3.4.3. Remover Atribuicdes

E possivel remover especificidades do campo de resultados Final Assighments
(Atribuicdes finais). E possivel remover mais de uma especificidade ao
manter pressionada a tecla Ctrl e ao clicar em cada especificidade que
pretende remover.
e Na janela de andlise, clique nas especificidades para realca-las na lista
Final Assignment (Atribuicao final), {mantenha pressionada a tecla
CTRL para selecionar mais de uma) e cligue no botdo Remove [x]
(Remover), localizado abaixo do campo de resultados Final
Assignments {(Atribuicdes finais).

9.3.4.4, Salvar Atribuicdes

Os técnicos e supervisores de laboratério podem salvar resultados de
analises para rever e aprovar posteriormente. As amostras salvas estao
disponiveis para confirmacdo apenas por parte de um supervisor de
laboratério.

o Na janela de analise, clique no botéo Save >>(Salvar), (localizado no
canto inferior direito da janela de analise) para salvar os resultados da
andlise para todas as especificidades listadas atualmente na caixa de
resultados Final Assignments (Atribuictes finais).

Desloca-se automaticamente para a amostra seguinte.

Para fins de confirmacao, um Supervisor deve acessar amostra para a qual
guardou as atribuicdes. E possivel voltar & amostra a qualquer momento
antes da confirmacdo. Se for necessario efetuar alteracodes, cligue no botdo
Reanalyze (Reanalisar) e, em seguida, clique novamente no botao Save
(Salvar).

9.3.4.5. Confirmar Atribuicées

Apenas os supervisores de laboratério podem confirmar os resultados das
andlises. Ao fazé-lo, as amostras sdo assinaladas como Confirmed
{Confirmadas). O botdo Confirm (Confirmar) é apresentado em roxo quando
visualiza uma amostra confirmada.
o Na janela de analise, clique no botao Confirm (Confirmar), localizado no
canto inferior direito da janela, para confirmar todos os resultados da
analise.

Passa automaticamente para a amostra seguinte para continuar a confirmar
os resultados.
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Quando voltar pela primeira vez a uma amostra confirmada, vera que o botdo
Confirm (Confirmar) estéa agora sombreado em roxo para informar que foi
confirmada anteriormente.

9.3.4.6. Obter Valores de Analise Caudal

Os valores de anadlise caudal podem ser apresentados no campo
de resultados Final Assignments (Atribuictes finais}), mas nao sao
armazenados para fins de procura ou criacao de relatérios.

e Na janela de analise, clique no botao [T, localizado no —[1]
canto superior direito da caixa de resultados Final Analysis ———
(Andlise final), para apresentar os valores de anélise caudal
no campo de resultados Final Assignments (Atribuicbes
finais).

e As amostras de antigenos simples LAT importadas apds a alteracdo
desta configuracdo ndo apresentam a area de atribuicdo da analise
caudal na janela de andlise da amostra.

o P
\“"\) \“‘R‘\ \d@ %ﬁ@

9.3.4.7. Navegar entre a Classe [ e a Classe If
(SessOes de PRA combinadas de classe | e i)

Para sesstes de PRA combinadas de classe | e i LABScreen, cada classe HLA é
analisada separadamente, e deve ser salva também separadamente para
que os resultados combinados sejam apresentados na base de dados.

Certifique-se de que ja criou um arquivo de catdlogo de PRA combinado de
classe | e Il LABScreen antes de importar as sessdes combinadas.
e Na janela de analise, cligue nos botdes Run Class /{Executar classe i} e
Run Class Il {(Executar classe I}, localizados no canto superior esquerdo
da janela de andlise, para alternar entre os resultados da classe | e
classe | para a amostra atual.

9.4. Opgdes do menu do botao direito do mouse do Navigator (Navegador)
para LAT
Nota: Estas opcdes aplicam-se a todas as sessdes e amostras LAT.
Existem opcbes de analise no Navigator (Navegador), dependendo se se

encontra na vista de resumo da sessdo LAT ou em um tela de analise para
uma amostra.
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Ao clicar com o botao direito do mouse em uma sessao ou amostra na janela
Navigator (Navegador), vocé tem acesso a op¢bes do menu gue permitem
afetar as suas sessdes de andlise LAT antes ou durante a analise.

Opgoes do menu ao nivel da sessdao do
Navigator (Navegador)

Eh-LAT

=88 1at

288

E Reanalyze using New Settings/Catalog
C
1c 10
L
9.4.1. Reanalisar com Novo Catalogo

Permite a reanalise de uma sessao utilizando um catdlogo novo ou

atualizado.

" Select New Product

HLA Fusion-

=101

New Catalog ID: [LAT1288_004_01

| Andlysis | | Cancel

'V ONE LAMBDA ® 8 @

catalogo da lista.

1. Cligue com o botao direito do
mouse na sessao no Navigator
(Navegador) do Fusion e selecione

Reanalyze using New
Settings/Catalog (Reanalisar
utilizando novas definicdes/novo
catélogo).

2. Dé outro nome a sessao,
atribuindo uma nova Session ID (iD
de sessao).

3. Cligue na seta pendente no
campo New Catalog ID (ID de novo
catdlogo) e selecione um novo

4. Clique no botdo Analysis (Andlise}.

A sessao na qual clicou com o botao direito do mouse é reanalisada utilizando
uma nova ID de sessao com o catdlogo que acabou de selecionar.

9.4.2. Opcoes ao Nivel da Amostra

As opcdes Related Records (Registros relacionados) e Side By Side Analysis
(Andlise lado a lado) sdo apresentadas se clicar com o botdo direito do
mouse em uma amostra ativa no Navigator (Navegador}, {(em primeiro lugar,
selecione a amostra com o botdo esquerdo do mouse):

mm SIOMETRIX
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9.4.2.1. Registros Relacionados

Um registro relacionado é um registro associado a amostra atual por 1D de
paciente ou de amostra.

LAT
= $ LATTest020808CIDLAT 1288

Related Records
s I

Side By Side Analysis

Nota: Esta opcao estad disponivel também ao utilizar o botdo da barra de
ferramentas Related Records (Registros relacionados).

e Selecione esta opcaoc do menu para carregar todos os registros
relacionados com a amostra atual na lista pendente Sample (Amostra).
Utilize as setas de navegacao da amostra para apresentar a andlise de
cada registro relacionado um por um.

e Para voltar a visualizar as amostras nas sessoes atuais, cligue no link
<<Summary (Resumo} na parte superior da janela.

9.4.2.2 Andlise Lado a Lado

Utilize esta opcao para comparar a andlise da amostra atual com a anélise de
uma amostra realizada anteriormente.

Nota: Esta opcédo também estd disponivel ao utilizar o botdo Side By Side
Analysis {(Andlise lado a lado) da barra de ferramentas.

e Selecione uma amostra para compara-la com a amostra atual.

Em seguida, as duas janelas de analise sao apresentadas em conjunto em
uma janela de comparacao.

e (ada janela pode ser redimensionada e movida arrastando e soltando.

Cligue novamente no botao da barra de ferramentas Side-By-Side Analysis
(Anadlise lado a lado) para cancelar a apresentacdo de comparacao.

_ ] 2]‘2_
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10. Analise LCT

A funcdo de andlise LCT do programa analisa valores de reacdo introduzidos
manualmente como uma nova sessao. Os resultados da andlise baseiam-se
nas especificacdes do catdlogo fornecidas com o software HLA Fusion.

Existem alguns pontos que devem ser concluidos ou verificados antes de
iniciar uma sessao de analise:

e C(Certifiue-se de que possui 0s arquivos de catalogo mais recentes,
bem como o cédigo NMDP, cédigo local (se utilizado) ou arquivos de
referéncia equivalentes de sorologia antes de analisar. Podera
transferir ou atualizar catdlogos na Pagina inicial do LCT.

e Visualize e modifique as definicdes globais de configuracao do produto
antes de iniciar a andlise. As definicbes globais sdo apresentadas e
podem ser modificadas na pdgina inicial do LCT. As definicbes globais
aplicam-se a todas as novas sessdes importadas.

e Poupe tempo ao importar catalogos e arquivos verificando se os URLs e
os caminhos predefinidos indicam os locais onde estes arquivos sao
normalmente armazenados no seu sistema ou rede. Estas definicbes
também podem ser modificadas na secdo General Configurations
(Configuracdes gerais) da péagina inicial predefinida do Fusion.

Nota: Algumas das tarefas acima requerem privilégios de Usuario supervisor.
Poderd ser necessario verificar junto do seu supervisor se estas tarefas
foram concluidas.

10.1.Iniciar a andlise LCT

10.1.1. Adquirir Dados LCT

1. Selecione o botdo LCT no painel da pagina inicial ou na
barra de ferramentas do Fusion [LI,

E apresentada a pagina inicial do LCT.
Nota: Se ndo estiver utilizando a interface de usuario predefinida do Fusion,

os dados e links apresentados do lado direito da janela nao sao
apresentados.
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Clique para abrir a janela
Atualizar arquivo de referéncia

Clique para abrir a

LCT janela Atualizagdo de
[ LCT Product ~ o . .
Beich Eniry =il pawricad || FEferéncia disponivel
Last Update Date:  2/3/2012 ,
e ST 2T Reference fle Updates: 0 (os catélogos
apresentam a data da
FLCT G
e || NOmenclatura e notas
Threshold: X6 o~
da ravicin)
CwIncluded: Yes
Popup messages enzbled: Yes [% C]ique para
CREG Ty ou Y
we modificar as
~LCT Product D definicdes
Catalog Catalog Description w Datash o Globais de LCT
LCT-1W30 019 02 Lambda Cell Tray 1W30, Lot #0139 LCT-1W30 019 WS
......... LCT-1W30 020 00 Lambda Cell Tray TW30, Lot # 020
Q Home LCT-1W30 021 00 Lambda Cell Tray 1W30, Lot #1021 LCT-1W30 021 WS
E LCT-1W30 022 00 Lambda Cel Tray W30, Lot # 022 LCT-1W30 022 WS Clique nestas
! LCT-1W30 024 00 Lambcs Cel Tray TW30, Lot # 024 LCT-1W30 024 WS ligacdes para
ﬁ LABType LCT-1W30 025 00 Lambda Cell Tray 1W30, Lot # 025 LCT-1W30 025 WS g c p
Micro S5P LCT-1W60 015 01 Lambda Cell Tray 1WED, Lot # 019 LCT-1WE0 019 WS apresentar o
LCT-1WE0 020 00 Lambda Cell Tray 1W6D, Lot # 020 LCT-1WED 020 WS catélogo
% LhmmEe LCT-1W60 021 00 Lambda Cel Tray 1W60, Lot %021 LCT-1WED 021 WS selecionado, ficha
@ LAT LCT-1W60 022 00 Lambda Cell Tray 1W6D, Lot # 022 LCT-1WED 022 WS ’
LCT-1WED 023 01 Lambda Cel Tray TW50, Lot # 023 LCT-IWED 023 WS de trabalho ou
@ Lar LCT-1W60 024 00 Lambda Cell Tray 1W6D, Lot # 024 LCT-1WED 024 WS documentos de
LCT-1W60 025 00 Lambds Csl Tray TW60, Lot % 025 LCT-IW60 025 WS .
|£] FlowPRA = canda/nrimer.
1CT1W 001 W'
=

PO v 0 0 |

|, user Name: | Bsmith |

| Server Name: | focal)Fuston |

| Database Hame: | MyDatabase |

[ver| 0.0

Nota:

A Pagina inicial do LCT

Abra as fichas de trabalho e as fichas de sonda/primer para verificar a

exatidao dos nimeros de revisdo (estes documentos ndo contém um

nimero de revisao no respectivo nome de arquivo).

2. Cligue no botao Batch Entry (Introducao de lote).

E apresentado o tela Batch Entry (Introducéo de lote) do LCT.

Batch Name |LCT_2012031412CEDD

Catalog LCT-300_031_00 can have 2 test(s}in the plate

| Existing Batches:

=l Baich Date: | 4252012 v| ~ [l/13/2012 =]

. . Plate o Sample Sample Patient First Last . Patiert / "
Class Catalog Session’ D Test Date’ Name" Date D Mame Name Ethnicity e Viability
» Class|l x| LCT-300_031_00 =||LCT_201203141205.. |b25  |0314/2012 | CSmith 10252012 »| Smith1025... | Bob Smith Aborignal x| Donor x|

Observe que o Fusion designou automaticamente um nome da sessao.
Opcionalmente, é possivel alterar o nome da sessdo.

Nota: Uma ID de sessao deve ser exclusiva na base de dados do Fusion. Se a
ID de sessdo j& existir, o software pede gue altere o nome da sessdo.
Recomenda-se que nao utilize caracteres especiais neste campo, uma

m SIOMETRIX
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vez que podem desempenhar uma funcdo especifica enguanto
separadores de campo.

Utilize o menu pendente no campo Catalog {(Catalogo) para selecionar
um arguivo de catdlogo.

Nota: Se for necessario importar mais catalogos, cligue no link Download

(Transferir) na pagina inicial do LCT.

A lista pendente de catalogos pode nao ser imediatamente atualizada
se tiver transferido os catalogos durante esta sessdo de importacao.
Pode ser necessario clicar no botdo Home (inicio) e, em seguida, clicar
novamente no botdo LCT para voltar ao processo de importacao.

4. Aceite a data atual ou selecione uma data de teste diferente e clique
° t4 ° 7 oo
em Next> (Seguinte). E apresentada a janela de analise para esta
Sessao.
Janela de andlise do LCT
SemgleDae | /292012 v [ [ Find Ag_ | Excl. Ag @l cw crec-oul Threshold x5 =] [ Sort by Well Position |
s s ]
L B c D E L
‘0] B G EE Iy
00 B ] ] B
yal Inininin
<0l [e] 2] [ 1 [
shl O] =] [ [ [
shl O] ] M [ [
7= O] O] [ [ [
00 O O] [ =] [
0] [ [ [ [ &
] [ [e] 4] (5] [2]
] G G [ [
o] [l G [
o o~ 0 = 4 =  + 4 n o 4 A r0 = 2 = < = e s ot 2 m T 11
AddNew || Reanahze || +info | Cw ="
1C(10) 1C(19) 1c
géﬁﬁéFEFFﬁkéﬁéﬁgag
St:-:t.ls'ncs - Tail Mal;s:a Results Epitope Analysiz Results
Data Entry Ordex : 1 spec |12 [FP |IN [s1n. Spec | >= X6 | < X6 Mean
Sample Count -1
Stzength Index TS A9 1 8 61 0.31 100 BS7 2 3 8
SDRA(B, 6,4,2) - 23 B5T 2 & 58 0.25 40 B27 2 5 8
APRA(B,6,4): 16 B48 2 [ 58 0.25 40 E BS2 1 3 8
#PRA(2,€) - 1z B75 1 3 54 0.32 50 B63 1 1 ]
HB:ha e 233 2 2 50 0.32 28.5 266 1 1 H
F.11) 1 3 54 0.32 50 B42 2 3 7
Exclude Ag: : fSIZT 1 1] 44 D.43I Zﬁiﬁl;l i&iﬂ 2 5 7 I . W
O More Test

Comments/
(System):

- ‘Other
=1 JLoPra ]| ] [ Raw [ save>> | confim=> |

Cada sessao do LCT consiste em tantas amostras quantas pretende analisar

com

as mesmas informacdes de catadlogo.

10.1.2. Tela de Resumo da Sessao do LCT

E possivel apresentar a Tabela de resumo ao clicar em uma sessdo na arvore

de navegacao. Lista cada amostra na sessao. Esta opcao permite analisar
rapidamente uma sessdo e guarda-la para revisdo posterior e atribuicbes

finais.
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Sele¢do de campo Campos de PRA do
i doad
Summary o eador 4

Segzion | LCT_20120314142406 LCT-1'w30 024 00 Catalog : LCT-1'w30_024_00 Sesszion Dater 3/14/2012  Mumber of Sample; 1

Patient

@ ton

Sample

| LocallD

Sample .
Date

Clasz |l
Donar
PR

MIC
Donar
FRA

User Clasz |
Donar
Comment FRA

Confirm
Date

More
Test

Analysis | Other
User Assighment

Analysis

Canfim | Min
Date MC| PC

User BeadCrt IFENCRISE

Family

BSmith2012-10-10

r 0

m SIOMETRIX

Tabela de resumo da sessdo do LCT

e (ligue duas vezes em uma amostra na Tabela de resumo ou em um
ponto de dados para ir diretamente para o tela de analise para esta
amostra.

e Percorra a lista para a esquerda ou direita para ver todos 0os campos da
Tabela de resumo.

e Cligue no botdo Field Chooser (Selecao de campo) do lado esquerdo da
fila de cabecalho da coluna. E apresentada a janela Field Chooser
(Selecdo de campo). Nesta janela, é possivel selecionar ou anular a
selecao das caixas de verificacao junto aos cabecalhos das colunas
para incluir ou excluir essas colunas da Tabela de resumo. Selecionar
ou anular a selecao das caixas de verificacao nesta janela atualiza
instantaneamente a tabela.

Nota:

Se ndo vir um determinado campo disponivel através da selecao de

campo e tiver a certeza de que deveria existir, acesse C\HLA
Fusionitemp e elimine o arquivo com o nome X X X(tipo de
antigeno) Layout.xml.

¥ Analysis Date

¥  Analysis User

I Catalog

| @ Class | Donor PRA
¥ Class || %PRA/ %SA
¥ Class Il +-

¥ Class Il Donor PRA
¥ Class Il Epitope
¥ Class Il Final

¥ Class Il Tail

-

-

Jid|

Resumo da sessdo do
LCT Sele¢do de campo

resumao.

e C(lique no cabecalho da coluna da Tabela de

resumo para ordenar a tabela por essa coluna. A seta no
cabecalho da coluna indica a ordem: seta para cima para
ordem ascendente e seta para baixo para ordem
descendente. Também é possivel arrastar e soltar as
colunas para alterar a sua ordem.

e E possivel modificar as colunas e a ordem da

tabela de resumo da sessao. Ao fechar a opcao Field

Chooser

(Selecdo de campo), é apresentada uma

mensagem de contexto para permitir que o usuario salve

ou
as

nao as alteracdes efetuadas. Se clicar em Yes (5im}),
suas alteracOes sao salvas para todos os futuros

resumos da sessao do LCT neste mesmo computador até

gue sejam salvas outras modificacoes.

e Cligue no botao Export (Exportar) para salvar a Tabela de resumo no
seu computador ou na rede (a localizacdo predefinida é C:\OLI
FUSION\data\report). O arquivo é salvo no formato Excel {(*.XLS).

e Cligue em Print (Imprimir) para imprimir um relatério da Tabela de

e Cligue em Preview (Pré-visualizar) para visualizar um relatério da Tabela

de resumo.
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Resumo da sessdo do LCT exportado como um arquivo de planilha

B\ 9 )¢
el

c D

E

LCT_20120314120500_LCT-30D_031_00.xls [Compatibility Mode] - Microsoft Excel

Page Layout Formulas Data Review View Add-Ins
F G H 1 J K L M i o P Q R S T u

Sample  [LocallD  [Comment |Class Il % |SampleDate  |Family |AnalysisU|Class IIFinal |Class ll+/- |Class |IEpitope |MoreTest |CorfirnD|ConfimU|Class IIT| MinBeadCrt | PCNCRatio |Class IDonorPRA | Class lIDonorPRA | MICDonorPRA

Oct 25, 2012 |Smith FALSE []

Nota:

m SIOMETRIX

i A s L i mmandl™ el

Na janela de pré-visualizacao da impressao, a barra de rolagem de
visualizacao de paginas do lado esquerdo permite selecionar
diferentes péginas do relatério.

@/ Print Preview —|Ol x|
File View Tools [
(G| omRA A 00D w -@[H] §
I ! b M ®S -}
Session | LCT_20120314120500 LCT-30D 031 00 Catal g.L—I
Analysi
[sample ¥|Lacalip - [Sommen C,L‘;;:|§;$"" e
CSmith Oct 25, Smi
2012
L« | _»l_I

I Page: 1of 2 B

Pré-visualizagdo da impressdo do resumo da sessdo do LCT

E possivel modificar as colunas e a ordem da Tabela de resumo. E
possivel salvar gquaisquer modificacbes efetuadas no esquema ao

clicar no botdo Save Layout (Salvar esquema) L==te=]| —As suas
alteracdes sao salvas para todas as futuras tabelas de resumo da
sessao do LCT neste mesmo computador até serem salvas outras
alteracoes.

Se quiser excluir uma amostra de uma sessao de analise, selecione a
caixa de verificacao Exclude {Excluir) junto a essa amostra. A amostra
continua a ser apresentada na lista de amostras do Relatério, por isso,
para evitar gue seja incluida nos dados do relatério, ndo selecione a
amostra durante a criacdo do relatério.

Certas colunas de dados sao consideradas essenciais e nao podem ser
excluidas para além do periodo de visualizagao atual da Tabela de
resumo. Se excluir um destes campos, a sua coluna nao é apresentada
até navegar para outro lado na aplicacdo. Se voltar a esta Tabela de
resumo a partir de uma janela de andlise de amostras ou do Navigator

(Navegador), essa coluna é novamente apresentada. As colunas de
dados consideradas essenciais sdo especificas ao produto.
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10.2.Utilizar a Janela de Andlise do LCT

Para cada amostra de LCT na sessao atual, é possivel visualizar os dados de
teste, ajustar o valor de interrupcdo e atribuir resultados de triagem. E
possivel efetuar véarias tarefas a partir da janela de analise do LCT:

e Rever dados e atribuir especificidades
e Colocar um circulo nos antigenos na tabela de especificidades
e Visualizar especificidades moleculares

m SIOMETRIX

e Visualizar resultados de triagem

e Adicionar comentérios e identificar a amostra para a realizacao de
testes adicionais

e Visualizar um relatério para a amostra atual

A janela de analise do LCT

Defini¢ao de limiar de Clique para ordenar

Caixa de pesquisa de antigeno valor basal por nosicio do poco
SempieDu |m12 = |:\ | Find Ag | Excl Ag | cw GRES-0LI Thrssm Refresh
Painel de m“"— e
; 30 M : (. | I
introducdo WL R LIEL | I | - | . - | B Gréfico de
dereagdo |[HM T W i1 I | I I I i b
HEEda - ] — 1 | 1 I i esferas
BEEREE i-q J;:::::::::L i | | il i
B i | oo DHIUDUUUDUDUIUDUHUDUUUUhLIULIUIUU |
MEEEEE -
*[E] B B B [ & & :
“% 5 % % % o - «—+ Especificidades

o
z

Ferramentas (%‘wm #‘y o O = 5 5

@

[ Bud B

< < =
de analise BEE ‘54;1:aaz>aa aaa»‘az‘;a;a‘m mmmmmmmmmmmmmmmmmmm
B PR PR R EEEEEEEEEEEEEEEE EEE F [F e Barra CREG
Statist 7211 Amalysis Resuits S fmmre [ Finel Azaigoment -
Spec [1° [FP [N [P R | sIn. Spec | >= X6 | < X6 | Mean [ Hidden ! Spec |
a6 1 10 5% 0 0.2 100 87 1 s e E3
B21 3 7S5 4 0.27 42.8 B63 1 1 e N
Bs 1 ] 550 0.36 50 E 166 1 1 8 n
4PRA(S, 6) 15 Biz 2 4 52 3 0.3 40 BS3 1 1 e n -
REEC & cws 1 3 smo1 0.32 50 B27 3 4 7.33 n \ Area de
z B63 1 3 s1 1 0.32 50 B2 2 I N - e .
Tabela de y clude Zg: § :xlﬁe 1 3 5L 1 U.azl w_’lj ?idﬁ 1 1 § ¥ | _>|;| W atrlbulgao fll"lal
Other Assignment. Q More Test ‘

Comments/
(System):

estatisticas

H

[ 'rl: |

“ hkzw Save>> Conﬁ' >>

Area de comentiarios (clique Clique para Selecione, se Clique para Botdes para
duas vezes para expandi-la) apresentar % forem necessarios apresentar salvar e
de PRA do mais testes resultados como confirmar
doador dados brutos

10.2.1. Painel de introducao de Reacao e Analise

O painel no canto superior esquerdo da janela apresenta cada agrupamento
de esferas do teste em um separador separado. Cada esfera é listada com o
botdo de especificidade e reacao.

Para alternar entre os painéis, cligue no separador do grupo de esferas
selecionado.
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Depois de clicar, a reacao para a esfera selecionada muda entre os seguintes

NUMEros € cores: Painel de introdugdo de

e 1 {verde) reagﬁafﬂg?a'lvise

e 38 (vermelho)
e 6 (laranja)

e 4 )
e 2 (azul claro)
e 0 (cinzento)

|

CEE R

e -
R
BEB0as oooook
FEEE R e
B Dossnsnsook
|

‘ ReAnalyze H - Info. |

8
i

e Se alterar um botdo de reacao, o enfoque muda para o botao seguinte.
Também é possivel introduzir manualmente as reacfes, em vez de
clicar nos botoes.

o Este painel lanca a analise da amostra atual utilizando as alteracdes
mais recentes na reacao.

e Se a amostra ainda ndo tiver sido analisada, o botdo é identificado
como Analyze (Analisar). Se ja existir a analise para a amostra, o botdo
é identificado como ReAnalyze (Reanalisar). Este botdo é ativado
apenas quando tiver sido introduzida uma ID de amostra. Se ainda nao
tiver sido introduzida uma ID de amostra quando se clica neste botao,

o campo de ID de amostra é assinalado com !, e ndo é efetuada
gualquer anélise.

10.2.1.1. Adicionar Informacées Sobre a Placa

E possivel adicionar informacdes sobre a placa atual, como a data de

validade, ao clicar no botdo +Info (Mais informacdes) [aee] g apresentada a
caixa de dialogo seguinte quando clica neste botdo, permitindo adicionar
informacdes sobre este tabuleiro de amostras.

Tela Adicionar informages sobre a placa

A More Test Information x|

Reader : BSmith Viability : [g
Date Read : 111572012 v Clear

Compl. Mfr. : Compl. Lot :

AHG Lot: I

Save | Clase. |

ﬂ
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10.2.1.2. Localizar Antigeno

Para introduzir varios antigenos, utilize um espaco para separar as entradas
de antigenos. Todos os antigenos introduzidos sao apresentados com um
circulo no campo de especificidade. Clicar nas etiquetas para Tail Analysis
Results (Resultados da analise caudal), Epitope Analysis Results (Resultados
de andlise de epitopos) ou Final Assignment (Atribuicao final) cria circulos em
redor das especificidades listadas na area de resultados. Clicar na etigueta
“Exclude Antigen” (Excluir antigeno) coloca um circulo nos antigenos
excluidos.

Nota: Se utilizar a funcdo Find Antigen (Localizar antigeno) enquanto a janela
apresenta especificidades moleculares, nao é possivel ver os antigenos
identificados com circulo até anular a selecdo da caixa de verificacéo
DNA.

1. Na janela de andlise, introduza os antigenos ou grupos CREG (por ex.,
1C ou 2C) no campo junto ao botdo Find Ag (Localizar antigeno).

| A11 A3 B39 Bwe| |EndAg |

2. Clique no bot&o Find Ag (Localizar antigeno) | Find ag. | para colocar um
circulo nos antigenos ou grupos CREG introduzidos.

Cligue novamente no botdo Find Ag (Localizar antigeno) para remover os
circulos dos antigenos no campo de especificidade.

10.2.1.3. Tabela CREG

Os grupos CREG sao apresentados na parte superior da tabela, com as
especificidades para o grupo apresentadas abaixo. As especificidades sao
realcadas em uma das seguintes cores.

Nota: Se pretender ocultar a visualizacao da barra CREG, clique no titulo
CREG na parte superior da janela. E apresentada uma caixa de didlogo
perguntando se pretende ocultar a barra CREG. Cligue em Yes (Sim)
para oculta-la. Para voltar a visualiza-la, cligue novamente no titulo
CREG e cligue no botéo Yes (5im) para mostra-la.

e Roxo = Atribuicbes positivas da caixa Epitope Analysis Results
(Resultados da anadlise de epitopos)

e Rosa = Atribuicbes caudais que sao mascaradas pela analise de
epitopos

e Azul = Atribuicbes de Cw

e Verde = Atribuicdes de Bw4 e Bw6
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Clique em qualquer
uma destas areas na

barra CREG para
colocar um circulo Pr_1c(10) 1C119) 1c c” 9] 8C 12C Bw{
nos antigenos no = § g E ZIEIEIB|E|2|E|2
sistemade [|© EElElEIEIEIEIEE

especificidade acima.

1. Cligue em um grupo CREG ou em antigenos para colocar um circulo
nas especificidades correspondentes.

2. Cligue com o botdo direito do mouse em um antigeno para mover a
especificidade para a caixa Final Assignments {(Atribuicdes finais).

Proceda da seguinte forma se quiser utilizar uma tabela CREG diferente:

1. Clique no botdo da pdagina inicial do LCT ou selecione Utilities >
Antibody Product Configuration > Set Analysis Configuration
(Acessoérios > Configuracdo de produtos de anticorpos >Definir a
configuracdo da anédlise).

2. Na pagina inicial, clique no link Edit (Editar) para g cyincude
apresentar a caixa de didlogo Analysis
Configuration Settings (Definicdes de configuracao
da analise). (Esta caixa de didlogo ja é visualizada
se a estiver acessando através do menu Utilities
[ Acessoérios].)

3. Selecione uma tabela na lista pendente CREG.

4. Clique em Save (Salvar).

[wl Enable Pop-up Messages

10.2.1.4. Ordenar por Posicdo do Poco

Este botdo é apresentado quando o histograma esta atualmente ordenado
por reacao. Ao clicar no mesmo, ordena o histograma por posicao do poco e o
botdo é identificado como Refresh {Atualizar).
1. Najanela de anélise, cligue no botdo Sort by Well Position (Ordenar por
posici0 do poCo) mbvueroston |
2. Para voltar a ordenar por reacao, cligue no botao Refresh (Atualizar)
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Antes de Ordenar por posicdo do poco a ser selecionado - por ordem de reacdo.

3
L]
7
5
5
4
3
2
| I e e o s
SE 1E 1C £ 3B N i 2 4E 3F 2F 14 5F 50 5C 5B 44 4B A0 4F 30 3C 20 2C 0 ﬁ 1F 18

Denois de Ordenar por posicdo do poco a ser selecionado - por ordem de posicdo do poco.

38 38 AE 40 46 48 St 58 = ) = 57
e ————

10.2.1.5. Selecionar o Limiar Minimo Positivo

E possivel alterar o limiar minimo positivo utilizando o0 menu pendente.
e Na janela de andlise, selecione um novo limiar positivo na lista
pendente Threshold (Limiar), junto as ferramentas de analise préximo
a parte superior da janela. A amostra é reanalisada de acordo com o
novo limiar. Os efeitos da alteracao do limiar sao visualizados nas
caixas de resultados.

Definir o limiar minimo positivo
e .,

Threshald IE ﬂ

10.2.1.6. Excluir Antigenos da Andlise

Todos os antigenos introduzidos sdo excluidos da analise. Para introduzir
varios antigenos, utilize uma virgula para separar as entradas de antigenos.

1. Na janela de anélise, clique no botdo Excl. Ag (Excluir antigeno)'ﬂ'.
E apresentada a caixa de didlogo Exclude Antigen (Excluir antigeno).

3 Exclude Antigen 10l =|
Antigens to be Excluded : (e.g. A1,A23,B55 ....)

[T Exclude Patient Typing

Defini¢do para excluir antigeno

mm SIOMETRIX
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Introduza os antigenos que pretende excluir e cliqgue em OK.

Nota: Para excluir também todos os antigenos de tipagem para o paciente
associado, selecione a caixa de verificacao Exclude Patient Typing
(Excluir tipagem de paciente).

A amostra é reanalisada e os antigenos excluidos sdo listados no campo
Excluded Antigens (Antigenos excluidos) debaixo da caixa de estatisticas da
analise.

Para incluir estes antigenos novamente, cligue de novo no botdo Excl. Ag
(Excluir antigeno), cligue em Clear (Limpar) para remover os antigenos do
campo e, em seguida, cligue em OK para reanalisar com estes antigenos
incluidos.

10.2.1.7. incluir/exciuir Cw

Por optar por incluir ou excluir especificidades de antigenos Cw da analise.
1. Préximo da parte superior da janela de andlise, selecione a caixa de

[¥] Cw

verificacao Cw para reanalisar com as especificidades Cw.

<<Summary | BSmu
xd Ag V] Cw Cl!l

2. Anule a selecdo da caixa de verificacdo Cw 2% para reanalisar sem as
especificidades Cw.

10.2.1.8. Tabela de Dados Brutos

As esferas positivas sao apresentadas em texto vermelho. As linhas realcadas
em amarelo apresentam valores normalizados acima do valor minimo
introduzido na caixa Min Value (Valor minimo}. As alteracdes efetuadas na
féormula de normalizacao e no valor normalizado minimo aplicam-se apenas a
tabela de dados brutos e nao a analise.

1. Najanela de andlise, clique no botdo Raw Data {(Dados brutos) no canto
inferior direito da janela de andlise para apresentar a tabela de dados
brutos.

2. Cligue em um cabecalho para ordenar a tabela por essa categoria.

3. Cligue em B no canto superior direito da tabela para fechar a janela e
voltar a analise.
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 Raw Data Table 1Ol x|
Sample : BSmith-01553 Patient:  5B-2101
Session : LCT_20120330085145_LCT-60ABC_031_00 Test Date :
Catalog : LCT-60ABC_031_00 Pos. Threshold : %2
Well Position | Well Order | Cell I.D. Raw | Bxn | 51 52 53 54 55 56 57 58 =
3 ool 25739 [ [ nl nz B35 |B&3 |Bwd4 |(Bwé |Cwd Cw7
o 1B ao2 25778 1 1 Al L23 B49 |B57 |Bwd Cw7
1c 003 25804 1 1 Al A28 B3 |B73 |Bwd |Bwé |Cwl2 |[Cwl5 |_|
1D 004 25817 1 1 Al LZ29 B& B45 Bwf |Cwé Cw7
1E 00s 25826 1 1 Al A32 B42 |B44 |Bwd |Bwé |Cw3 Cwl7
1F aoea 25796 1 1 Al L33 B& B&2 Bwd |Cw7 Cwlo
2F aa7 25769 1 1 Al La6 B50 |B5& |Bwd4 |Bwé |[Cwd Cw7
ZE [fu}} 25707 1 1 Al Lag B7 B27 |Bwd |Bwé |Cw2
2D (ifuk] 25828 g g nl Lag B18 |B57 |Bwd4 |(Bwé |[Cwé Cw7
2C 010 25782 g g nz a1l Bl3 |B4é |Bwd |(Bwé |[Cwl Cwé
ZB 011 25789 1 1 Az A1l Bl13 |B55 |Bwd4 |Bwé |[Cwl Cw7
25 012 25801 1 1 Az A1l B56& |B&0 Bwd |Cw7 Cwlo
3B 013 25834 [ [ nz a1l B58 |B&0 |Bwd |[Bwé |CwlO
3B 014 25745 1 1 L2 L23 BS3 |BE8]1 |Bwd4 |Bwf [Cwd Cwf i
Report || printScreen ||  Close

10.2.1.9. Relatcrio de Dados Brutos

Para navegar, exportar e imprimir com mais facilidade, pode-se criar um
relatério gue contenha informacodes de dados brutos para a amostra atual.
1. Quando for apresentada a Tabela de dados brutos, cligue no botdo
Report (Relatério) no canto inferior direito da janela Raw Data Table
(Tabela de dados brutos) para apresentar um relatério dos dados
brutos.

Relatério de dados brutos de LCT

BSmith-01553

Patient  5B-2101

Session
Catalog ID

LCT_20120320085145_LCT-60ABRC 031_00
LCT-60ABC_031_00

Pos. Threshold X2

Test Date

EEREBHEERRESE &

i r-.\. 013 ,\., 25834 ) f"“\ ’-g__AII.BSB.BﬁO_v "@0@\-‘1‘1— r‘ ’\ ""\ ’\ g

mm SIOMETRIX

Well Position ~ Well Order

001
002
003
004
005
006
07
008
009
010
011
012

Probe/Cell LD. RawData

25739
25778
238
25817
25826
25796
25769
25707
25828
25782
25789
25801

8

P BOBD e e e e e e e

o

a_—wm.—-.—.—-.—.—.—.—a\|§

Specificity

A1.A2 B35 B3 Brd Bub Grd On7

A1,A23 B49 B37 Bt -C -

A1,A26 B35 B73 Bred Brf Gl Crl 3
A1,A29 B8 B43 - Brh Gt 07
A1,A32 B42 B44 Bred Bwb Gnd Gl 7
A1,A33 B8 B2 - Bref G 7,010
A1,A66,B50,B38 Burd Brnf G G
A1 A65 BT B27 Brd B O -
A1,A68 B18 37 Bred B G G
A2 AILE13 B46,Bred B Gl O
A2 AL1B13 B33 Bred B Gl O
A2 ALLES6,B60,- Bk 07,010
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10.2.1.10. PRA do Doador

E possivel apresentar a percentagem de PRA do doador disponiveis no
sistema ou de grupos de doadores selecionados que correspondam aos
anticorpos atribuidos por computador para a amostra atual.

Nota: Para selecionar um ou mais grupos de doadores, selecione Utilities >
General Settings {Acessérios > Definicbes gerais). Para criar um grupo
de doadores, selecione Patient Info > Manage Patient {informacdes do
paciente > Gerenciar paciente), sequido de Donor (Doador) no campo
Patient/Donor (Paciente/Doador) e preencha o campo do grupo de
doadores.

Mensagem de contexto DPRA
1. Para a analise de antigeno individual ou PRA,
clique no botdo DPRA [eera],

Donor PRA 1 0%
)

# of Donors : 5

Uma janela de contexto apresenta a percentagem de
PRA do doador correspondentes e o numero total de
doadores que foi considerado no calculo.

2. Cligue em OK para fechar a caixa.
A percentagem e o numero de doadores continuam a ser

Bk apresentados junto ac botdo Donor PRA {PRA do doador).
10.2.1.11. Adicionar Comentarios as Amostras

Os comentarios das amostras sdo apresentados para os resultados da
amostra na sessado de analise atual em todas as funcoes de anédlise, busca de
dados e criacao de relatérios no HLA Fusion.
1. Na janela de andlise, introduza os comentarios da amostra no campo
Comments (Comentarios) abaixo da area Assignments (Atribuicdes).
Bsomeommens -0l

User Commert:

Campo de comentdrios padrdo

Cancel l, rios padrﬁo.

Os comentarios sao salvos apenas quando clica em Save (Salvar).

A janela de comentdrios é
[Low Bead CountInvald Test [Bead Count Faiure = 43]. |- apresentada se clicar duas

vezes no campo de comenta-
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10.2.1.12. Sinalizar uma Amostra para Testes Adicionais

Marcar uma amostra para a realizacao de testes adicionais apresenta a caixa
de verificacdo More Tests (Mais testes) para os resultados da amostra na
sessao de andlise atual em todas as fungbes de andlise, procura de dados e
criacdo de relatérios no HLA Fusion.

e Na janela de andlise, assinale a caixa de 8 n _Ill
verificacao More Tests (Mais testes), | B
localizada abaixo da area Assignments
(Atribuicbes).

10.2.1.13. Imprimir a fanela de Andlise Atual

O botdo Print Screen (Imprimir tela) imprime a janela de andlise atualmente
apresentada.
e Na janela de analise, clique no botdo Print Screen (Imprimir tela) na
barra de ferramentas para imprimir o tela de analise atual.

10.2.2. Pré-visualizar e Imprimir Relatérios

Para visualizar ou imprimir um relatério de Pré-visualizar ou imprimir relatérios

Dados mistos de triagem de anticorpos para a 3B QA ASE £ =
amostra atual, utilize o botao Preview Report
(Pré-visualizar relatério) na barra de

LB Patient Summary
Patient Custom

ferramentas.
o Na janela de anélise, cligue no botdo Antibody Screening/ID
Preview Report (Pré-visualizar | Antibody Screening Resuits h

o 3 ~ . Antibady Custo
relatorio) ou no botao Print Report Py s

(Imprimir relatério) para apresentar
uma lista dos relatérios que se pode
imprimir ou pré-visualizar para a amostra atual.

LCT-Specificity
T EEE TR

10.2.3. Realizar Atribuicdes Finais

E possivel realizar atribuicbes finais a partir das listas de resultados Tail
(Caudal) ou Epitope (Epitopo). Depois de se mover uma especificidade para a
area Final Assignments (Atribuicles finais), deixa de ser apresentada na sua
caixa de resultados inicial. E possivel selecionar mais de uma especificidade
em um determinado campo de resultados ao manter pressionada a tecla Ctrl
e ao clicar em varias especificidades.

Na janela de andlise, proceda de uma das seguintes formas para realizar
atribuicdes:
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Cligue duas vezes em uma especificidade de um antigeno na caixa de
resultados Tail (Caudal) ou Epitope Analysis {(Analise de epitopos) para
atribuir o antigeno especificado ao campo Final Assignment {(Atribuicao
final).

Cligue na especificidade para realca-la e clique no botédo Assign Single

(Atribuir simples) para mové-la para o campo Final Assignment
(Atribuicao final).

Clique no botao Assign All (Atribuir tudo) 1> do lado direito da lista Tail
(Caudal) ou Epitope (Epitopo) para mover todos os resultados atuais
nessa lista para o campo Final Assignments (Atribuicées finais).

Cligue com o botéo direito do mouse em uma especificidade ou grupo
CREG na Tabela CREG para atribui-la a area Final Assignments
(Atribuicdes finais).

10.2.3.1. Atribuicbes Manuais

E possivel introduzir atribuicbes manuais no campo abaixo do campo de
resultados Final Assignments (Atribuicdes finais). Introduza vérias atribuicdes
manuais ao deixar um espaco entre cada especificidade.

1.

Cligue no botdo Assign (Atribuir) lad,
imediatamente acima do campo
Manual  Assignment  (Atribuicdo LILI X[ » | assign ve |
manual) para adicionar a atribuicdo B13B48 I.'atribuigso

campo de resultados Final Imanual

a0

Na janela de andlise, introduza uma atribuicdo de especificidade de
antigeno manual no campo por baixo da caixa Final Assignment
(Atribuicao final).

Assignment (Atribuicao final).

10.2.3.2. Atribuir Valores Negativos a Amostras

E possivel atribuir um valor negativo a uma amostra, mesmo que a analise
apresente alguns resultados positivos.

m SIOMETRIX

Na janela de andlise, clique no botdo Assign -ve (Atribuir valor
negativo) [fs=n+e | ocalizado imediatamente acima do campo Manual
Assignment (Atribuicao manual) para atribuir um valor negativo a
todas as amostras na caixa de resultados Final Assignment (Atribuicao
final).

Area de
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10.2.3.3. Remover Atribuicbes

E possivel remover especificidades do campo de resultados Final Assighments
(Atribuicdes finais). E possivel remover mais de uma especificidade ao
manter pressionada a tecla Ctrl e ao clicar em cada especificidade que
pretende remover.
e Na janela de analise, cligue nas especificidades para realcd-las na lista
Final Assignment (Atribuicdo final), {(mantenha pressionada a tecla
CTRL para selecionar mais de uma) e clique no botdo Remove [x]
(Remover), localizado abaixo da caixa de resultados Final Assignments
(Atribuicbes finais).

10.2.3.4. Salvar Atribuicoes

Os técnicos e supervisores de laboratério podem salvar resultados de
andlises para rever e aprovar posteriormente. As amostras salvas estdo
disponiveis para confirmacao apenas por parte de um supervisor de
laboratério

e Na janela de anélise, cligue no botao Save (Salvar) , (localizado
no canto inferior direito da janela de analise) para salvar os resultados
da analise para todas as especificidades listadas atualmente no campo
Final Assignments {Atribuicées finais).

O Fusion passa automaticamente para a amostra seguinte.

Para fins de confirmacao, um supervisor deve acessar a amostra para a qual
guardou as atribuicdes. Se for necesséario efetuar alteracdes, é possivel voltar
a amostra a qualguer momento antes da confirmacao. Clique no botdo

Reanalyze (reanalisar) e, em seguida, clique novamente no botdo

Save (Salvar).

10.2.3.5. Confirmar Atribuicbes

Os supervisores de laboratério podem confirmar os resultados das andlises.
Ao fazé-lo, as amostras sao assinaladas como Confirmed (Confirmadas). O
botdo Confirm (Confirmar) é apresentado em roxo quando visualiza uma
amostra confirmada.

e Na janela de anélise, clique no botdo Confirm (Confirmar) [sefm=>]
localizado no canto inferior direito da janela, para confirmar todos os
resultados das andlises que foram salvos na caixa de resultados Final
Assignments (Atribuicdes finais).

Passa automaticamente para a amostra seguinte para continuar a confirmar
o0s resultados.
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Quando voltar pela primeira vez a uma amostra confirmada, vera que o botdo

Confirm {Confirmar) estd agora sombreado em roxo para informar
que foi confirmada anteriormente.

10.3.0pcdes do Menu do Botao Direito do Mouse do Navigator (Navegador)
para Sessdes LCT

Estdo disponiveis opcoes de analise através do Navigator (Navegador) — quer
se encontre na vista de resumo da sessao LCT quer se encontre em uma tela
de andlise para uma amostra. Ao clicar com o botao direito do mouse em uma
sessao ou amostra na janela Navigator (Navegador) quando é apresentado
um resumo da sessao ou janela de analise, acessa a opcdes do menu que
permitem afetar as suas sessfes de analise LCT antes ou durante a analise.

Clique com o botdo direito do
mouse nas opc¢des (Nivel da

@ Product ¢ Test Date
" Catalog " Session Date

Clique com o botdo direito do mouse nas
opgoes (Nivel da sessdo)

_______ MNavigator

Group;

J0]RBIARp

& Product ¢ Test Date
' Catalog

Group:

101 BAEp

" Session Date

E-LCT a
_______ E1 88 LCT_20120330085145_LCT- Fia

= e
Reanalyze using New Settings/Catalog [ ﬂ

B LCT_20120329165522_LCT-
- LCT_20120325165547_LCT-
B LCT_20120329164526_LCT-

Relsted Records s, ||

Side By Side Analysis

8 LCT_20120329164253_LCT-

'n[ W LCT_20120329155126_LCT-
i S8 T 20120328150916 LCT- S% | CT_20120329164853_LCT-
.‘:_1 1 & LCT_20120329155126 LCT-
10.3.1. Reanalisar com Novo Catalogo

Permite que a sessao seja reanalisada utilizando um arquivo de catalogo novo
ou atualizado.
1. Altere o nome da sessao.
2. Cligue na seta pendente no campo New Catalog ID (iD de novo
catalogo) e selecione um novo catélogo da lista.
3. Cligue no botao Analysis {(Analise).

A sessao na qual clicou com o botdo direito do mouse é reanalisada com o
arquivo de catalogo que acabou de selecionar.

Reanalisar com um novo catdlogo

» select New Product

HLA Fusion-

Old Session 1D: |LCT_23123333325115_LCT-EEP-.BC_33‘I_I|

=101]

Altere o nome
da nova sessdao

para evitar
MNew Session 1D: |_2012033DD85145_LCT—60ABC_031_DD_E‘|H nomes

= duplicados da

New Catalog ID: [LCT-60ABC_031_00
sessao.

| Analysis | | Cancel

"VJONE LAMBDA ® ® ®
-
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10.3.2. Opcgdes ao Nivel da Amostra

As opcoes do menu Related Records {Registros relacionados) e Side By Side
Analysis (Analise lado a lado) sao apresentadas se clicar com o botdo direito
do mouse em uma amostra ativa no Navigator (Navegador), (em primeiro
lugar, selecione a amostra com o botao esquerdo do mouse}:

10.3.2.1. Registros Relacionados

Um registro relacionado é um registro associado a amostra atual por 1D de
paciente ou de amostra.

Nota: Esta opcdo estd disponivel também ao utilizar o botdo da barra de
ferramentas Related Records {Registros relacionados) L]

e Selecione esta opcaoc do menu para carregar todos os registros
relacionados com a amostra atual na lista pendente Sample (Amostra).

Utilize as setas de navegacao da amostra para apresentar a andlise de
cada registro relacionado um por um.

Para voltar a visualizar as amostras nas sessdes atuais, cliqgue no link
<<Summary (Resumo} na parte superior da janela.

10.3.2.2. Andlise Lado a lado

Utilize esta opcdo para comparar a andlise da amostra atual com a
anteriormente realizada.

Nota: Esta opc¢do estd disponivel também ao utilizar o botdo da barra de

ferramentas Side By Side Analysis (Analise lado a lado) |6,

Andlise lado a lado

Diwarasionm =l x|
Analyze Data Reports LABXpress Data Sample Paventinfo Prof M Utiities Help  Exit

DR
DR
DR '

Q\mlaﬁjum ;lmmmmuu ! |9 ) 150 [5) G | <<summary [1est] olid 4 &kl
rer——— o | [[Sart by wett ontion | E
ﬂ C 0 E F P
If'l I
Andlise || .0 S HE D IIIID
atual EML,%;;;;-—--—-—-

R
15 5L ¢ 3
s 5y
W@ - EL LB
TR
- 2o
5 15 5L & 3

15 51

s
55 L

=

15 5L

DR

Anilise
anterior

==
==
L

LEEE888RRRRRRER
EEE-E-2 2 2R RRERE-L AN A
CBHEUEEVBNESENEYRSEH ISR

BEILBEBEE GPEENEREERERRR E2-2-0- 21 i
EEELEEELEREEEEEEEEEEREEEERE AR LT EEEEE]
TRRUATHLAEEY BRI AR LR SAYARANRBEE22 LR EAARAALE2BYIRBEENANADEAABRES

mw e v

Ty ]

ooz Al

@
g
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1. Cligue com o botado direito do mouse em uma amostra no Navigator
(Navegador). E apresentada uma lista das amostras disponiveis.

2. Selecione uma analise de amostra anterior na lista apresentada para
compara-la com a atual. Em seguida, as duas janelas de analise sado
apresentadas em uma janela de comparacao. Cada janela pode ser
redimensionada e movida arrastando e soltando. Clique no botao Side
By Side Analysis (Analise lado a lado) da barra de ferramentas para
cancelar a apresentacao da comparacao.

_ ] 231_
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Relatérios

O HLA Fusion™ fornece formatos de relatérios diferentes onde é possivel
inserir os seus dados das analises e resultados. No menu Reports (Relatoérios),
é possivel efetuar o seguinte:

Além

Criar, imprimir e exportar relatérios para dados de analise para todos
os produtos suportados.

Criar resultados personalizados para os quais determina o tipo de
conteudo.

Criar relatérios para submisséao eletrénica, como relatérios NMDP HML.
Salvar, no maximo, 18 relatérios em uma lista My Favorites (Os meus
favoritos) para acesso conveniente.

Modificar a aparéncia de qualquer relatério, como tipos de letra,
formatacao e cores de fundo (apenas os supervisores).

disso, em seguida encontrard algumas consideracdes a ter em conta

antes de criar relatérios no HLA Fusion:

Nota:

A data do relatério apresenta um tipo de letra diferente dos outros
conteldos do relatério. Isto é intencional para permitir que o campo de
data do Crystal Report seja apresentado no formato PDF em vérias
definicGes regionais e de idiomas.

Verifique os relatérios e os dados durante o processo de instalacdo e
validacao.

Todos os arquivos de relatérios sao disponibilizados para gue possa
organizar e dimensionar os campos de forma a satisfazer as suas
necessidades.

Para visualizar os relatérios, o seu computador tem de ter algum
controlador de impressora instalado. Se nao tiver um controlador de
impressora instalado, é possivel transferir uma cépia gratuita do PDF
Distiller em Adobe.com, ou Microsoft Office Document image Writer em
Microsoft.com. Além disso, é possivel imprimir e exportar estes
relatérios da janela de anélise ou resumo de lote.

As IDs de amostras, iDs de pacientes, IDs de pocos, Alelos, Sorologia,
entre outros, sao ordenados de forma alfanumérica nos relatérios, tal
como acontece noutros formuléarios e listas do HLA Fusion.

m SIOMETRIX
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11.1.Utilizar a Janela de Relatérios

As secOes seguintes descrevem como criar, salvar e imprimir um relatério
gue contenha os dados da sua anadlise. Eis os passos principais que deve
tomar para criar um relatério a partir desta janela:
1. Selecione um tipo de relatério.
2. Conforme necessario, selecione os critérios para refinar os dados do
relatério, como intervalo de datas.
3. Selecione as sess6es ou amostras para incluir no relatério.
4. Selecione o botdo View Report (Ver relatério) ou Export Report (Exporta
relatério)

11.1.1. Acessar a Janela de Relatérios

E possivel acessar a janela Reports (Relatérios) através de uma de duas
formas:

e Na pégina inicial, clique no botdo Reports (Relatérios) no
Fusion Explorer (Explorador do Fusion).
e Oucligue em, FRepets ng barra de menu do Fusion.

E apresentada a janela Reports (Relatérios) com uma lista de quaisquer
sessdes que se encontrem dentro do intervalo de datas (com base no
intervalo de datas definido na caixa de didlogo Find [ Localizar]). Se nao
for apresentada nenhuma sessao, tente modificar o intervalo de datas.

Criar um
relatério

Para formatar

Definir a ordem e Salvar e relatdrios e criar

Atalhos para

critério de ordenagio ~ Parafechar separado acessaraté ,,jeios de
< outras opgdes do , ianela d da 18 relatérios N
para colunas de Fusi SJENENEE  pain chon S8 exportacdo de Ver,
relatérios menurusion.  relatérios  amostra dlferentes dados personalizar,
Titulo do_. \ - | - - | exportar ou
Ari Patient  GenericTyping LABType  Mi P Generic Antibody T L FlowPRA  Spechlty  Statistical iscellaneous My Favome Toal .
relatérios enviar um
Patient ID: Ig ‘ le Summary | View Records | Patient Info | Close
Sension: |‘ = 1Sample PerReport | Translate Alleles ‘ relatério por
Intervalo de || s | ] fi;?;t!fé’w E J fﬁi.f.‘:ilf&isfsc [ gt ][ 0 g |t rpon | Gt ot Jfrmeeeeeeeeeet- €M
CatalogID < Feparont .
datas para [ i‘ ﬂ Name: Combined Panel Summary (NMDP) €= ‘ Titulo do
sess@es | . [Tmn - [7m T ‘ relatério
apresentadas Isﬁﬂnnﬂaﬂ' g0 x|~ a0 -
Clique para W' Inchde al records for samples | Sessions Samples || J¥ show selected samples
cflllt P 2! Inciude ol conbined samples 'mﬂ—mﬁvﬁmﬁm kil Session [ bs 7] WM ¥[Mor 7] Well 7| Well Sistus | Patient D W] AnalyzedBy | AnalysisDT ] Cof
Htrar as Reset Find
sessdes pelos o Lista d
A [ L~ ista de
Critérios | ooy T — .
selecionados Catalog 0¥ N sessdes
B,Cw,C,DRBL Z filtradas por
Pode agrupar stType : [Molecular Typng, PRA,M\xEd,EZ < tipo de
uma ID de Tech 101 [gsmtn - relatério e
catélogo e fsession Status: || jnfirished - .
alelos (que || = critérios de
correspondam ST introdugao.
More Tests Needed
aos alelos no par Oves Owne @4
Notes/Remarks Added
de alelos ou Oves ONo @Al
campo de alelos Analysis Data Exists ! ‘ L
designado.) | I~ % =1 Required: Carefully review all HLA Typing and data in all reports for accuracy.
L r
Critérios para refinar Selecione um
os dados do relatério separador para ver
(filtra as sessdes por sessdo ou
I H |
mm SIOYIETr  apresentadas) W ——— 253 —




11.1.1.1. Selecionar Tipo de Relatorio
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Selecione um relatério nas opcbes de menu do tipo de relatério
apresentadas na parte superior da janela Reports (Relatérios). A lista
de sessdes no painel direito da janela Reports (Relatérios) é filtrada
para apresentar apenas as sessdes relacionadas com o tipo de

relatério selecionado.

Tipos de relatério

DM E Sl RCE A ¢ E M E Y EE

Patient

Generic Typing LABType  MicroSSP  Generic Antibody

LABScreen LAT

LCT  FlowPRA

Spedialty  Statistical

Miscellaneous

My Favorite  Tools

11.1.1.1.1.

Refinar os Dados do Relatério

Se necesséario, utilize o painel esquerdo da janela Reports (Relatérios) para
filtrar adicionalmente as sessoes que pretende incluir no seu relatério. Existe
uma série de critérios que pode definir:

m SIOMETRIX

Introduza a ID de paciente, ID de
sessao do ID de amostra nos
respetivos campos ou procure as
informacdes com o botao Browse
L] (Procurar).

Ajuste o intervalo de datas.
Utilize os calendarios pendentes
nos campos Session Date (Data
da sessao) para selecionar uma
data de inicio e fim diferente.
introduza ou procure as
carateristicas ou estados da
amostra ou sessdo especificos
(consulte abaixo).

Depois de definir os critérios e
clicar no botao Find (Localizar) no
painel esquerdo da janela
Reports (Relatdrios), a lista de
sessbes no painel direito da
janela é filtrada em
conformidade.

Patient ID:

Session:

Sample ID:

Specificity:

Test Date:

Local ID:
Catalog Type:
Catalog ID:
Locus
TestType :

Tech ID:

=
=

=

B~

[T ]

g

Session Date: 3!19!2012 - 4‘r 21’2012 -

[ ndude all records for samples
[ tndude all combined samples

— ——

SEsIonSIatus:[t

Sample Profile

More Tests Meeded
Dves OnNe @ al
Notes/Remarks Added
Dves Ono @Al
Analysis Data Exists
®ves O No

Assignments Made
Dves Tno @ al

3 Al

Generic Ambiguity Exists
Oves OnNo @ al
False Reaction Exists
D ves O No
LBSW Generated

D ves O No

= Al
=) Al

[T Q

Clique para filtrar as
sessdes pelos critérios
selecionados.

Amostra, estado
da sessdo ou
outras
caracteristicas
como critérios de
nesauisa



Rev. 01 —Jul/2013

11.1.1.1.2. Selecao de Sessao/Amostra

e Na lista de amostras/sessodes, cligue no sinal + junto a qualquer sessao
para expandir a visualizacao para mostrar as suas amostras.

Vista por sessdes
ou por amostras

Uma sessio com Includ ¥ Session 7| TestDate ¥|ProductType 7| Opery
algumas, mas nem = RS502345 008 03 04/30/2009 LAEType ESmith
todas as amostras @ [  OL2000_DR_L16 ID756 0311472012 LABType BSmith
selecionadas "
m [  6202011CLOCI0148521D458 06/2012011 LABType BSmith Sessdes
tol:::::::::t':;: —r-’ 4-3-12 QAP RSSO235010_ID1147 041032012 LABType BSmith
selecionadas = [  2-12-2010 DRB1 Locus DZ 0222010 LAEType ESmitl

Includ 7| NB 7| NM ¥|Mor 7|  PatientlD | Ssmple  v|wiel’ |

Amostras:

[
O
O
O
O
O
O
(=

1. Selecione as caixas de verificacao junto a cada amostra que pretende
incluir em um relatério. Selecione a caixa de verificacao junto a uma ID
de sessao para incluir todas as suas amostras, (Anule a selecao da
caixa de verificacao de qualquer amostra ou sessao que nao pretende
incluir no relatério.)

2. Se, pelo menos, uma amostra tiver sido selecionada para uma sessao,
a célula Include (Incluir) para essa sessao é realcada a cinzento. Se
todas as amostras para uma sessao forem selecionadas, existe uma
caixa de verificacdo na célula include In {incluir em).

3. (Opcional) Para visualizar todas as amostras disponiveis ou para
visualizar apenas as amostras que selecionou até ao momento, clique
no separador Samples (Amostras) e selecione ou anule a selecao da
caixa de verificacao para Show selected samples (Mostrar amostras
selecionadas).

4. Alternativamente, é possivel clicar com o botdo direito do mouse em
uma sessao ou amostra e aplicar uma das seguintes opcgoes:
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[ sessons | comples |

Includ 7| Session v 7| TestDate |Prody
@ [0  RSSD2345_008_03 04/30/2009 LABT]
E B |d Select Al 031472012 L
= O |y Deselect Al 02222010 LABY
B0 T naysisselet b | LagType gaill
m O Category Select  » Micro 55P LABT]
B [ | 2TZ20TUURETToCE UZ LABScreen k | LABT]
@ [ | 20080117_LSM_LOT13_ID48 AT LABS
@ [0 | 20080116_PRA2_LOT10_ID43 LCT LABS
w [ 20080116_LSM_LOT13 ID41 FlowPRA LABS
@ [ 120408 CIl SA006_ID2288 Quantiplex Beads L
@ [0 | 120408 CI SA003_ID2287-A LABType QC 550 LABS
B [F] 120408 CI SA 00302287 1200472008 LABS
@ [O]  06302011DRASHIE0ES 061302011 LABT]

°

Nota:
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e Select All {Selecionar tudo):
selecionar todas as sessbes e

amostras para inclusac no
relatério.
e Deselect All {(Anular a

selecao de tudo): anular a selecao
de todas as sessfes e amostras da
inclusdo no relatério.

e Analysis Select (Selecdo de
andlise): especificar o tipo de
relatério do produto de andlise
(LABType, Micro SSP, LABScreen,
etc.)

Category Select (Selecao de categoria): escolher a categoria do
relatério - molecular ou anticorpos.

Para criar um relatério separado para cada amostra selecionada,
selecione a caixa de verificacao junto a 1 Sample per Report (1 amostra
por relatério).

11.1.1.1.3.

mm SIOMETRIX

L=

1 Sample Per Report

View Report

BExport Report

Ver, imprimir ou Exportar Relatérios

Depois de escolher o tipo de relatério e de selecionar todas as
amostras pretendidas, cligue em View Report (Ver relatério). O
relatério é apresentado em uma janela separada, o Report Viewer
(Visualizador de relatérios).

Exemplo de um relatério visualizado no Report Viewer (Visualizador de relatérios)

3

& %

M4 b1

|| Main Repert |

Smith's Custom Report

/252 @ @~

Lab Name: One Lambdz, Inc.
Institute  One Lambda Instinute
Streat: 21200 Oxnard Strest
LabCig:  Omnard

Regiom:  NEW

Counmy:  USA

Notes:

StaeProvie:  CA
ZipPostal Cods: 91361

Lab Code:

Conget:  Dr. Emilia Johnson.
Emai:  emal@oliorg
Phone:  (§18) 5531212
Fax: (818) 5551212

SampleID: 25463
‘Sample Date:

SessionID: 2-122010 DRBI Locus DZ
Luminer: Luminex 10015-23
Comment LowBasd Court.
Control Values

Loeal Dt

Test Date: Feb 12, 2012

Catalog: RSS02B1_015_05

Locus: DRB1 TestPos: 1

Exon?  ABC 2916 DQal DQEL DRAL DEBL

Exond ABC DQal DQBL DPAL DFB1

Exond&S A B c

Exon6&7 C NC 8.54

Interpretation

Assigned Serckey

Sequence:

Close Reaction Beads:

Test Details:

Bead

001 DRBI®01:01:0101:2003/0 507~ 1921~2224~2 52 7~33036~4 14 5;
DE Y05:01~05:0309 141727 V3840413374
D 05:01-05:130° % 2

2531333535434 54T ILI 616466697207 202T4TTE
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O Report Viewer (Visualizador de relatérios) contém varios botdes de barra de
ferramentas que permem exportar, imprimir e navegar no seu relatério.

A funcionalidade destes botdes é descrita na tabela seguinte:

Barra de ferramentas do Report Viewer (Visualizador de relatérios)

w8 1= PoM 1 8§ K-

Botao da barra

A sua funcao
de ferramentas ¢

Exportar relatério: Exporta os relatérios em
e um dos varios formatos disponiveis,
incluindo, Crystal Report, PDF e Microsoft
Word.

Imprimir relatério: Envia o relatério atual
diretamente para a impressora.

Alternar drvore de grupo: Abre um painel em
arvore no lado esquerdo da janela Report
Viewer (Visualizador de relatérios), que lista
todas as amostras incluidas no relatério
atual.

Navegador de pdginas do relatério: Se o
M o4 » M relatério tiver vérias paginas, estes botdes
permitem deslocar-se para a primeira
pagina, para a pagina seguinte, para a
pagina anterior ou para a ultima pagina.
Localizar texto: Clicar neste botdo abre uma
# caixa de texto que permite pesquisar e
localizar texto no relatério.

Zoom: Clique na seta para baixo neste botao
&h ~ para escolher uma definicao de zoom, ver
uma pégina inteira do relatério ou ver por
largura da pagina do relatério.

Para fechar a janela Report Viewer (Visualizador de relatérios), clique no
botao Close (Fechar) no canto superior direito do visualizador.
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11.1.1.1.4. Exportar Relatdrio

Cliqgue no botdo Export Report (Exportar relatério) quando
quiser exportar um relatério em um de varios formatos padrdo. E
apresentada a caixa de didlogo Select Output Directory and Save Type
(Selecionar diretério de saida e salvar como).

Tela Salvar como de destino/arquivo de relatério exportado

}, Save As il
CK) || = OLIFUSION ~ data ~ repart v {23 | searchreport
File name: I j
Save as type: II'"'IicrosnFt Excel (*.xl5) j

¥ Browse Foldersl Save | Cancel |

. Introduza um nome para o relatério atual exportado ou procure um

arquivo de relatério a exportar.

. Selecione um formato na lista pendente Save as type (Salvar como)

{Excel, Acrobat, Word ou Rich Text Format).

s

. Cligue em OK. Por predefinicao, o arquivo é salvo em C:\OLI

Fusion\data\report).

11.1.1.1.5. Acessar Relatérios a Partir do Menu “Os meus favoritos”

O menu My Favorite (Os meus favoritos) € uma forma conveniente para
acessar’’199 e gerar os relatérios que utiliza com mais frequéncia. E possivel
incluir, no maximo 18 tipos de relatérios no menu pendente My Favorite (Os
meus favoritos), incluindo relatérios personalizados. E simples adicionar ou
eliminar os relatérios da lista.

11.1.1.1.6. Adicionar Relatérios ao Menu Os meus favoritos

1.

mm SIOMETRIX

Certifique-se de que selecionou o relatério que pretende adicionar ao
menu My Favorite (Os meus favoritos) (verifigue se o nome é
apresentado na secao Report Options [ Opcées do relatério] da janela
Reports [ Relatérios]).

Adicionar um novo relatério ao menu Os meus favoritos

8 | My Favorite | Tools

| Add to My Favorite

[
e

51 Remaove from My Favori

J[Ewon Repont ][ Emant Repon
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2. Selecione My Favorite > Add to My Favorite (Os meus favoritos >
Adicionar aos meus favoritos).

O nome do relatério atual é adicionado ao seu menu My Favorite (Os meus
favoritos). Quando quiser gerar este relatério, basta clicar no seu nome na
parte inferior do menu My Favorite (Os meus favoritos).

My Favarite

Add to My Favarite

Remove from MF Favorite Os relatérios salvos sdo

listados abaixo desta linha e
podem ser acessados a
qualquer momento.

LCT Specificity

11.1.1.1.7. Remover Relatérios do Menu Os meus favoritos

Selecione My Favorite (Os meus favoritos) e selecione o relatério que
pretende remover da lista de relatérios na parte inferior do menu. O menu My
Favorite (Os meus favoritos) fecha.

Selecione My Favorite > Remove from My Favorite (Os meus favoritos >
Remover dos meus favoritos).

Add to My Favorite
| Remove from My Favorite M

O relatério que selecionou LCT Speificity no passo 1 deixa
de ser apresentado na parte inferior do
menu My Favorite (Os meus favoritos).

e 2> —
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11.2.Ferramentas de Relatérios
11.2.1. Personalizar a Aparéncia do Relatério

Nota: E necessério ser um usuério com nivel de supervisor no HLA Fusion e
ter instalado o software Crystal Report Designer no seu computador
para utilizar esta funcao.

Esta funcao permite formatar a aparéncia dos relatérios do HLA Fusion para
cumprir as suas necessidades especificas. Por exemplo, é possivel alterar o
estilo do tipo de letra, o tamanho e a cor, bem como a localizacao dos campos
de texto e dados no relatério.

e O HLA Fusion lanca automaticamente o Report Designer, se este
estiver instalado no diretério predefinido (C:\Program Files\Business
Objects\Business Objects Enterprise 12.04win32_x86\crw32.exe).

o Utilize o] Bloco de notas para abrir o] arguivo
OneLambda.Fusion.interface.exe, localizado em C:\Program Files\One
Lambda\HLAFusion\IVD. Certifigue-se de que o nome do caminho do
Crystal Report Designer é introduzido na linha seguinte deste arquivo
(consulte a  figura  abaixo): <add key="ReportDesigner"
value="C:\Program Files\Business Objects\BusinessObjects Enterprise
12.0\win32_x86\crw32.exe" />

Editar o OneLambda.Fusion.Interface.exe

B\ Untitled - Notepad
Fil= Edit Format VYiew Help

m SIOMETRIX

<7xm] wersion="1.0"7>
<configurations
<configsections»>
<section name="exceptionManagement”
type="Microsoft. ApplicationBlocks. ExcaptionManagement. ExceptionManagersectionandler, microsoft. spplicationBlocks. Excep
t1DnManagement s
</configsections>
<exceptionManagement mode="on">
<publisher assembly="0CneLambda.Fusion. FusionCommon” type="oneLambda. Fusion. FusionCommon. ExceptionPublisher”
filename="¢:"FUSIONError. Tog" operatorMail="customeringuiry@onelambda. com” />
</exceptionManagement >
<appsettingss>
<add key="Connectionstring” wvalue="Data Source={local) \sgLxPRESS_2008;Initial Catalog=FUSION_130_0&16;Integrated
security=s5PI;Connection Timeout=300;" />
<add key=" SMTPServer Va1ue- />
<add key="swTPuser” value="giha@oli.com” />
<add key="pefaultMailinfo” value="xm1" />
<add key="Contact" wvalue="Contact name" />
<add key="FusionsUIMode" walue="Crescent" ;>
<!-- optional value "Mavigator" --»
<! —-RUD version--»
<add key="pProductkey" wvalue=' {} Ve
<add ke e-ortPa ﬁ‘

</appsettings>
<fconfigurations>

e Tenha em atencdo que todos os arquivos de relatérios utilizados no
HLA Fusion estéo instalados no diretério C:\OLI Fusion\rpt, e todos tém
a extensao .rpt. Estes arquivos podem ser movidos para gqualquer
parte para acesso central, mas para fazé-lo, tem de atualizar o arquivo
OnelLambda.Fusion.interface.exe de forma a refletir a nova localizacao
(consulte a figura acima).

e Quando abre um relatério para personalizd-lo, ¢é criada
automaticamente uma cépia de seguranca com o carimbo de
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data/hora como o sufixo do nome do relatério. isto permite recuperar o

formato original do relatério, se necessario.

Ferramentas > Personalizar relatério).

(Relatérios >

Utilize as ferramentas do Crystal Report Designer para modificar a aparéncia
do seu relatério.

Depois de efetuar alteracdes no formato do relatério, guarde-o. Certifique-se
de que nao altera o nome do arquivo do relatério. Da préxima vez gque
executar este relatério no HLA Fusion, o relatério terd a aparéncia mais

recentemente salva no Crystal Report Designer.

11.2.1.1. Criar Modelos de Exportacdo de Dados Personalizados

1. Selecione Tools > Setup Export (Ferramentas > Configurar exportacao)
para personalizar a exportacdo de dados de relatérios ao configurar os
modelos que determinam o tipo de dados de relatérios (sessdo,
amostra, paciente, resultados, etc.) que é exportado quando seleciona

% | Tools

esse modelo.

Customize Report

Setup Data Export D{

Export Data

E apresentada a caixa de didlogo Export Data

mm SIOMETRIX

7 Export Data Setup

HLA Fusion~

Setup (Configuracao de exportacao de dados),
permitindo selecionar o nome do modelo de
exportacao, os campos a incluir e a ordem dos
campos gue pretende para o modelo. Selecione
as caixas de verificacao do lado esquerdo para
selecionar a categoria e os campos. No lado

direito da caixa de didlogo, arraste e solte os
campos ou mantenha pressionada a tecla CTRL e pressione as teclas de setas
para cima/para baixo para alterar a ordem.

Export Name: =]  (Lmitedto 20 charecters)

Select fiekds/options:

Change output arder:

=1o1x]|

¥ Fatient
... Sampls
... 7 Catalog
# Catalog Detal
" Session
¥l Session Name
- CSV Serial No
3 Analysis Type
¥ Catalog ID
Wi Sample Count
- Tray Remarks
-0 Is Active
¥ Run Date
W Status
¥l Session Date
- Operator
) Wel
& Well Detail
vl Bead ID
- Court
- Raw Data
W Ron

"V ONE LAMBDA ® @ ®
T

- Patient - Patient ID
Patient — Family 1D
Patient — First Name:
Patient — Middle Name
Patient — Last Name
Patient — SSN

Patient — Gender

Patient — DOB

Patient - Ethniciy
Patient — Address
Patient ~ Cty

Patient — State

Patient ~ Region

Patient — Courtry.
Patiert — Zip Code
Patient — Email

Patient — Phone

Patient — Work Phone
Patient — Cell

Patient — Fax

Patient — Employer
Patient — Spouse Name
Patient — Spouse Blood Type
Patiert - Emergency Contact
Patient — Emergency Tel
LI Patient — DCN

ﬁ
g
z

[
2

Tela de Configuragdo de exportagdo de dados
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2. Quando terminar, clique no botao Save (Salvar).

O novo modelo é adicionado aos modelos de exportacao disponiveis no menu
Tools > Export Data (Ferramentas > Exportacao de dados).

Exportar dados - selecionar modelo

: | Tools
— Customize Report
] Setup Data Export
|l ExportData v Eport:
Test one
|
bbbl

3. Quando estiver pronto para exportar dados, em primeiro lugar,

selecione todas as sessdes que pretende incluir na lista disponivel. Em
seguida, selecione Tools > Export Data (Ferramentas > Exportar dados
e selecione um dos modelos. E apresentada a caixa de didlogo Export

Data (Exportar dados).

Exporta dados - localizagao para salvar o arquivo

) Export Data

C)avh.v[)LIHJSIm-damvemtv v@“

x

File name: I Fusion Data.csv

Save as type: ICSV format (*.csv)

¥ Browse Foldersl Save I Cancel |

4. Selecione o formato para os dados exportados —XML, C5V ou Texto. O

arquivo de dados exportado é armazenado por predefinicdo em C:\OLI

Fusion\data\export.

11.2.1.2. Criar Relatorios Personalizados

Certos tipos de relatérios permitem personalizar os tipos de campos que
pretende incluir.

Nota:

mm SIOMETRIX

Para os relatérios Molecular Custom (Molecular personalizado) ou
Custom Antibody (Anticorpo personalizado), tem de garantir que o tipo
de letra Free 3 of 9 Extended estd instalado no seu computador—caso
contrario, o cédigo de barras nao é reconhecido. Se necessario, é
possivel transferir este tipo de letra gratuitamente em
http://www.free-barcode-font.com/.

Para criar um relatério personalizado, selecione um tipo de relatério
que contenha a palavra "Custom" (Personalizado) no seu nome (por
ex., Molecular Custom [ Molecular personalizado] no menu de tipo de
relatério Generic Typing [ Tipagem genérical).
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2. Clique no botao Setup {Configurar} na secao Report Options (Opcoes

de relatérios) da janela.

7, Custom Query Report Setup x|

I S x
HLA Fusion® : 000000

) Custom Antibody SchEning Report Setup

HLA Fusion-

lx

¥ Suggested Serlogy

¥ Patient Name ¥ Barcode
¥ Match / Mis Match
¥ System Commerts ¥ User Commerts

T enter thi it * My Custom Malecular Repor -
DEELE G AL | Save Enter/Select Custom Report Name: [y Custom Antibody Report =
| 7 L2 omaon ¥ Al Pare Assignmert [P 2 bfomaton | [creckcan |
¥ Alidle Code Assignmert [ Sample Infomation ¥ Overall Pos/Neg ¥ Other Assignmerts Uncheck All
| [ Approved By ¥ Serology Assignment [¥ %PRA ¥ % Donor PRA
- ¥ Suggested Allle Codes F7 Sample 1D (REQUIRED) ¥ Antibody Assigrment [ s |
| ¥ Patient Info I¥ Patiert ID and Local ID [V Possible Epitope
[ Concat |

¥ Sequence
™ Other Assignment
¥ Force False ~ Session Irformation

| ¥ Saved/Corfimmed Info ¥ Mestch Reaction Check All | | Uncheck All

| ¥ Sample Session Info

| @ SampleiD/locallD ¥ BarCods ‘ ¥ Suggesied Alele Pairs

— Epttape Analysis Resuts
¥ Artibody Specificity (REQUIRED forthis group)

¥ CREG Analysis Detals:
TP. FN, Mean (Raw) of Positives

¥ Session ID/Date (REQUIRED for this

¥ Session Details
¥ False Runs/Ambiguity Bxists Test Posttion, Catalog ID, Locus Type.

F¥' Test Reactions ¥ More Tests and Tests Remarks
¥ Positive Beads/Wells Summary

| ¥ System Commeris ¥ User Comments

[ Test Co

~Tail Analysis Resuts

¥ Artibody Specticty (REQUIRED for this group)

" Tail Analysis Details
TF/FP/FN/TN, R Value, Average Score,
% Inclusion, Strength Index

¥ Close Reaction Beads Check All | | Uncheck All

¥ PC NC Values ¥ User Settings:
Excluded Antigens, Positive Region
Threshold, Nermalization Formula,

| ™ Nomenclature Date ‘
‘ [V Test Details Hlele Level

| ¥ NMDP/Local code update date

| ¥ Cutoff Summary ¥ Bead ¥ Valuss ¥ NCand FC Values, % PRA or- %SA

[# Manusl Tail Assignmert
¥ R Score (¥ Sort Aphanumerically )

-~ Test and Catalog Details

¥ Bead ID or Test Wel (REGLIRED for this group)

¥ Ran [¥ Recognition Ste and Cutoffs by Region
| [ 550 Graph g ' Test Values: Fom, Raw, Nomalized, Count SFI
P Specticiy W Include Cutoff Summary P Sew Speciicty  Sort by Fom -
| [V GelImage (SSP only) ‘ Check All H UnCheck All ‘ | UnCheck All ‘ ¥ Inciude Chart ¥ Alele Specticity 5 ASC " DESC
P 0n 000 | [ ONE L Ameon o0 |
S T
Tela de configuragdo de relatério personalizado molecular Tela de configuragdo de relatério personalizado de anticorpos

E apresentada a janela Custom Report Setup (Configuracdo de relatério
personalizado), permitindo personalizar o contelddo do relatério ao selecionar

entre varias categorias e campos.

11.2.1.3. Configuracdo de Relatorio Personalizado Molecular e de

Anticorpos

1. Introduza um nome ou selecione um na lista pendente

2. Selecione a caixa de verificacao junto a cada campo que pretende

incluir neste relatério.

Nota: Para incluir todos os campos relacionados, é possivel
Check All (Selecionar tudo)} para selecionar todos
categoria.

clicar no botéo
0S campos na

3. Cligue no botdo Save (Salvar) para salvar a configuracdo do

relatério personalizado que acabou de selecionar.

11.2.2. Resumo de Amostras

A funcdo Sample Summary (Resumo de amostras) lista vérias amostras e os

respetivos resultados de tipagem.

e Selecione as amostras utilizando a janela Reports (Relatérios).

mm SIOMETRIX
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{(Resumo de amostras).

E

apresentada a janela Sample Summary (Resumo de amostras); contém
dois separadores — Molecular e Antibody {Anticorpo).

Janela de resumo de amostras

.
e Class | Cass ] Mic
PatientlD Sample Name Tog | TestDate SessionID CataloglD = Remarks
+- | % | specficty |+ | % | Specicty |+ | % | Spechicty |

1 04/02/2012 | LCT_20120802104320 LC | cr-500._033_00 - Pos 33 DG5DG2DRIZ, - B B
| <unnamed> (27153) 04/02/2012  |LSIPRAOL3 LEIPRANCIO DI | Pos 93 E = 2 Low PC (<500). =)
<connamass 27154 04022012 |LsipRaois LSTPRANCTO O3 | Fos 7  B67.Ow7B5785 = B = Low PC (<500).Low NC Raw Value -
| <unnamed> (27185) 04/02/2012  |LSIPRAOL LEIPRANCIO D012 | Pos 80 B7.B81B67B42 = = e =)
<connamass 271156 04022012 |LsipRaois LSTPRANCTO O3 | Fos 20  BSO,B18B27.BE = B Z B
| <unnamed> (27187) 04/02/2012  |LSIPRAOL LETPRANCIODIE | Pos 71 B63.Cw12B56.B 2 = e =)
<connamass 27158 04022012 |LsipRaois LSTPRANCTO O3 | Fos 96 BS5AG6B63A3 = B Z B
<ungamed> (27159) 04022012 JLBIREAQLS LETFRANCIO 012 | Neg 0 =) = e i

e ———— aTaa— Bt R sns—————e—e e A P

11.2.3. Resumo de Amostras de Tipagem Molecular

Os registros de tipagem de antigenos selecionados sdo apresentados no
separador Molecular da tela Sample Summary (Resumos de amostras). E
possivel visualizar as informacotes de tipagem em um formato condensado,
bem como apresentar mais detalhes para qualguer amostra.

1. Selecione as amostras utilizando a janela

2.

Reports (Relatérios).

Cligue no botdo Sample Summary (Resumo de

amostras). O
Molecular.

Selecione uma opcao na lista pendente Select Type of Data to Display

separador

predefinido

(Selecionar tipo de dados a apresentar).

Relatérios — Tela de resumo de amostras

MicroSsP

Generic Antibod

Sample Summary | Vi

é

Molecuar | Antbody |

Select Type of Data to Display  [Assigned Allele Pairs/Phenotype Assignmert =]

i 3 Ao Phenchyoe
o= ~ [[Fatoned NHOR e Cade 5 ]
I~ GenAmbig [ NMDP s Satons 5 E
[T FalssRn [ Rk kil i H H H 4 H
2 v_Complete.
™ MoreTest ‘- = g 2 £
I~ GenAmbig [~ NWDP | = = 3 5 5
I~ FalseRn [~ Remakc ‘5 g El H £ = 5 §
3 Comete
I MereTest ‘» o ¥ 2 B
I~ Genfmbig [ NMOP
™ Fabeftm [ Remats | § z H H L H H H
g Complets
== B i @ ]
I Gendmbia [ NMDP . = = = = E E
™ FalssRom [~ Romaske | & H| HI HI E| H| H| H|

A janela apresentada depende da opcao selecionada.
Cligue no botdo Export (Exportar) para exportar os dados
apresentados como um arquivo Excel.
Cligue no botdo DNA para exportar as especificidades
moleculares como um arquivo Excel.

mm SIOMETRIX

Cligue no botao Close (Fechar) no canto superior direito da janela
para fechar e voltar a janela Reports (Relatérios).
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11.2.3.1. Resumo de Amostras de Triagem de Anticorpos

Quaisquer registros de triagem de anticorpos selecionados sao apresentado
no separador Antibody {(anticorpo) do tela Sample Summary (Resumos de
amostras). E possivel visualizar as informacdes de triagem em um formato
condensado, bem como apresentar mais detalhes para qualguer amostra.

1. Selecione as amostras utilizando a janela Reports (Relatérios).

2. Clique no botao Sample Summary (Resumo de amostras).

3. Cligue no separador Antibody (Anticorpo).

Fatentd Sample Name MO Tespme SessionlD CatdoglD = Remaks
+ | % Speciity | +- | % Speciioy | +- | % Spaoifciy
[ 05/152009 012606 1512 15,0069 _|LO1POTNCE00T| s |20 NC Fian >=1500
OS/LS2009_[012606 1912 15,065 |LS1AORNCE00T_ | Pas |13 Low NE Flan Valu
OS/LSP009_[u12606 1811 15 o6 [LSTAIENCE OO | Pos }E
O8I5R008 o LSTADENEE O0T_ | Pos |11 Low NE Flon Value
O8I5R008 o LSTADENCE OV | Fos |28
0511572009 LSTADENCE 00T | Fos |53
0511572008 Neg [0 Low NE Flon Value
s4comp 050109 0552009 _[o12606 112 19 Pos |94
[ OB/L5/2009 _[013606 15131 0065 Pos |53
[ OB/L572009_|012606 1512 15 o9 _|LS1A0N Pos |14 Low NE Flon Value
05 touner 05/1572009_[012606 1513.15_ 10365 N ENE
errengen O5/152009_[012606 1512 15,069 |LO1DTNCE00T | Heg [0
T 0532009 007 1 [LSzZPRance 1T Fos |40
XD 053009 007 1 [LSZPRANCe 01T Mg [0 N Beatl his 3 Faw Value higher thanal =
X 0532009 007 1 [LZFRANCE D11 Neg [0
EE) 007 1 |Ls2PRANGE D11 Pos |6
zzzzzz 0532009 0071 [LS2PRANCE D11 Fos |31
ZZZZZZZ 0511572009 _[o12606 1912 15 moss_|LSIAHNEEDOT_ | s |2
[evsgems -1 065009 _[o1ai0s L2 1o mass |11 Pos |74
etoekems OB/L5/2009 013606 1612 15 009|151 Pos |34 Low NG R alue
OB/L57009 012406 1512 15 0069|151 | Pos [
O5/1572008_[o12606 1512 15, Da60_|L1PRTNEE 0T | Pas a8
061572005 _[o1a60s 1513 15 Do | SIPTNeE 00| Pos |1 |B5ZCwb
OS/L572009_[012606 1513 15 Do6s |LO1POTNCE OO | Pos |76 |A2AINCWI0AS =
OS/L52009_[o12606_L512 10 aey _|LSIAPNCoOVI_ | Pos |33 lﬁAzazw\ =
051152009 _|o12606 151210 mass |LSIARNCE DO | Pos (22 | Low NC Raw Value,
051152000 |z LT NCE DO | Pos [72 | Low NC Raw Value,
0511572009 LSTADENCEO0T_ | Pos |33 |Cwl B201 431, 2
0511572009 USTADENCEO0T_ | Pos |14 |B51867 350w & =
06572009 STADENEE 00| Pos |52
OB/L5/2009_[013606 1913 150069 _|L91P0+NEE001_ | Reg |0
OBM3/2003_[oanans a1 D30 [Lomie orz01 | Neg Heg
OGI3i2003 [PV TSR, on7 1 [Lszrrance 01T Heg [0
vz OBG/2009_[oanans Jeall D30 [Lswina orzo1 | Pos Heg Low Bead Count

Relatérios — Tela de resumo de amostras

e (Cligue no botao Export (Exportar) para exportar os dados
apresentados como um arquivo Excel.

e Cligue no botdao DNA para exportar as especificidades moleculares
como um arquivo Excel.

4. Cligue no botao Close (Fechar) no canto superior direito da janela
para fechar e voltar a janela Reports (Relatérios).

11.3.Ver Registros

A funcao View Records (Ver registros) apresenta os resultados de tipagem e
detalhes da analise para cada amostra selecionada. As informactes da
amostra sao apresentadas para uma amostra de cada vez. No menu View
Records (Ver registros), é possivel ver os registros de triagem e tipagem
individualmente.

1. Selecione os registros de dados utilizando a janela Reports (Relatérios).
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:J\ Data Display

Sample ID: 1 ion ID: 0407 workst A_008_ID319 HLA Locus: A - | - | - |>>
Local ID: Catalog ID: RSSO1A_011_08 Operator:
- = View Analysis
TestPos:  1(A1) TestDate:  Apr 04, 2012 O More Test
Notes: | =
HLAAllele Pairs Allele Code Serclogy Code
H
5
@
2
-4
ATD2:02 AT68:01:.02 A703:3041 ATBB2 4 A Blark”
ATD3:02 AT6E:01:.06 [01:=:03:02/03:10402:31/03:73/03:76/03:106 A A-
2470302 AT68:07 X042:=68:01/68:07/68:11N/68:16/68:17/68:19/68|A- A28
ATD3:02 ATGE:TIN :21/68:24/68:32/68:33/68:37/68:38/68:41/68:47/[A- A6
P AT03:02 ATGE:16 68:52/68:57/68:69/68:70 A3 A" Blank”
ol 20302 876817 A3 A
A"D3:02 AT68:21:01 A3 A28
ATD3:02 AT68:24 A3 A58
NCBead: 035 NC Raw 13.310000419616

ut] [Bead |Recognition S| FCBead  |FCRaw | Cutoff [Defalt |Raw [Mormal  [Run | Frobe =
y ooz 5—T-—12 013 280216 25 25 1385 0 1 A02:243; AT1T:43; A2482:

003 TSESRIE0 013 24216 45 45 .74 0 1 A0Z:B1/124: A23.36: A24:

004 53—-R—60 013 28276 50 50 1314 0 1 AOL07: A02:185; A724:12 =

008 [155-G-A-158 032 208569 60 60 15.19 0 1 AT02:38: ATTT01.01°01:200

010 [E1-RN-65+ 013 280216 20 20 16.04 0 1 A02:55; A°26:03.01708:02/

011 75VD—80 013 240216 3 kG 72336 155 2 A01:13028; AT2.01:0101~

012 SIE-GKES 013 280216 6D 60 11.86 0 1 A0Z:46/48/125; AD330; A

013 Fositive Cont 013 2402.16 100 100 2402.16 100 2 Fasitive Control (Exon 2)

015 111—EH-11 032 208568 35 kG 1181 0 1 AUZ52; AU3:43/82; K246

017 TE-RIALR--2 013 240216 35 x5 1052 0 1 AUZEBTII 22411251136

013 Y12+ 013 280216 35 5 12.41 0 1 A02:05:01~05:04/05:01-06:

020 413013 280216 20 20 022 42 2 A101:01:0170131/0133~

021 SIN-RNSE 013 280216 El) 2168.81 El 2 A01:51; AD255, A0324;

022 143TA-E-153 032 205563 @D 80 1817 0 1 A02.03:01~03.041381117/13

023 R L WORYA L e ] ZOEE £C Al Al 217422 44 3 A0d o A=02.01.01.0 hd

Relatédrios - tela Ver registros

2. Cligue no botao View Records (Ver registros).
3. Utilize os botdes de setas l=l<l>[>2] para navegar pelas amostras.

4. Cligue no botdo View Analysis (Ver andlise) Mewduhss  narg abrir a
janela de anélise para a amostra atual.

E possivel redimensionar a janela de anélise.
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Relatérios - tela Ver registros

. Data Display

Sample I0: 10-vd berg Session 0z 012606_L512_19_Daga HLALocus:  Single Antigen | ey
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5. Cligue no botdo Close [ Close | (Fechar) para fechar a janela e voltar a
janela Reports (Relatérios).

11.3.1. Informacdes do Paciente

E possivel visualizar os registros de pacientes associados a amostras
selecionadas ao clicar no separador Patient Info (Informacdes do paciente).
Também é possivel visualizar as informaco6es do paciente por ID de paciente
utilizando a funcao de procura de pacientes do menu Patient Management
(Gestao de pacientes). No menu Patient Info (informacdes do paciente}, é
possivel visualizar os registros do paciente/doador.

Para visualizar as informacdes do paciente, tem de selecionar uma ou mais
amostras. E possivel visualizar, mas nao é possivel editar as informacdes

apresentadas.
1. Selecione sessdes ou amostras na janela Reports (Relatérios) que

tenham uma ID de paciente/dados associada.
2. Clique no botdo Patient Info (informacdes do paciente) [Pawentino ]

E apresentado o tela Patient/Donor Information (Informacdes de
paciente/doador}.
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Tela de informacgdes do paciente

General Info | HLA Test Resul

Patient/Danor Info

Patient/Donor 10+ 1

First Name *  Hizabeth

Archived

Famity ID Farggot

Last Name * Farggotti

State/Province pr

Country UsA

Email Address  Test@Test.org

Emplayer Beckman Instruments

Donor Center ID 15

Division KIDNEY Transplant

HospitalName  SEVERANCE Hospital

Spouse Info

Spouse Name Joasson

Emergency Contact Info

Name Jon

Middle Name | Bithdate  {2,/20/2012

55N 111-D0-1998 Gender Male @ Female UNK
Ethnicty Caucasian CategonyGrp @ Human Animal

Address 7109 Washington Street

City Washington Region S5W

Postal Code 20015

Phone (201) 345-0198

Mabile (201) 2454333

Worlc (201) 340-2134

Fax (201) 3410777

Diszass Renal LR

Blood Type 37

Rh + Patient/Dener | Patiert ~ |

BloodType O

Phane (201) 335-5559

el <]>]]

W=
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3. Clique no separador Test Info {informacbes do teste) para ver essas
informacdes para o paciente/doador atual. Se for apresentado mais de
um cartao de informacdes, utilize os botbes de setas para navegar

pelos registros do paciente.

4. Cligue no botao Close (Fechar) no canto superior direito da janela
para fechar e voltar a janela Reports (Relatérios).

11.3.2.

Relatério de Registro de Auditoria

E possivel visualizar e imprimir um relatério da atividade do usuério para a
base de dados atual. Estes dados estdo disponiveis apenas se tiver efetuado
0 seguinte:
Configurou e ligou-se a uma base de dados de registro de auditoria

mm SIOMETRIX

(consulte 0 Manual do Usudrio do HLA Fusion Database Utility).
Ativou o Audit Logging (Registro de auditoria) na pégina inicial

predefinida do HLA Fusion.

_ ] 248_



Rev. 01 —Jul/2013

Depois de concluidos os passos acima e se pretender visualizar os dados do
registro de auditoria, proceda da seguinte forma:
e Na péagina inicial, cligue em Create Reports (Criar relatérios).
e Nas opcdes do menu principal do Fusion, selecione Reports
(Relatdrios).

Selecione Miscellaneous > Audit Trail Log (Diversos > Registro de auditoria). E
apresentada a caixa de didlogo Audit Trail Log (Registro de auditoria).

Tela de registro de auditoria

=
= 3
HLA Fusion- 0000000
User: Modules: User actions:
Igcb Smith j [] Artibody Tracking [] Manage Patient [ Sample Analysis [] Analyze [] Login [] Retrieve
§ [] Batch Analysis [] Manage Profile [] Sample Summary [] Create [] Logout [] Search
Date from To: [] HLA Fusion [[] Manage Sample [[] Update Reference [] Delete [[] Other [[] Update
ITT/’Z&QD'IZ =l I 5232013 x| ] Import Session [ Product Configuration [ Export [] Report Export
[] Manzge Data [] Report [] Import [] Report Run
Date | First Name | Last Name | Module User Action Session Sample I‘;‘;jiltion Patient 1D Comments
| | 3
Export | Cloge

"VJONE LAMBDA ® 8 ®

o Utilize a seta pendente para selecionar o Utilizador para o qual
pretende ver as acdes da base de dados.

e Selecione o intervalo de datas e as opc¢des que pretende incluir no
relatério.

Clique em List (Listar) para ver o relatério. Se quiser exportar o relatério
de registro de auditoria para Excel, cligue em Export _e= | (Exportar).

11.4.Tipos de Relatério

Estdo disponiveis varios tipos de relatério. Embora a maioria dos tipos de
relatério esteja listada nesta secao, tenha em atencdo que uma vez que por
vezes sao adicionados novos relatérios entre atualizacbes deste manual do
usuario, poderd ver mais relatérios listados no software.

Patient (Paciente) - (todos os pacientes na base de dados do Fusion)
e Patient Summary (Resumo de pacientes) - {resumo dos resultados dos
testes de tipagem e de anticorpos associados a uma 1D de paciente)
e Patient Typing for Batch (Tipagem de paciente por lote) - (relatério de
resumo de tipagem em diferentes loci para um conjunto de amostras,
com base em uma sessao selecionada)
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e Patient Custom (Personalizado de paciente} - {seleciona o tipo de
dados do paciente a incluir para as amostras selecionadas)

Generic Typing (Tipagem genérica) - (dados de tipagem das amostras
LABType e MicroSSP analisadas)

o Molecular Custormn (Molecular personalizado) - (seleciona o tipo de
dados moleculares a incluir para um conjunto de amostras)

e (ustom Typing Results by Sample {(Resultados de tipagem
personalizados por amostra) - (seleciona o tipo de dados moleculares a
incluir para as amostras selecionadas)

o Allele Summary (Resumo de alelos)- (relatério de tipagem dos pares de
alelos possiveis e resultados de cédigos de alelos atribuidos a um
conjunto de amostras)

o Allele Code (Cddigo de alelo) - (relatério de tipagem dos cédigos de
alelos possiveis e resultados de cdédigos de alelos atribuidos a um
conjunto de amostras)

o Molecular Typing Summary {(Resumo de tipagem molecular) - (relatério
de tipagem do possivel cédigo de alelo, cédigo de alelo atribuido, pares
de alelos atribuidos, sorologia atribuida e outras atribuices a um
conjunto de amostras)

LABType - {(dados de amostras LABType analisadas)

e Panel Summary (Resumo do painel) - (relatério da atribuicdo final
codificada com NMDP e sondas para um conjunto de amostras em uma
sessao)

e QC Overview (Visao geral de CQ) - (resumo das amostras com uma
contagem baixa de esferas, controle baixo positivo, alteracées no valor
de interrupcdo global antes da analise, bem como alteracles
especificas nas amostras para uma sessao de amostras)

e (Combined Panel Summary (NMDP) (Resumo do painel combinado) -
{planilha das atribuicdes com o cédigo NMDP para sess6es individuais
ou varias sessdes)

MicroSSP - (dados de amostras Micro S5P analisadas)
e S5S5P Report (Relatério S5P) - (relatério de tipagem detalhado para
testes Micro SSP™ gue podem ser personalizados)

Generic Antibody {Anticorpo genérico) - (dados de anticorpos de amostras
LABScreen, FlowPRA, LAT ou LCT analisadas)

o Antibody Custom (Anticorpo personalizado) - (o usudrio pode
personalizar um relatério para dados de anticorpos para um conjunto
de amostras)

o Antibody Screening/iD (Rastreio/iD de anticorpos) - (relatério de dados
de anticorpos fixo em termos de formato)

o Antibody Screening Results {Resultados do triagem de anticorpos) -
(tabela de resumo para um conjunto selecionado de amostras, que
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inclui os resultados finais globais, % de PRA, outras atribuicdes e
comentarios)

LABScreen - {dados de amostras LABScreen analisadas)

LSM Detail (Detalhes LSM) - (informacbes detalhadas do teste para
registros de andlise mistos de anticorpos)

LSM Summary (Resumo de LSM) - (resultados globais de testes para
registros de analise mistos de anticorpos)

LSM Overview (Visao geral de LSM) - (resultados globais de testes para
registros de analise mistos de anticorpos, incluindo o nimero total de
resultados positivos, negativos e indeterminados. O usudrio pode
determinar a proporcac de esfera mais elevada e mais reduzida
encontrada para cada amostra )

LAT - {(dados de amostras LAT analisadas}

LAT-Mixed Raw Data (Dados brutos combinados do LAT) - (resultados
de varias amostras em uma placa de andlise combinada do LAT,
incluindo um esquema de placa de introducdo de dados brutos
originais e resultados de testes)

LAT-Mixed (Combinada do LAT) (resultados de uma Unica amostra em
uma placa de andlise combinada do LAT, incluindo um esquema de
placa de introducado de dados brutos originais e resultados de testes)
LAT-5pecificity Raw Data (Dados brutos de especificidade LAT) -
(resultados de dados brutos para placas HD ou especificidade LAT,
incluindo um esquema de placa de introducao de dados brutos
originais e resultados de testes)

LAT Specificity (Especificidade LAT) - (relatério de especificidade
completo para placas HD e de especificidade LAT, incluindo atribuicbes
globais, caudais, de epitopos, atribuicdes caudais manuais e detalhes
de testes)

LCT - {(dados de amostras LCT analisadas)

LCT Specificity (Especificidade LCT) - (detalhes de testes de uma Unica
amostra em uma placa de andlise LCT)

FlowPRA - {(dados de amostras FlowPRA analisadas)

Flow PRA Specificity (Especificidade FlowPRA) - (detalhes de testes de
uma Unica amostra em uma placa de anélise FlowPRA®)

Specialty (Especialidade) - (relatérios criados para finalidade especializada)

m SIOMETRIX

Antibody Reaction (Reacao de anticorpos) - (tabela de resumo de
atribuicdes de especificidade informéticas com base nas pontuacdes
de reacao)

SCORE - (relatério de exportacao utilizado pelo software SCORE)
LABType - (relatério de exportacéo abrangendo resultados LABType)
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o [ABScreen - (relatério de exportacdo abrangendo resultados
LABScreen)
o Reaction Assignment Report (Relatdrio de atribuicdo de reacao)
- {relatério de exportacdo incluindo a ID de amostra e cadeia de
reacao)
o NMDP Code Report (Relatério de cdédigo NMDP)

Os relatérios de especialidade seguintes sdo personalizados para utilizadores

especificos:
o [BSW
o HML V0.2
o HML V0.3
o (1L
[ ) NBS

o Thai Export
o UMC-Utrecht Report

o BML
o ABMDR
o CMDP

Statistical (Estatistica) - (dados estatisticos ou agregados para criacdo de
tendéncias, medicao, monitorizacdo, etc.)

o Allele Group Frequency (Frequéncia do grupo de alelos) - (apesenta a
frequéncia dos grupos de alelos com base nos primeiros dois digitos de
uma atribuicao de alelos para sesstes selecionadas ou a base de
dados)

o Allele Group Frequency Extended (Frequéncia do grupo de alelos
alargada) - (apresenta a frequéncia de grupos de alelos com base em
resultados de cédigo NMDP ou atribuicdo ao nivel de alelos para
sessdes selecionadas ou base de dados)

o (utoff Adjustment Summary (Resumo de ajuste do valor de
interrupcao) - (resumo de todas as alteracbes dos valores de
interrupcao efetuadas para sessdes selecionadas ou com base em um
arquivo de catalogo especifico)

Miscellaneous (Diversos) - (relatérios que ndo se incluem em nenhuma das
categorias acima)
e Database Information (Informacodes da base de dados) - {descreve a
utilizacdo da base de dados atual)
e Batch Data File Summary (Resumo do arquivo de dados do lote) - (um
registro do estado de todas as sessbes executadas no sistema)
e Serological Equivalent (Equivalente sorolégico) - (lista de alelos e
respetivas definicbes equivalentes soroldgicas)
o NMDP Code (Cédigo NMDP) - (lista de cdédigos NMDP e respetivas
definicbes de alelos)
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Typing Query (Consulta de tipagem) - (relatério de pesquisa da base de

dados que lista as amostras encontradas para um alelo selecionado)

Audit Trail Log (Registro de auditoria) - (um registro com toda a
atividade especificada para um usuario selecionado na base de dados

atual do Fusion)

My Favorite {Os meus favoritos) - {qualguer um dos relatérios acima salvos
em uma lista de favoritos)
Os relatérios listados dependem do que guardou neste menu,

11.5.Gestao de Dados

Quando seleciona o item de menu Data (Dados), é apresentada uma janela
gue permite gerenciar os arguivos da sessao, bem como criar arquivos de
registro dos dados da sessdo. Neste menu, é possivel eliminar, arquivar,
ativar e mover sessées para uma base de dados diferente. Além disso, é
possivel mapear os alelos em uma sessdao par ao novo formato de
nomenclatura.

11.

5.1.

Gestdo da Sesséo

Para gerenciar os seus dados ao nivel da sessao, utilize a opcao Data (Dados)
no menu principal do HLA Fusion. Quando seleciona o menu principal Data

(Dados), é apresentada a janela Manage Data (Gerenciar dados).

Selecione registros de pacientes
para arquivar ou eliminar.

Ordenar/selecionar opgdes de visualizagdo

Definir
critérios de -
pesquisa

=T
\ | r san ’;‘ SessonDate ¢ TestDate { Sesson ¢ SamplelD  © Patient ID |
Sessio \ | essonmio ]
Sample ID: E‘ | ‘
Catelog ID: | |
caaog e [ ]
Patient ID: [ TSt [ | Ver dados da
SapleCounti [ | sessio e
Analyzed Samples ..
’ adicionar
Session Status: |~ id Corfimed Samples: ..
| | comentarios.
Catalog Type: Archived: [=
Catalog ID: | =l Tray Remarks
Test Date: ~ v
Session Date: | 8/17/2008 x|~ | 4/ 3/2012 =
 —
[ sao ]
Sair da
janela
Gerenciar
™ Boand Al _.jcﬂpy Patient *veSeﬂiuns ummlﬂeﬁllda Pri: &mLﬂg Archive Egve Delete \M‘rdados.
— - — - — — - A S Y
Copiar dados de Mover sessdes Traduzir Imprime Arquivar a Restaurar Eliminar
pacientes para outra Paraumabase  alelosda detalhessobres sessdo uma sessdo registro
base de dados de dados sessdo para o ostestes selecionada. arquivadae selecionado
diferente novo formato  realizados, disponibiliza
-la para
quem os et
X utilizagdo.
realizou, etc.
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11.5.1.1. janela Manage Session Data (Gerenciar dados da sessdo)

e Quando clica em Translate Alleles (Traduzir alelos), todos os
pares de alelos finais e cédigo para as sessOes selecionadas sao
convertidos para o novo formato de nomenclatura e armazenados na
base de dados.

e Quando clica em Move Sessions (Mover sessdes), é possivel
selecionar outra base de dados do Fusion para a gual as sessdes
selecionadas sao movidas.

O HLA Fusion permite criar e

eI

arquivos de registro das suas |[HmlNaSImlFile]ik 000O0OOO
sessdes de analise selecionadas, Ptz [patet 5] towtere |
. i . . Famiy D Firt Neme. |
que pode depois imprimir ou
Select Patient 1D Family ID First Name Middle Name Last Name Patient/Donor | Active
a rq u |V a r_ r |1 Farggat Blizabeth 1] Farggotti Patiert ~
d g 2 Bloodstone Herry K Bloodstone Danor g
1. Forne a to as as 3 Chavez Canie Chavez Patient v
. s ~ ;. HQWW‘" o Lt e LA, ey
informacdes necessarias i it N e R W

| T |Teress | Htlerous | Wenay | | Httlerous | Patient | |

sobre a sessao ao utilizar
0s menus pendentes e
botbes de pesquisa no

] Select Al_| [ Unselect Al | [ ok |[ cancel
lado esquerdo da janela o YT
Data (Dados).

Depois de selecionar uma sessao, as suas informacdes sao apresentadas no
lado direito da janela, o painel Session Info (Iinformacdes da sessao), onde é
possivel adicionar informacdes.

2. Depois de possuir todas as informacdes que pretende incluir no
registro, cligue em Save (Salvar).

Depois de apresentar o registro da sessao que pretende, utilize os botdes
Print Session Log, Archive, Active e Delete {imprimir registro da sessao,
Arquivar, Ativar e Eliminar) na parte inferior da janela para gerenciar o
registro.

Nota: Também é possivel eliminar as amostras individualmente, sem
precisar eliminar uma sessao inteira. A Unica excecdo sao as amostras
LABType ou Micro SSP que foram combinadas.

O HLA Fusion permite mover registros de pacientes.

1. Selecione Patient ID (ID de paciente) como o Sorted Select Level (Nivel
de selecio ordenado). E apresentada a janela Select Patient
(Selecionar paciente).

2. Selecione um ou mais pacientes.
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E apresentada a seguinte janela:

Copy Patients Session Date: | 4 472072 =] ~ [ 53072013 =

DIANEIVY: DIANNE VY Select | PatientID_w| Sample Name | Wiell Position 7| CatsloglD | Analysis Type ] Session|D’ | AnalysisDT v| ConfirmDate | InTarget V]|

7; Seyoung CHOI

¥ DIBNEWY
T ek
¥ so0iz08441 5102101712 1 LCT-1W30021.. | LCT LCT_20120330110145_LCT-1w30_021.00 0410272012

N e A o e T L I N T

P Sclect Al Torget Databass | ] (=] [ Copy to Target Database

3. Selecione procurar (...} no campo Target Database (Base de dados de
destino) para selecionar a base de dados para a qual pretende mover
os registros de pacientes selecionados.

4. Depois de selecionar a base de dados de destino, cligue em Send to
Target Database (Enviar para base de dados de destino).

11.6.Gestao de Amostras

No HLA Fusion, as listas de amostras sao uma forma simples de introduzir
uma grande lista de IDs de amostras e outras informacdes das amostras na
base de dados para utilizar em sessbes de andlise. As listas de amostras
podem encontrar-se no formato .xls, C5V ou .txt. No menu Sample List Import
(Importar lista de amostras), é possivel importar listas de amostras ou editar
listas de amostras antes da importacao.

Nota: Verifique todos os dados que importar a medida que o HLA Fusion
efetua a validacao de dados minima aquando da importacao.
11.6.1. Importar Listas de Amostras
As listas de amostras sao uma forma simples de introduzir uma extensa lista

de IDs de amostras e outras informacdes das amostras na base de dados para
utilizar em sessdes de andlise.
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1. No menu principal, selecione Sample > Import Sample List (Amostra >
Importar lista de amostras).

Tela Importar lista de amostras

Select Sample List to Import ‘C:\DLI FUSION\data\session\Data Reference Files\Sample List\New_Standard_Date_SDF_FormatFi\e.'| | Search Sample List

ListFormat  [Sample List (cev) |
Lstioe | wrEr [ = ™ Remove “* from SamplelD

™ Autogenerate Local ID
" UseSample D as Patient ID
™ Create TestLuminex Liston Import
™ Import Al
¥ Apply Current Date

Sample List Details

|mporr\0mer\ Locaion | Sample \ch:a\ ID| Category \Tumamnnd |DCN|F‘auent\D Date Test List Name ]
v 7 170509-2113-9AB/DR14/21028 41472012

| | ™ = 1.80509-2111-3AB/DR14/21028 41412012

| | ™ e 190509-2108-3AB/DR14/21028 41412012

| | ™ 1100509-2103-0AB/DR 14121028 41412012

| | 1110493-1296-0AB/DR14/21028 41412012

IR 01 10449-0234-4 ABIDR 14121042 41412012

RS 9 1 20449-0235-1ABDR14/121042 41412012

| | ™ 91 30449-0238-5ABDR14/21042 41412012

| | ™ s 01 40449-0239-3ABDR14121042 41412012

| | ™ 91 50449-0236-9AB/DR 14121042 41412012

| | ™ 01 60449-0237-7ABDR14121042 41412012

| | ™ 9 170509-2113-9AB/DR14/121028 41412012

IR 91 80509-2111-3AB/DR14/121028 41412012

| | ™ = 91 90509-2108-3AB/DR14/21028 41412012 | |

| | & 2 9 1100509-2103-0AB/DR14/21028 41412012

| ¥ =2 9 1110493-1296-0ABIDR14/21028 4/4i2012 |

Note : Sample ID limited to 50 characters. Additional characters would be truncated upon import.

E apresentada a janela Import Sample List (Importar lista de amostras).

2. Cligue no botdo Search Sample List {Pesquisar lista de amostras);
procure a lista de amostras a ser importada; e clique em Open (Abrir).

3. Introduza um nome no campo List ID (ID da lista), e, se necessario
selecione um cddigo do laboratério ou Contact ID (ID de contato) na
lista pendente.

4. Confirme as informacodes da amostra e edite, se necessario.

5. Clique para anular a selecao das caixas de verificacao de quaisquer
amostras que nao pretende importar.

6. Cligue em Import List (importar lista}) para importar as listas de
amostras selecionadas.

7. Clique em Close (Fechar} para voltar ao menu principal.

11.6.2. Formatos de Informacdes para Listas de Amostras

As informacodes incluidas em uma lista de amostras que importar para o HLA
Fusion devem encontrar-se em um dos seguintes formatos.

Novo Formato de Lista de Volumes

Este arquivo indica os campos (por esta ordemj):

ShipmentLoc (1l — 13), SampleIDName (0198-0398-0), SampleType (AB, DR or
AB/DR), TurnaroundTime (14, 21 ou 14AB/21DR),DCN (3 digitos).

Exemplo:
1 - 13,0198-0398-0,AB/DR,14AB/21DR, 074
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Lista de volumes: Amostras ‘X’ no formato antigo
Este arquivo indica os campos (por esta ordemj:

ShipmentLoc, SampleIDName, SampleType (1, 2, 3..., e um 'X' para
amostras AB/DR),DCN

Exemplo:
1 - 12,0287-7867-8,%X,074

Antigo formato de lista de volumes, '11' para amostras AB/DR
Este arquivo apresenta a lista (por esta ordem):

ShipmentLoc, SampleIDName, SampleType (1, 2, 3..., e um 'l1l' para
amostras AB/DR), DCN

Exemplo:
1 - 15,0287-0779-2,11,074

Formato delimitado por virgula

Cada campo é separado por virgulas. A utilizacdo de aspas em redor de um
campo é opcional e é necessario apenas se o0s conteddos do campo utilizarem
uma virgula, o que poderia confundir a separacao de campos. Este arquivo
apresenta a lista (por esta ordem):

ShipmentLoc, SampleIDName, SampleType (AB, DR ou AB/DR),
TurnaroundTime (14, 21 ou 14AB/21DR), DCN

Exemplo:
miv,"12","0287-7867-8","AB/DR","14AB/21DR","074"

Formato delimitado por hifen
Cada campo é separado por um hifen. Este arquivo apresenta a lista (por esta
ordem):

ShipmentLoc, SampleIDName, SampleType (AR, DR ou AB/DR),
TurnaroundTime (14, 21 ou 14AB/21DR), DCN

Exemplo:
1 12 0287-7867-8 AB/DR 14AB/21DR 074

Formato SDF
Cada campo é separado por virgulas. Este arquivo apresenta a lista {(por esta
ordem):

BoxSlot, DonarID, SampleType (AB, DR or AB/DR), TurnaroundTime (14,
21 ou 14AB/21DR), DonarCenter
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Exemplo:
1120287-7867-8AB,DR14,21074

ID de local/amostra/paciente apenas
Este € um arquivo Microsoft Excel. Este arquivo apresenta a lista (por esta
ordemj:

Fila 1: Titulo de coluna “Local” e “Sample” (Amostra) e “Patient”
(Paciente)

Coluna A: LocallID (ID de local)

Coluna B: SampleIDName (Nome ID de amostra) (obrigatdério)

Coluna C: PatientIDName (Nome ID de paciente)

Coluna D: Data

Exemplo:
A B & D
1 |LocallD Sample PatientlD Date
2 1 20449-0235-1AB DR14 8/10/1957
3 1 30449-0238-5AB DR14 2/10/1942
4 1 40449-0239-3A8 DRI14 5/12/1958
5 1 50445-0236-9AB DRI14 12/1/1960

11.6.2.1. Ver e Editar Informacoes das Amostras

E possivel editar as informacdes das amostras, mas ndo é possivel editar as
iDs de pacientes associados - é possivel adicionar apenas novas IDs de
pacientes.
1. No menu principal, selecione Sample > Manage Sample Info {(Amostra
> Gerenciar informacdes de amostra).

Use Filter to Search for Sample Information

I : = =l = =V 711972012 [ 371372013 ][ =l [

| Viewsampie || Resetfiter |

Search Criteria
’7 Sample ID Local DCH Category TurnAround Date Range Location Sample List

| Lot | DCN [ catgory | Tu | Dae |  Loation | Patient ID |

WMWMAWMWWWWJ\M

Sample may appear multiple times if it is associated with different sample list/group. | Save ‘ | Delete | | Close

Tela Gerenciar amostra
2. Utilize os filtros para localizar amostras e cligue em View Sample (Ver
amostra).

Nota: E possivel utilizar caracteres universais no campo Sample 1D (ID de
amostra) para aumentar os resultados.

3. Efetue a edicao das informacdes da amostra.
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E possivel alterar o nome de uma amostra ao modificar o nome no
campo Sample ID (ID de amostra). As IDs de amostras sao listadas por
ordem alfanumérica, com todas as IDs que iniciem com nuUmeros
listadas em primeiro lugar.

Cliqgue em Save (5alvar) para salvar. Ou cligue em Delete (Eliminar)
para eliminar a amostra.
Cligue em Close (Fechar) para voltar ao menu principal.

Nao é permitido eliminar uma amostra que faca parte de uma sessao ja

analisada.

Listas de Testes

Uma lista de testes é uma lista de iDs de amostras que podem ser utilizadas
repetidamente para inserir automaticamente as IDs de amostras em uma
sessdo de anélise que possa ser lida pelo Luminex®. E uma ferramenta util
guando tem um grupo de amostras que serao executadas em varios testes.

No menu Test List (Lista de testes) é possivel:
Criar novas listas de testes
Ver e editar listas de testes existentes
Eliminar listas de testes
Exportar listas de testes para um arquivo .txt

11.6.3.1. Criar Novas Listas de Testes

E possivel criar listas de testes na ordem na qual se pretende analisar as
amostras.

1. No menu principal, selecione Samples > Manage Test List (Amostras >
Gerenciar lista de testes).

Tela Gerenciar lista de testes

m SIOMETRIX

I > E—

Create | Edit Test List

Select Test List Or
Enter new Test List Name

=l

Delete List

Search Field

Value

Sample ID

B

Search

Sample ID

[ Local ID

Patient ID

Remove All

Test List Name

Move Down

| Save H Export || Refresh || Close |
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Introduza um nome para a nova lista de testes e clique em Continue>>
(Continuar).

Pesquise as amostras que pretende adicionar a lista de testes
utilizando os campos de pesquisa e cligue em Apply (Aplicar) para ver
os resultados da pesquisa.

Realce as amostras e cligue em Add>> (Adicionar) para
adiciona-las a lista de testes.

Cligue em Save (Salvar) para salvar a nova lista de testes.
Cligue em Close (Fechar) para voltar ao menu principal.

11.6.3.2. Vere Editar Listas de Testes Existentes

E possivel ver ou editar listas de testes a qualquer momento.

1.

No menu principal, selecione Manage Samples > Manage Test List
(Gerenciar amostras > Gerenciar lista de testes).

Utilize a lista pendente para selecionar uma lista de testes e cliqgue em
Continue>> (Continuar).

Cligue em Delete List {(Eliminar lista) para eliminar permanentemente a
lista de testes selecionada.

Cligue em Close (Fechar) para voltar ao menu principal.

11.6.3.3. Eliminar Listas de Testes Existentes

Eliminar uma lista de testes remove a lista da base de dados, mas as IDs de
amostras nao sao removidas ou alteradas na base de dados.

1.

e

No menu principal, selecione Manage Samples > Manage Test List
(Gerenciar amostras > Gerenciar lista de testes).

Utilize o menu pendente para selecionar uma lista de testes e clique
em Continue>> (Continuar).

Adicione, remova ou mova as amostras, conforme desejar.

Cligue em Save (Salvar) para salvar a nova lista de testes.

. Cligue em Close (Fechar) para voltar aoc menu principal.

11.6.3.4. Exportar Listas de Testes

E possivel exportar listas de testes apenas para utilizar fora do HLA Fusion
como um arquivo .txt.

1.

m SIOMETRIX

No menu principal, selecione Manage Samples > Manage Test List
(Gerenciar amostras > Gerenciar lista de testes).

Utilize o menu pendente para selecionar uma lista de testes e clique
em Continue>> (Continuar}.

Cligue em Export (Exportar) para exportar os detalhes da lista de
testes como um arquivo .txt.
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4. Se for pedido para salvar a lista de testes antes da exportacao, clique
em Yes (Sim) para salvar e continuar.

5. Selecione uma localizacao para salvar a lista de testes e introduza um
nome do arquivo para a mesma.

6. Cliqgue em Save (Salvar).

7. Quando for pedido para criar uma entrada na Lista de pacientes
Luminex, cligue em No (N&o).

8. Cligue em Close (Fechar) para fechar e voltar ao menu principal.

11.7.Listas Luminex

O HLA Fusion pode criar uma lista Luminex para uma lista de testes nova ou
existente. E possivel utilizar esta lista para adicionar rapidamente
informacdes, como 1D de amostra, antes de criar um arquivo de saida CSV
Luminex. Na janela Create/Edit Test List {(Criar/editar lista de testes) é possivel
criar uma lista Luminex.

11.7.1. Criar Listas Luminex

Os arquivos de listas Luminex podem ser editados depois de serem
exportados, mas as alteracdes nao sao refletidas na lista de testes a partir da
qual foram criadas.
1. No menu principal, selecione Samples > Manage Test List (Amostras >
Gerenciar lista de testes).
2. Utilize o menu pendente para selecionar uma lista de testes e clique
em Continue>> (Continuar).
3. Cligue em Export (Exportar) para exportar.
4. Selecione uma localizacao para salvar a lista de testes e introduza um
nome do arquivo.
5. Cligue em Save (Salvar).
6. Quando for pedido para criar uma entrada na Lista Luminex, cligue em
Yes (Sim).
7. Cligue em OK na mensagem de confirmacado para voltar a janela Test
List {Lista de testes).
8. Cligue em Close (Fechar) para voltar ao menu principal.

11.7.1.1. Criariistas de Trabalho de Amostras

Nota: A funcdo Sample Work list (Lista de trabalho de amostras) estd
disponivel apenas se tiver instalado o SQL 2005 ou versdo superior.

m SIOMETRIX
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A funcionalidade da
lista de trabalho de
amostras no software
HLA Fusion permite a
flexibilidade de atribuir
varios testes a
amostras selecionadas.
Estas informacdes sao
utilizadas na
concepcao de placas
para o0 processamento
Luminex.

Search by sample | Search by test list |
¥ Include samples without date

Criar uma lista de trabalho de amostras
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ABScreen Tests  LABType Tests |

I~ A
™ bre1
" paa

" or

™ aHD

" DRB1-HD

™ KIRG1

™ LT-MicA

F B e

I Bwa ~ 87

I pae " paaspas

I DRB345

I BHo T cHD

I KIRG2 I KIRG3

I Exon (47)

-E [ Close |

1. Selecione Sample > Create Sample Work list (Amostra > Criar lista de

trabalho de amostras) no menu principal do HLA Fusion.

Proceda de uma das seguintes formas para pesquisar amostras:
a. Cligue no separador Search by sample (Pesquisar por amostra),

utilize os critérios de pesquisa para especificar as amostras as

quais gostaria de atribuir testes e cligue em Search (Pesquisar).

b. Clique na lista Search by test (Pesquisar por teste), utilize os

critérios de pesquisa para especificar as listas de testes as

quais gostaria de atribuir testes e clique em Search (Pesquisar).

2. Selecione uma amostra ou varias amostras (aoc manter o botdo do

mouse pressionado e arrastar).
3. As amostras selecionadas sao realcadas.

4. Agora, atribua um ou mais testes ao selecionar as caixas de verificagao
para os testes que pretende executar nas amostras (listados em
LABScreen Tests [ Testes LABScreen] efou LABType Tests [ Testes

LABTypel).

5. Depois de terminar de atribuir testes a todas as amostras
selecionadas, cligue em Save (Salvar) para salvar a lista de trabalho.

11.7.1.2. Criar Desenho de Placas

Nota: A funcdo Plate Designer (Desenhador de placas) esta disponivel

somente se tiver instalado o SQL 2005 o versao superior.

A funcionalidade do Plate Designer (Desenhador de placas) no software HLA
Fusion permite a flexibilidade de organizar e planear as suas amostras em um
formato de placa pronto para processamento através do sistema Luminex.
Em primeiro lugar, é necessério criar uma lista de trabalho de amostras.
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Criar um desenho de placa - Pesquisar por amostra

Test name:

Sampie D
A |

Search by sample .Sear-:h by test list | External File.

Sample List

Test assigred betwesn
From: To:
v | weamz W] aneamz % [ inckios skeady sssignad

abddl
shedl
ahed]
ahedll
abedll
abedll
shefdl
F1-9 sheSld
F1-10  sbelld

=
@~ e w o B

F1:12 she30bd3 .
F1:13 sbedlbd3 .
F1:14 sbe¥pdd .
F1:15 asbe¥3ad3d .
F1:16  asbc3dbdd .
F1:17 #bc35bd3 .
F1:18  sbc¥bdd ..

testist]

. |bestist]
. | besthst]
. | besthet]
. | besthet]
.o | besthet]
.| bl
.. bl
.. bl

restist]
restist]
restist]
testist]
testist]
testist]
testist]

~
AN02N211:23AM
4NN 1123 AM
AN 1123 AM
ANAN2 1123 AM
ANIN2 1123 AM
ANAN2 1123 AM
ANAN2 1123 AM
AN0EIN2 1123 4M
ANIN2 1123 4M
ANIN2 1123 4M
ANIN2 1123 4M
ANWIM211:234M
ANWIM2Z 1123 4M
ANWIMZ 1123 4M
AN02MZ 123 AW
AN0IMZ 123 AN
ANIMZ TN g

Plste Design | Plate Detal

000000000000
000000000000
LlloecoeCeeeO e
=l oeocoeCeeecee®
‘000000000000
‘000000000000
‘000000000000
(000000000000

Tests assigned

B:C. DABT. Bw4:  DOA: DOB: DOA/DOB:
DRB345: A-HD:

|f_mllolm&m:| IndelmI |ﬂml” Save H Cloze I

Bhus : Assipned Abeady  Black : Nol Astigred

Selecione Sample > Create Plate Design (Amostra > Criar desenho de

placa) no menu principal do HLA Fusion.

uma placa.

Introduza um nome para a nova placa ou selecione um nome de placa
existente na lista pendente Plate Name {Nome da placa) para editar

Plate Designer

Plate Name:
Assay type: |LABScreen

3. Selecione LABScreen ou LABType na lista pendente Assay type (Tipo de

ensaio).

Last edited from: To:
11/ 12012 [E- ¥ 4203 Bl

4. Proceda de uma das seguintes formas para pesquisar amostras:

m SIOMETRIX

e (ligue no separador Search by sample (Pesquisar por amostra)},
utilize os critérios de pesquisa para especificar as amostras que

gostaria de atribuir aos pocos de placas e cligue em Search

(Pesquisar).

e Cligue no separador Search by test list (Pesquisar por lista de testes),
utilize os critérios de pesquisa para especificar as listas de testes
gue gostaria de atribuir aos pocos de placas e clique em Search

(Pesquisar).
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Criar um desenho de placa - Pesquisar por lista de testes

Search by sample | Search by test list | Extemal File |
Tedl assigned betwesn
Test name:  Testhst ~ Fioen: L
A «| [ ME2M2 v

Test List / Sample Count Update Date #

B testiot ) 10 anoszmz
F1-1 sbedl 4102mz
F1-2 abddl anmz
F1-3 abedl 4n0,2m2
F1-4 shbedl | 4nosamz
F1-5 abedll AA02M2
F1-6 abedl) anoszmz EI
F1-7 abedll 4nosamz
F1-8 abeBdl . anmz
F1-9 abedld .. anamz
F1-10  sbelld 4nosamz

B testia1_11 9 anamz
F1:12  abe30bd. anoszmz
F1-13 sbedibd, anoanz Testsasigoed [0 B Aol Bwd:  DOA: DOB: DRA/DOB:
F1-14  shelobd 41102012 DRB345; A-HD:
F1-15 abe3ibd. anemz g

¢ 5 | Export to Luminex | | Delete Plate | | Beport || Save || Close |

Bhsa: Assigned Akeads  Black : Not Assigned

5. Selecione uma amostra ou varias amostras (ao manter pressionado o
botao do mouse a arrastar) e utilize o botao de setas esquerdas
<<para atribuir estas amostras a um poco na placa. Repita este
procedimento até concluir o desenho da sua placa. Para remover uma
amostra da placa, realce o poco que contém a amostra e cliqgue no X.

6. Cliqgue em Optimize (Otimizar) para permitir que o sistema do Fusion

organize as amostras selecionadas de forma apropriada na placa.

Clique em Save (Salvar) para salvar o desenho da sua placa.

8. Cligue em Report (Relatério) se pretender ver e imprimir um relatério
das informacdes do desenho da sua placa: Posicao do poco, nome de
ID de amostra e nome de 1D de teste.

9. Cligue em Export to Luminex IS {Exportar para o Luminex IS) para criar
um desenho de placa que é exportado e pode ser aberto e utilizado
através do software Luminex IS. Se selecionar esta opcdo, terd de
atribuir modelos Luminex a cada tipo de teste no desenho de placa.

~
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Relatérios - Atribuir modelos Luminex
X
This utility exports the plate design to Luminex IS software.

 Plate (Multi-Batch)
Name: Platel

— Export to Luminex

SaL Sever: | [l

T s e
Batch Template X

LSM j

E xport to Luminex IS

11.8.Informacgdes do Paciente

O HLA Fusion™ pode armazenar informacdes do paciente e ID de amostras
associadas a pacientes e doadores. E possivel armazenar todas as
informacdes de tipagem e triagem em um local para cada paciente.

Nota: Verifique todos os dados que importar a medida que o HLA Fusion
efetua a validacdo de dados minima aquando da importacéo.
11.8.1. Importar Listas de Pacientes/Doadores
Depois de criar uma lista de pacientes/doadores, € possivel importar as
informacdes para o HLA Fusion.
1. No menu principal, selecione Patient Info > Import Patient List

(Informacdes do paciente > Importar lista de pacientes).

E apresentada a janela Patient Import (Importar paciente):
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x
.
HLA Fusion® 00,0000 0
Patient List File Name IC: \OLI FUSION\data\session\Data Reference Files\Patiert List\PatientLis Izl
Import | Local Patient ID | Category Grp| FamilylD First Name | Middle Name | Last Name | SSN DOB Gender Ethnicity Address City

> [ |TER256 Human JERMAINE  |Jossie JERMAINE  |077-77-1002 [12/4/2005 F hispanic 3097 Runnin |Japan
[ |TER25% Human Hitllerous wendy Hittlerous 006-54-4548 | 12/5/2005 F jewish 3098 Runnin |Brea
[T |APS30 Human FESSUE HAKEEM F FESSUE 901-11-1098 (11/30/2005 |M Caucasian (708 Josephin |Josphi
[T |TER0SS Human TERYLAUS |MARCUS 1 TERYLAUS |111-70-9112 [12/3/2005 M i 1111 Bug Ro | Miami
[ |DlanEvy Human VY DIANNE F VY 111-39-0001 |12/1/2005 F black 90 Cloudy Str | Cloudy
[mE Human Farggot Elizabeth u Farggotti 111-00-1998 |12/30/2006 |F Caucasian  |7109 Washin |\washing
- |2 Human Bloodstone  |Henry K Bloodstone  |091-00-1987 [12/27/2006 M melanesians |20 Bloodston |5t John
|3 Human Chavez Carrie Chavez 034-21-3344 |3/30/2007 F hispanic 167 Lagoona |Faukland
- |4 Human Mankeyward |Sheilz Monkeyward |111-12-4545 (2/18/2005 M asian 1600 Pennys! | Cranstor
|5 Human Stone Jerry Q Stone 111-11-099% |7/7/2008 M black 205 Apapa R |Ebute-M|
- |e Human Chung Joannz M Chung 042-07-1443 |8/31/2007 F asian 801 Kingswa |MNew Yai
|7 Human ‘Yakamoto Yukinna M ‘Yakamoto 237-03-0551 |10/31/2004 (M oriental 2405 Lions G |Flagston
M |E22237 Human CHOI Seyoung M CHOI 047-32-3335 |12/7/2005 F asian 67 Queens C |lowsa City
[T |E18854 Human CHOE Hegjoosa S CHOE 111-45-1777  12/6/2005 M oriental 1600 Nevada |Arsenal
[ |ME Human NIE PETER M NIE 111-23-4511 |12/2/2005 M Caucasian 108 Christ Ro | Ashevill

«| | »

| Deselectat || Selectat [[ Resst || wmpon || Close
[ONE LAmEDA © 00 |

Nota:

Janela Importar paciente

Selecione a caixa de verificacao na coluna Import (Importar) para cada
paciente que pretende importar.

Cligue no botao Import (Iimportar) para importar os pacientes
verificados.

Cligue em Close (Fechar) para voltar ao menu principal.

O sistema HLA Fusion verifica as listas de pacientes/doadores que
tenta importar para verificar se todos os caracteres incluidos nos dados
sao suportados pelo Fusion. Se o seu sistema tiver caracteres nao
suportados, é apresentada uma mensagem para informa-lo e a lista
ndo é importada.

Os registros de pacientes recentemente importados apresentam os
alelos no novo formato de nomenclatura. Os registros de pacientes
existentes apresentam os alelos com o formato de alelos existente.

11.8.2. Gerenciar Registros de Pacientes/Doadores

O menu Patient/Donor Management (Gestao de pacientes/doadores) permite
gerenciar um registro de cada vez.

No menu Patient/Donor Management (Gestdo de pacientes/doadores) é
possivel:

mm SIOMETRIX

Adicionar novos registros de pacientes/doadores
Pesquisar registros de pacientes/doadores existentes
Editar registros de pacientes/doadores

e 200 —



Rev. 01 —Jul/2013

e Associar IDs de pacientes/doadores a 1Ds de amostras
e Associar registros de pacientes e doadores

e Atribuir um dados ao PRA do doador

e Imprimir, exportar e arquivar registros de pacientes

11.8.2.1. Adicionar Novos Registros de Pacientes/Doadores

E possivel adicionar informacbes de pacientes utilizando o menu
Patient/Donor information (informacdes de pacientes/doadores). Esta é a
melhor opcao para adicionar um pequeno nimero de registros de pacientes.
1. No menu principal, selecione Patient Info > Manage Patient
(Informacdes de pacientes > Gerenciar paciente).

Clique para apresentar uma lista de pacientes/doadores na base de
dados do Fusion que pode pesquisar ao utilizar varios critérios.

&, Patient/Donor Information

General Info. | HLA Tests | Creatinine Tests | Transplant History

] Erforce ISBT format for Patieni/fapor 1D [] Archived
Patient /Donor Info
Patient or Donor ID * 23817 City Fullerton Diagnosis Tissue
Patient/Donor Flag Patient - State/Province CA Blood Type
Faiy D Loogolio Caurty s il
NNW
oo B et =
Last Name * Leopoldo FPhane (714) 295-1045
e T From Other Faciity [7]
Bithdate 112901949 = o v Facity Name
_ B B 14) 2981045
Gender © Male ) Fomals () UNK Wk 7
- _ Fax (714) 2381045
Category Group @ Human O Animal
Email Address Ir@acl.com
= 10200-1322 B KB Homes
Bty [-] onrcorsn 3
Add
EE 78 Joshua Street Fr=m Tesue
Hosptal Name: Fullerion Special
) ; Spouse nfo Associate Donor IDs 5
Depois de selecionar Spouse Name e —
. Relationship | [y Manage Denor Relation Code Table
um paciente ou o [ Denor D e Commerts ‘
. |
Sister -
um doador, coloque Blood Type o [View or add patient donor relation codes
Phene (714) 2981045 38559 o
uma marca de
verificagdo
aqui para editar
0Ss campos Edit / Update k|<]>]|> Add New I Export I Delete I Print | Translate Alleles

de informagao.

NI Seeeeeepee—

Ferramentas para Converte o cédigo de alelo atribuido e
gerenciar informagdes pares ao novo formato de nomenclatura e
de pacientes e doadores. salva estas informacgdes na base de dados
do Fusion.

2. Introduza uma ID no campo Patient/Donor {Paciente/doador). O D pode
ser alfanumérico (contém letras e/ou nimeros), ou cligue em Search
(Pesquisar) e selecione um paciente/doador da lista.

3. Introduza as informacdes do paciente/doador. Os campos com um
asterisco (*) séo obrigatérios.

4. Clique em Add New(Adicionar novo) para salvar os dados e adicionar as
informacoes de pacientes/doadores a base de dados do Fusion.

5. Clique em Close (Fechar) para fechar e voltar ao menu principal.
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11.8.2.1.1. Procurar Registros de Pacientes/Doadores

Esta opcao permite procurar pelos registros ou pesquisar registros
especificos.

1. No menu principal, selecione Patient Info > Manage Patient
(Informacdes de pacientes > Gerenciar paciente).

2. Introduza uma 1D de paciente/doador e cligue em Retrieve (Recuperar)
para apresentar as informacdes de pacientes. Ou cligue em Search
(Pesquisar) para procurar registros de pacientes e procurar por nome,
ID de paciente, se esta ativo ou arguivado, etc.

3. Realce um registro de paciente e clique em OK para apresentar.

11.8.2.1.2. Editar Registros de Pacientes/Doadores

Nota: E necessario ser um supervisor para poder editar um registro de
pacientes/doadores.

E possivel editar todas as informacdes de pacientes/doadores (exceto ID de
paciente/doador).

1. No menu principal, selecione Patient Info > Manage Patient
(Informacdes de pacientes > Gerenciar paciente).

2. Selecione um registro de paciente/doador.

3. Marque a caixa de verificacao junto ao Edit Mode (Editar modo}. Existe
a mesma caixa de verificacdo Edit Mode (Editar modo) em ambos os
formularios divididos por separadores.

4. Edite as informacbes de pacientes/doadores em um ou ambos 0s
formulérios divididos por separadores. Os campos com um asterisco (*)
sao obrigatérios.

5. Cligue em Save (Salvar) para salvar as suas alteracdes.

6. Cligue em Close (Fechar) para voltar ao menu principal.

11.8.2.1.3. Associar uma 1D de Paciente/Doador a IDs de Amostras

Ndo é possivel associar uma ID de amostra a mais de um registro de paciente
ou doador, mas um registro de paciente ou doador podera ter mais de uma 1D
de amostra associada aoc mesmo.

No menu principal, selecione Patient info > Manage Patient (Informacdes de
pacientes > Gerenciar paciente).
1. Selecione o separador HLA Tests (Testes HLA).

m SIOMETRIX
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| General info | HLA Tests | Creatinine Tests | Transplant History | Treatment History | Crossmatch Resut|  [[] Edit  ID: TER259 Name: Hittlerous, Wendy
|

N

v e

Associate Sample IDs View Sample Summary Associate PRA Donor Groups

TER255

HLA Assignments Molecular

Class | Class Il
A B c DRB1 DRB3 DRB4 DRBS DQE1 DaAl DPB1 DPA1

HLA Assignments Serology Only digits, "BLANK", “Low”, - and / are accepted in serclogy fields.
Class | Class Il
A B Bw Cw DR DR(51.52.53)

Antibody Assignments
Class | Antibody Specificity
Class |l Artibody Speciicity
MIC Antibody Specificty

Unacceptable Antigens
Acceptable Antigens

Comments

[ Translate Alieles || Save | [ Glose |

"VIONE LAMEDA ® 8 8

Tela Informagdes de pacientes/doadores — Separador Testes HLA

Cligue no botao Associate Sample IDs (Associar IDs de amostras).

Na janela Patient/Donor Sample Association {(Associacao de amostras
de pacientes/doadores), realce uma ID de amostra e cligue em > para
adiciond-la a Patient/Donor Sample List (Lista de amostras de
pacientes/doadores). (Clique em < para remover uma ID de amostra
realcada da lista.)

Cligue em Save (Salvar) para salvar os dados.

Cligue em OK para voltar ao registro do paciente.

Cligue em Close {Fechar) para voltar ao menu principal.

11.8.2.1.4. Traduzir Resultados de Pacientes/Doadores Associadas a

Novo Cdédigo de Alelos

E possivel traduzir os resultados de pacientes ou doadores para atualizar os
nomes de cédigos de alelos para o novo formato de cédigos de alelos NMDP.

O novo formato ird afetar o cédigo de alelos e pares de alelos atribuidos ao
paciente/doador selecionado e sera armazenado na base de dados do Fusion
no novo formato.

1.

w N
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No menu principal, selecione Patient Info > Manage Patient
(Informacdes de pacientes > Gerenciar paciente).

Selecione um registro de paciente/doador.

Cligue em Translate Alleles (Traduzir alelos).

Cligue em Save (Salvar) para salvar os dados.
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5.

Cligue em Close (Fechar) para voltar ao menu principal.

11.8.2.1.5. Associar Registros de Pacientes e Doadores

E possivel associar uma ID de paciente a mais de um registro de doador e

uma ID de doador pode ter mais de um registro de paciente associado a
mesma.
1. No menu principal, selecione Patient Info > Manage Patient

nhkwhn

~

(Informacdes de pacientes > Gerenciar paciente).

Selecione um registro de paciente/doador.

Cligue no separador Test Info (Informacdes do teste).

Cligue no bot&o Associate Donor IDs (Associar IDs de doador).

Na janela Patient/Donor Sample Association {Associacac de amostras
de pacientes/doadores), realce uma ID de doador e clique em >para
adiciona-la a Patient/Donor Sample List (Lista de amostras de
pacientes/doadores). (Clique em < para remover uma iD de doador
realcada da lista.)

Cliqgue em Save (Salvar) para salvar os dados.

Cligue em OK para voltar ao registro de pacientes.

Cligue em Close (Fechar) para voltar ao menu principal.

11.8.2.1.6. Associar um Doador a Resultados de PRA do Doador

E possivel incluir um ID de doador no
calculo para a percentagem de PRA
do doador para os antigenos.

1.

— Donor Infa

Donor Type ILi\.ring related j

. . . Include in Donor PRA [+
No menu principal, selecione
Patient Info > Manage Patient | *""°™* [ ]
(Informacbes de pacientes >
Gerenciar paciente).
Selecione um doador ou crie
um novo.
Certifique-se de que o paciente/doador arquivado é definido para
Donor (Doador).

Selecione a caixa de verificacao Include in Donor PRA {incluir no PRA do
doador).

11.8.2.1.7. Imprimir Registros de Pacientes/Doadores

O HLA Fusion imprime ambos os separadores Record Management (Gestao
de registros) independentemente do separador atualmente visualizador.

1.

2.

m SIOMETRIX

No menu principal, selecione Patient Info > Manage Patient
(Informacdes de pacientes > Gerenciar paciente).
Selecione um registro de paciente/doador.
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3.
4.

Cligue em Print (imprimir) para imprimir.
Cligue em Close {Fechar) para voltar ao menu principal.

11.8.2.1.8. Exportar Registros de Pacientes/Doadores

E possivel exportar registros de pacientes/doadores individualmente para um
arquivo CSV. O arquivo tem o mesmo formato que uma lista de pacientes.

1.

No menu principal, selecione Patient Info > Manage Patient
(Informacdes de pacientes > Gerenciar paciente).

Selecione um registro de paciente/doador.

Clique em Export (Exportar) para exportar.

Selecione uma localizacao para salvar o arquivo CSV e introduza um
nome do arquivo.

Cligue em Save (Salvar).

Cligue em Close (Fechar) para voltar ao menu principal.

11.8.2.1.9. Arquivar Registros de Pacientes/Doadores

Os registros de pacientes/doadores arquivados estao agora disponiveis para
criacido de relatérios ou associacdo. E possivel continuar a visualizar os
registros arquivados e a reativé-los ao anular a selecdo da caixa de
verificacao Archive (Arquivar).

1.

w

No menu principal, selecione Patient Info > Manage Patient
(Informacdes do paciente > Gerenciar paciente).

. Cligue no separador General Info {(Informacao geral).

Selecione um registro de paciente/doador.

Na janela Patient/Donor List (Lista de pacientes/doadores), selecione
Archive {Arquivar) na lista pendente Active/Archive (Ativo/Arquivar).
Clique em Save (Salvar) para salvar.

Cligue em Close (Fechar) para voltar ao menu principal.

11.8.2.1.10. Eliminar Registros de Pacientes/Doadores

E possivel eliminar registros de pacientes/doadores através da opcdo de
menu Manage Patient (Gerenciar paciente).

1.

w

m SIOMETRIX

No menu principal, selecione Patient Info > Manage Patient
(Informacdes de pacientes > Gerenciar paciente).

. Cligue no separador General Info {informacao geral).

Selecione um registro de paciente/doador.
Cligue em Delete (Eliminar) para eliminar o registro de paciente/doador
da base de dados do Fusion.

. Cligue em Save (Salvar).
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11.8.2.1.11. Criar Listas de Pacientes/Doadores

O seguinte é um exemplo de uma lista de pacientes que pode ser criada e as
diretrizes para fazé-lo. A lista de pacientes tem de ser formatada para
importar através de um programa como Excel ou Bloco de notas e
armazenada como um arquivo C5V compativel com Windows.

O primeiro campo/secao tem de conter os nomes dos campos da lista de
pacientes, separados por virgulas.

Nota: Criar uma nova lista de pacientes pode ser simplificado ao exportar
primeiro uma lista existente para o formato CSV e utilizar os respetivos
campos para criar a sua nova lista.

Nomes de campos da lista de pacientes e formato

PatientIDName, CategoryGrp, FamilyID, FirstName,MiddleName, LastName, Ssn, Dob, Gender, Ethni
city,Address,City, State,Region,Country, ZipCode,Email, Phone,WkPhone,Cellular, Fax,Emplo
yer, SpouseName, SpouseBloodType, EmergencyContact, EmrgncyTel, DCN, HospitalName, Division,
BloodType, Disease,RhBloodType, PatientDonorFlg, Associated SampleIDs,Associated
DonorIDs,HLAl A,HLA2 A,HLAl B,HLA2 B,HLAl BW,HLA2 BW,HLAl C,HLA2 C,HLAl DRB1,HLA2 DRB
1,HLAl DRB3,HLA2 DRB3,HLAl DRB4,HLA2 DRB4,HLAl DRB5,HLA2 DRB5,HLAl DQB1,HLA2 DQBl,HLA
1 DQAl,HLA2 DQAl,HLAl DPB1,HLA2 DPB1l,HLA3,HLAl DRB4,HLA2 DRB4,HLAl DRB5,HLA2 DRBS5,HLA
1 DQB1,HLA2 DQB1,HLAl DQAl,HLA2 DQAl,HLAl DPB1,HLA2 DPB1,HLAl DPAl,HLA2 DPAl,HLAl MIC
A,HLA2 MICA,HLAl1 MICB,HLA2 MICB,HLA KIR,ClassI AbSpec,ClassII AbSpec,MIC AbSpec,Unacc
eptableAntigens,AcceptableAntigens,Notes, SHLA1 A,SHLA2 A,SHLAl B, SHLA2 B, SHLAl Cw,SHL
A2 Cw,SHLAl DR, SHLA2 DR, SHLAl DR345,SHLA2 DR345,SHLAl DQ, SHLA2 DQ,SHLAl DP,SHLA2 DP,D
onorType, IncludeInDonorPRA

As linhas subseguentes devem listar as informacdes do paciente atual, por
ordem alfanumérica (podem ser letras e/ou nUmeros), separadas por
virgulas. Se nao existir nenhuma informacéo para o paciente em um campo
particular, esse campo necessita ainda assim de uma virgula como marcador
de posicao.

Nota: Para fodas as entradas de sorologia manuais, o [6cus deve preceder o
valor. Por exemplo, para um lécus A de valor 23, introduzir A23.
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Exemplo de lista de pacientes/doadores

PatientID,CategoryGrp,FamilyID,FirstName,HiddleName,LastName,Ssn,DDb,Gender,Ethnicity,Address,City,State,Region,Coun
try, ZipCode, Email, Phone, WkPhone, Cellular, Fax, Employer, Spouselame, 3pousebloodType, EmergencyContact , EmergencyTel, DCN, H]
ospitallawme, Division, BloodType, Disease , EhBloodType, PatientDonorFLy, Associated SawplelIDs, Associated DonorIDs, HLAL
_L,HLAZ A, HLA1 B,HLAZ B,HLAl Bw, HLLZ Bw, HLA1 C,HLAZ C,HLA1l DEB1,HLAZ DRE1,HLAL1 DRE3,HLAZ DRE3,HLL1 DRE4,HLLZ
_DEE4,HLA1 DRES,HLAZ DRES,HLL1 DQE1,HLALZ DQE1,HLAL DOAL,HLAZ DQA1,HLA1 DPE1, HLAZ DPBE1,HLAl1 DPA1,HLAZ DFPA1, HLAL
_MICA,HLAZ MICA,HLAl MICE,HLAZ

_MICE,HLA KIR,Classl_dbSpec,ClasslI_AbSpec, NIC AbSpec, UnacceptablelAntigens, Acceptabledntigens,Notes, SHLAL A, SHLAZ
_4,3HLA1 B,SHLAZ B,SHLAl Cw,SHLAZ Cw,3HLA1 DR,3HLAZ DR,SHLA1 DR345,3HLAZ DR345,5HLAL1 DQ,SHLAZ DQ,SHLA1 DP,SHLAZ2
_DP,DonorType, IncludeInDonorPRA

38450, Huwan,Neely, Jason, Neely,021-09-2987,2/17/2001, X, caucasoid, 560 Waiting
Street,,CL,NUW, U3L,91022, jneelyflyahoo.com, (213) 567-0987, (213) 567-0987, (213) 567-0937, (213) 567-0987,MIT
Research, Evvonne, L, Evvonne, (213) 509-0195, 101,53c Judes's Hospital, MARROW Transplant, O,hCNE

MARROW, [ POUIENT, ¢y vrvvrvrnrrrvrvrarerserererererersrsrb2,-,B78,B36,,,,,,,00-,00-,0F14,0F3,,

27614, Hunan, Martinez, Daniel, DM, NHartinez,032-11-1934,9/12/1998, M, hispanic, 40 Driveland Road, East

Li,CA MWW, T34, 90222 ,mdanielfanl.net, (324) 459-1430, (324) 459-1430, (324) 459-1430, (324) 4589-1430,Joba
Juice,Maria, B, Maria, (324) 489-1430,103 ,East LL Hospital, MARROW

Transplant, O, Marrow, -, Patient, ., s vrrrvrrevvonereroccecoscceesocaeeehe,—e—,B0,,,,,,,008, D02, DP19,—-,,

38557, Huwan, Phannudet , Keodone, PE, Phannudet, 111-41-5432, 12/30/2000,F, oriental, 1009 Jpecial
Road,Valencia,CA, NUW, US4, 915355, kdf lions. net, (662] 234-1098, (662) 234-1093, (662) 234-1098, (662) 234-1095, Traveller's
Insurance, Kenneth, 4, Kenneth, (662) 234-1095,221,Henry Mayo Hospital,,iE,Tissue,

HePRCIENC, sy vsvrvvrvarennrrrvarinirirerrrerrra—c b2, CuB, Cud,, ., ,,DP4,,,

38559, Huwan, Prater, Katie, P, Prater, 001-78-1009,7/17/1949 ,F, caucasoid, 60 Prosper

Road, Irvine, CL, NUW, USA, 91120, pkatieflmsn. com, (714) 760-1987, (714) 760-1987, (714) 760-1987, (714) 760-1987, General
Moters,Jerry, AE, Jerry, (714) 760-1957, 103, Irvine General, BONE MARROW

Transplant, B, Marrow, -, D000 Y, , s v v vrsvrrrsrevvonerericceesscceeseceere—eBit,,,DR10,DR10O,,, D02, D0-,,,,

35720, Huwan, Quinn, Gayle, 23, 0uinn, 111-12-1212,5/25/ 1987, F,black, 120 Papa

Road, Anaheim, CL, nnw, USA, 92017, gguinnfmsn. com, (714) 367-1022, (714) 367-1022, (714) 367-1022, (714) 367-1022,TY
Mortgage, Franklin, O, Franklin, (714) 367-102Z,501, Anaheim Memorial Hospital, BONE MARROW Transplant, AE, BONE

MARROW, -, PREICNE, ;v vvrvrnsrorrrorrroeassssrnenrrecesrrassoWe—e,—,DRE3,, ., .,

29817, Huwan, Leopo ldo, Ramos, LEQ, Leopoldo, 102-00-1322, 11/29/1949, M, hispanic, 78 Joshua
Street,Fullerton, CA, NNW, US4, 92357, lrfaol.com, (714) 295-1045, (714) 295-1045, (714) 295-1045, (714) 295-1045,KB
Homes, Louisa, O, Louisa, (714) 295-1045,203,Fullerton 3pecial, Tissue,(, Tissue,

teFRCIent, s s rr s nrr s srrerer el M- B18, B76, -, Cu, DRI, -, DR33, DR3Z, ,, -, DFL7,,

35533, Huwan, Rivas, Jose, JV, Rivas, 331-00—-19058, 3/29/2000, ¥, hispanic, 3202 Bio Court,Orange,FL, 337, US4, 32133, rolljpl.com,
(312) 230-1098, (312) 230-1098, (312) 230-1098, (312) 230-1098,KEB Howes, Terriana, O, Toula, (312) 230-1098, 607, Mizmi
Hospital,BONE MARROW Transplant, LB, Marrow,

+, D000, s s ssrresssrrarsrneresrrasssrresessss—shB0, -, B37,,,0R15,-,DR52,~-,,,DP5,0P5,,

44715, Huwan, Haigety, Jimoy, HJ, Haigety, 111-94-1212,11/22/2000, ¥, caucasoid, 7701 Christian Brothers
Road,Bellflower,CA, NNW, US4, 915314, Jhlmsn. com, (323) 981-0916, (323) 345-1234, (323) 506-7771, (714) 556-1289,Verizon
Corporation, Juanna, 2, Juanna, (323) 345-1095,103,5c Michael Hospital, MARROW Transplant, O, Tissue,

+ePRUIENC, vy vrvrvvrvarerrrrivarreervevrrerererrBL0,=0  DR=,DRE, ,, .,

44716, Huwarn, Shoemaker, Cheryl, 3, Shoemaker, 111-13-1234, 11/22/2002,F,black, 1705 Brothers

Road, Canyonville, OR, NNW, US4, 97417, scfmsn. com, (541) S539-4467, (541) 839-8509, (541) 299-1093, (541) 760-1956, Juniper
Creek,Elizabeth,0,Elizakbeth, (323) 345-1095,103,5c Michael Hospital, MARROW Transplant, O, Tissue,

e L T o P PRl VoAl S P |} 10 o S p et

44717, Human, Dub lin, Nikitta, D, Dublin, 111-13-1234,11/22/2004,F,asian, 345 Ashilly

Court, Canyonville, OR,NNW, USA, 97417, sclmsn. com, (541) S39-4467, (541) S39-6509, (541) 299-1098, (541) 760-1986, Juniper
Creek,Elizabeth,O,Elizabeth, {323) 345-1095, 103,53t Michael Hospital, MARROW Transplant, O, Tissue,

H,DONOY, ;s s s rrrrrrrrarsrnarasrresrrecasssrrs—ehZ,,,Cud, Cul,DR-,DR-,DR51,DR52, DO7, D06, ., ,

28198, Huwan, Sharpitis, Thomas, T, Sharpitis,023-18-0002, 17171950, F , caurasoid, 9701 Bicyele Lane,Cystal

Willgoe CA, ST ITSE . 9100 harAlfyahoo.com. (714 9783-1095. (7141 975-10958. (7141 9785-1095. (714} N9-7512 . Insenh

e SBIOMETRIX

11.9.Localizacao de Anticorpos de Pacientes

E possivel localizar a resisténcia de anticorpos para cada paciente ao longo de
um periodo de tempo. As informacdes localizadas sdo obtidas a partir dos
dados de tipagem armazenados no seu cartao de informacdes de
paciente/doador e dados de anticorpos nas suas amostras de andlise
(LABScreen Single Antigen [ Antigenos simples LABScreen] e LABScreen
Singles [ individuais LABScreen]). Proceda da seguinte forma para apresentar
graficos e dados que localizam os dados de anticorpos de um paciente.

Certifigue-se de que introduziu as informacdes do paciente e doador no HLA
Fusion. Caso contrario, é possivel importa-las de uma lista de pacientes e/ou
introduzir manualmente os dados no separador Test Info {informacdes do
teste) no cartdo de informacdes do paciente/doador. Os registros de
pacientes e doadores tém de estar associados.

273
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Selecione Patient Info > Ab Tracking (informacdes do paciente >
Localizar anticorpos).

E apresentada a janela Patient Antibody Tracking (Localizar anticorpos de
pacientes).

o —
" ~ — 43201 x| To | 432012 @ Formula |Baselne
Clicar no botdo | .o | ° @
Salvar aqui guarda |, [sweie [sumee
ate D

quaisquer amostras
listadas -

nesta area para
futura analise como

patient D [DIANEY | Donor 10 [(none) =l

Molecular

|
= Typing
B

Molecular
Typing

Sero
Typing

Sero
Typing

o L] L e

I~ Track psa/MatehedAg. Wismatched Ag. not in Final Assignment
Mismaiched Ag. in Final Assignment  Data Table:

ndary Well
V‘PC NG | Final Assignment | Session Name | Catalog 1D [ o=

KRR

amostras dentro dO Line(Time Scale) | Golumn (Sample) | Golumn (Spec) | Sample Dilution | Ab Tracking Threshoa ™ [ | [~ creatinine [ Transplant | treatment

intervalo de datas

ol

selecionado. R

| ld| Graph Funetions

Janela Localizar anticorpos de pacientes

Clique na seta pendente junto ao campo Patient ID (ID de paciente)
para selecionar entre uma lista de pacientes armazenados na sua base
de dados do Fusion. Ou cligue em Search (Pesquisar) e pesquise por D
de paciente, primeiro e Ultimo nome, etc.

Os campos de tipagem molecular e soroldgica sao automaticamente
preenchidos com os dados disponiveis para o paciente especificado.
Selecione o intervalo de datas de inicio e fim no qual pretende ver os
dados de antigeno de amostras para este paciente (clique nas setas
pendentes nos campos de data para apresentar um calendério).

E possivel selecionar Secondary Ab (Anticorpo secundario) ou
introduzir um a sua escolha. Esta é uma forma para filtrar amostras e
significa que as amostras que pretende visualizar tém de ter um
anticorpo secundario. Caso contrario, ndo estardo disponiveis quando
clicar em Find {Localizar).

o (Opcional) E possivel apresentar a percentagem de PRA dos
doadores disponiveis no sistema ou de grupos de doadores
selecionados que correspondam aos anticorpos atribuidos por
computador para a amostra atual.

Cligue no botao Donor PRA (PRA do doador) para apresentar a caixa de
didlogo seguinte a partir da qual é possivel selecionar os grupos de
doadores ou todos os doadores.

O céliculo de PRA do doador é apresentado junto ao botéo Donor PRA (PRA do
doador).

m SIOMETRIX
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7. Clique no botao Find {Localizar) para apresentar uma lista de amostras
para este paciente gue se encontrem dentro do intervalo de datas

especificado.

Localizar lista de pacientes

PatientID g6 |

Molecular

Typing

Sero 43, A11, B51, B13, Cwa, Cw12, DR4, DR15, DQ1, DQ1

Typing

Date [1omsr008 [v] To [190s2008 [+ ]| | Find | Formula | Baseine

nclude  Sample Date Sample Index Sample I Final Assignment
25008/2008 1 CD8EL(2... Negative

01 /09/2008 2 CDOBM(.. MNegative

@ 15092008 3 CDBEN( .. AZ3,A24 576
25092008 4 CDBER(2.. AZ3 P61 A24 B76 548 57
06/10/2008 5 CDB5 (.. 23561424848 57576
@ 18702008 6 CD8BR(1 .. A23,A24,581 576 Bda
26/08/2008 7 CD8BLE2.. DO7

01 082008 8 CDBEM(.. DO7

Nota: Para adicionar atribuicdes finais a uma amostra, clique duas vezes na
coluna Final Assignment (Atribuicdo final) para a amostra, para
apresentar a janela de anédlise e adicionar a atribuicdo. Além disso, é
possivel incluir apenas amostras com uma data nesta localizacao. Se a
coluna Sample Date (Data da amostra) estiver vazia para uma
amostra, cligue na célula vazia Sample Date (Data da amostra) e utilize
o localizador de datas pendente para adicionar uma data.

8. Selecione a caixa de verificacdo na coluna Include (incluir) para a(s)
amostra(s) que pretende incluir nos graficos e dados de localizacao de

mm SIOMETRIX

anticorpos.
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Os graficos sao apresentados (para apresentar um tipo de gréfico especifico,
cligue no separador associado).

9. Selecione a caixa de verificacao para o(s) antigeno(s) que pretende
incluir na localizacao.

patonto 1 - [Searen ] Donor  (nane) -
Tipagem molecular Jpyiors sxooioi oy e muo traror, oL
Tipagem soroldgica Wiz, o = g :
Intervalo de datas -Wwse oo o s - [mma] o fene o)[sme] 5 veekosa MR Somnies St
| baA /opA

Incluge

(] 1 LSNC 101 66285 2339 Negaive cm_mrm 161
& 2 LSNC 1.1 82776 391 Negaive Goml

Semple | Sample Dilte | Seconcary ——
Seie) || Semcks. ;| sempre | DS | 3 v e NG FiwAssignment | Sessian tam

M 0102012 3 PCI10.Y 1367934 12794 A1 ATIAZA4AD Cos
W oo 4 Fisug 8167 178 A2B4285485585
Amostras:{ » wow: s w151 W nw ALATAABAN

¥ o2oez & PCNG 1146526 3965 B18,6278365485 . Comt
¥ emeez 7 FJ Sug 6167 074  B54,B55856Cw18. 126
¥ om0z 8 BHIGY 3347 1399 CwIOwiSAIE
W 2082012 9 BHIE3 18324 467  BA2B64,865866 Com

Line(Time Scse] | Cotumn (ample | Cotum(Spec | Sample ution| A Tracking Threshass 1 [ |

Exemplos

de graficos

que podem ser
apresentados
com a localizagao

20382) + ATROTAD) % AVIOUAT) X ATIOZAVY) < A2402A24)  AZSOVAZS) - A260226) x ATSOIAZ) * A001A) - A [ DPETO10IDPY)  DPETD2GDPZ) - DPBTOAD1OR) x DPBIUSOICRS) X CPBITSDICY)
S 0NAD  WSEOBAD) AR I0A TN A28 OHAZY AU OUAZN AR OUAZS) - AEGOAZE)  ABI2T8) - ADO2AR * A|| - OPBIIZ106E] « DPBIIS GRS  DOBIUA 120me)  09BI0RIDPE) . DOBI-10IDRTE)  DPBI-SINDRYS)  DOBISdNDRTS)

) (Comatuncion]

Includs Y Antigens fJ
1Ig" s Auto Scale
& [ cw2
=] [  ORe Set Min Scale 3
nclude  Alele Set Max Scale 3
g:: :gl Opgdes disponiveis Set Time Scale Interval (Days) v
o
oreioqos || se clicar com o botdo Display Sample Date for Line Chart /
%ggg direito num grafico. | Export Graph v Line (Time Scale)
Print Graph 4 Sample
Include ¥ Antigen
| v Spec
%) —T—
Sample Dilution .
Incluir lista de antigenos

10.Selecione a férmula a utilizar para os graficos ao clicar na seta
pendente no campo Formula (Férmula) (Default [ Predefinidal versus
Raw [Bruto]). A férmula também pode ser alterada depois da
apresentacao dos graficos, caso queira comparar a localizacdo com
diferentes férmulas.

E possivel clicar duas vezes em um gréfico para expandi-lo e ai encontraré
opcdes ao clicar com o botdo direito do mouse em cada gréfico (consulte o
grafico abaixo). Também é possivel utilizar os botdes para expandir/contrair

Bl hos cantos superiores direitos para expandir os gréficos.

e (Opcional) E possivel adicionar dados do doador, se desejar, ao utilizar
a seta pendente junto ao campo Donor ID (ID de doador) para
selecionar a partir de uma lista de doadores associados ao paciente
selecionado. Também é possivel criar um novo doador ao inserir um
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nome Unico no campo Donor iD (ID de doador) e preencher a tipagem
molecular e soroldgica.

e (Opcional) Introduza um valor numérico no campo User-defined cutoff
(Valor de interrupcao definido pelo usuério). Se desejar localizar a forca
do sinal de anticorpos com ou sem o valor de interrupcao aplicado,
selecione ou anule a selecao da caixa junto a User-defined cutoff (Valor
de interrupcao definido pelo usuario).

e (Opcional) Selecione a caixa de verificacao junto a Track DSA (Localizar
DSA) para localizar antigenos especificos de doadores. Se tiver esta
opcao selecionada e existirem antigenos especificos a doadores que
nao foram testados com kits de produtos OLI, estes sao listados.

Laidordule (w1l Tod.£9

4]
| Line(Time Scale)| Column (Sample) | Column (Spec) | Sample Dilution| Ab T

Lista pendente da ID de doador.

Doner I |6 v Marque para
Molecular ’ incluir a
Typing localizagdo
Sero de Classe Il.

l A3, A24,B51,B60, Cwd, Cw12, DR4, DR11,DQ1, D2

Track DSA

Typing

Selecione para
localizar

ched Ag. Mismatched Ag. (| Lista antigenos

antigenos i name Catalog ID Al ncwde v antigen | Mot Tested g N30 testados
especificos a0  3LS1A04LOT 2 D305 LE1A04_002_00 o (S cwi2 Dt com kits de
doador. ILS1404L0T 2_0305 L51404_002_00 46| | ERé e teste OLI.
3L51404L0T 203 3 L51404_002_00 %3 nciuds  Allsle ‘
3151 A04LOT 2_ID325 L51A04_002_00 ) DRE1'0AD! | 3
DREN *0404 ‘
3L51404L0T 2_D329 LS1404_002_00 - B [oreioios L
3L51A0HLOT 2_ID335 L51404_002_00 3 DREN *0402
3L52401L0T 6_ID306 LS2A01_006_00 4 i 20803
5L52401LO0T 6_ID306 LS2A01_006_00 [ Include  © Antigen {
asl - e M
Sl i - )

Informagdes de anticorpos de doadores
{Opcional) Selecione a caixa de verificacao DQA/DPA para incluir estes
na localizacao de Classe |l.

{Opcional) Introduza manualmente a tipagem de doadores no campo
Sero Typing (Tipagem sorolégica).

11.Cligue no botao Data Table (Tabela de dados) para apresentar um

arquivo CSV com a tabela de dados brutos com o sinal de antigenos do
paciente ao longo de um periodo de tempo. A tabela pode ser

mm SIOMETRIX

impressa ou exportada.
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O HLA Fusion™ rastreia todas as alteracdes nos dados de anélise efetuadas
pelos utilizadores e permite uma maior seguranca dos dados através de uma
confirmacado dupla dos resultados de andlise (Salvar e confirmar) . O HLA
Fusion também armazena informacdes laboratoriais gerais a serem utilizadas
nos relatérios, incluindo varios cédigos laboratoriais contratuais.

12.1.Gestao de Usuarios

No menu principal Profile (Perfil) é possivel:

e Adicionar novos usuarios

o Editar perfis de usuario existentes

e Alterar senhas
e Repor senhas
e Arquivar usuarios

O HLA Fusion utiliza dois niveis de usuarios para maior seguranca e controle
dos resultados de tipagem e triagem.

O supervisor pode...

O técnico laboratorial pode...

Modificar todas as definicdes
de configuracao do produto

Modificar todas as definicdes de configuracao
do produto—exceto ativar Auto Accept All
(Aceitar todos automaticamente) e Computer
Generated Serology (Sorologia gerada por
computador) para produtos LABType e Micro
SSP

Salvar e confirmar
resultados de anélise

Analisar os dados e salvar os resultados de
analise

Atualizar arquivos de
referéncia, como catdlogos e
cédigos NMDP

(Apenas se autorizado pelo supervisor) -
Atualizar arquivos de referéncia, como
catdlogos e c6digos NMDP

Arquivar catdlogos

Arquivar catalogos

Modificar e eliminar dados
da sessdo e amostra

(Apenas se autorizado pelo supervisor} -
Modificar e eliminar dados da sessao e
amostra

Modificar a sua prépria conta
de usuario ou outras contas
de usuéario

Modificar apenas a prépria conta

Alterar o perfil do laboratdrio

Gerenciar informacbes de amostras e
pacientes

m SIOMETRIX
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12.1.1. Visualizar a Lista de Usuarios

A opcao List User (Listar usudrios) apresenta um alista de todos os usudrios
atualmente na base de dados, tanto ativos como nio. E possivel procurar e
selecionar perfis de usudrios.
1. No menu principal, selecione Profile > List User (Perfil > Listar
usuarios).
2. Introduza um nome e cligue em Search (Pesquisar) para pesquisar 0s
usuarios atuais.
3. Cligue duas vezes no lado esquerdo de uma entrada de usuério para
ver o perfil.
4. Cligue em Close (Fechar) para voltar ao menu principal.

12.1.2. Adicionar Novos Usuérios

Os supervisores podem adicionar novos usudrios ao nivel de supervisor ou
técnico. Os técnicos nao podem adicionar novos usuarios. Os campos com um
asterisco (*) séo obrigatérios.
1. No menu principal, selecione Profile > List User (Perfil > Listar
usuarios).
2. Cligue em Add User (Adicionar usuario) para adicionar um novo
usuario.
3. introduza novas informacdes do usuario.
4. Selecione a caixa de verificacao Active (Ativo) no campo Role (Funcao)
para ativar a conta de usuario.

Nota: Se este for um perfil de um técnico laboratorial e pretende permitir a
atualizacao do arquivo de referéncia e/ou privilégios de gestéo de
dados para este usudrio, selecione as caixas de verificacdo
apropriadas.

5. Cligue em Save (Salvar) para salvar as novas informaco6es do usuario e
voltar ao menu principal ou cligue em Close (Fechar) para ignorar as
alteracdes e voltar ao menu principal sem salvar.

12.1.3. Editar Perfis de Usuério

Os supervisores podem editar o perfil de utilizados de qualquer usuéario. Os
técnicos sé podem editar os seus préprios perfis. Os campos com um
asterisco (*) sdo obrigatérios.
1. Para editar o seu préprio perfil, selecione Profile > My Profile (Perfil > O
meu perfil).

m SIOMETRIX
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2. Para selecionar a partir de uma lista de usuédrios, selecione Profile >
List User (Perfil > Listar usuarios) e cligue duas vezes no lado esquerdo
de um usuario para selecionar esse perfil.

3. Edite as informacdes do usuario.

4. Cligue em Save (Salvar) para salvar as informacdes do usudrio e voltar
ao menu principal.

5. Clique em Close (Fechar) para ignorar as alteracdes e voltar ao menu
principal sem salvar.

12.1.4. Alterar Senhas

Os supervisores podem alterar senhas para qualguer usuario, mas deve ter a
sua disposicao a senha antiga do usuario. Os técnicos sé podem alterar as
suas préprias senhas.
1. No menu principal, selecione Profile > My Profile (Perfil > O meu perfil).
2. No perfil de usuério, cligue no botdo Change Password (Alterar senha).
3. Introduza as senha atual e nova.
4. Cligue no botao Save Password (Salvar senha) para alterar a senha. Ou
cliqgue em Close (Fechar) para fechar e voltar ao menu principal sem
alterar a senha.

12.1.5. Repor Senhas

Se um usuario perder ou se esqguecer da sua senha, o HLA Fusion pode repor
a senha. A nova senha é a mesma que o nome de usuario do usuario. Apenas
0s supervisores podem repor a senha de um usuéario.
1. No menu principal, selecione Profile > List User (Perfil > Listar usuarios)
e selecione um usuério.
2. No perfil de usuério, cligue no botdo Reset Password (Repor senha).
3. Cligue em Close (Fechar) para voltar ao menu principal.

12.1.6. Alterar Privilégios de Usuario

Apenas os supervisores podem modificar o nivel de privilégios de um usuério.

1. No menu principal, selecione Profile> List User (Perfil > Listar usuarios)

2. Cligue duas vezes no lado esquerdo de um usuario para abrir o seu
perfil.

3. No perfil de usuario, selecione a caixa de verificacao junto a Manage
Data (Gerenciar dados) ou Update Reference Files (Atualizar arquivos
de referéncia) ou ambos, para conceder ao usuario selecionado
privilégios para estas atividades na aplicacao do Fusion.

4. Cligue em Close (Fechar) para voltar ao menu principal.

m SIOMETRIX
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12.1.7. Desativar Usuarios

Os supervisores podem desativar utilizadores que jé ndo estejam a utilizar o
HLA Fusion. As informacdes do usuario continuam armazenadas na base de
dados, mas o usuario ndo é capaz de iniciar sessdao no programa.

1.

2.

3.

Nota:

No menu principal, selecione Profiles > List User (Perfis > Listar
usuarios) e selecione um usuario para editar.

Anule a selecao da caixa de verificacao Active (Ativo) para desativar o
usuario.

Cligue em Save (Salvar) para salvar as informac6es do usuario e voltar
ao menu principal ou cligue em Close (Fechar) para ignorar as
alteracdes e voltar ao menu principal sem salvar.

Se um User ID (ID de usuario) continuar associado a registros de
andlise, esse ID de usudrio ndo pode ser eliminado.

12.2.Perfil do Laboratério

O menu Lab Profile (Perfil do laboratério) apresenta as informacdes de
contato para o seu laboratério, informacdes da rede utilizada pelo HLA Fusion
e codigos laboratoriais contratuais NMDP. A maioria destas informacobes sao
introduzidas durante a instalacao, mas podem ser atualizadas em qualquer
momento. Apenas os supervisores podem alterar o perfil do laboratério.

No menu Lab Profile (Perfil do laboratério) é possivel:

mm SIOMETRIX

Editar o perfil do laboratério

Adicionar, editar e remover cédigos laboratoriais
Alterar o caminho da rede

Alterar o nome do servidor de e-mail

Tela de informacgdes do perfil do laboratério

guweme L e
o000 0GO
Ak .
B o Fe
s o
e st —
Lab Codels) | Lab Code Description Default [ Add Lab Code |
» o0 550 r
020 ssP r ’m
One Lambda DistrbLtor:
Cortact Emil: B Smith@enelambda.com |
Nots: The Lab information wil be printed on HLA Fusion™ reports.
"V ONE LAMEDA ® ® ®
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12.2.1. Editar o Perfil do Laboratério

As informacdes do laboratério sdo apresentadas na maioria dos relatérios e
incluem informacdes de contato para o seu laboratério. Estas informacdes
sao inicialmente introduzidas durante a instalacdo e podem ser editadas a
gualquer momento no menu Lab Profile (Perfil do laboratério). Os campos
com um asterisco (*) sao obrigatdrios.
1. No menu principal, selecione Profile > Lab Profile (Perfil > Perfil do
laboratério).
2. Edite as informacdes do perfil do laboratério.
3. Cligue em Save (Salvar) para salvar as alteracdes e voltar ao menu
principal ou cligue em Cancel (Cancelar) para voltar ao menu principal
sem salvar quaisquer alteracdes.

12.2.2. Gerenciar Cdédigos Laboratoriais

Os cédigos laboratoriais sao utilizados em relatérios NMDP para identificar
laboratérios contratuais. E possivel introduzir e armazenar véarios c6digos
laboratoriais no HLA Fusion. E possivel selecionar o cédigo laboratorial que
pretende utilizar quando cria um relatério NMDP. Apenas os trés primeiros
digitos de um cédigo laboratorial sdo utilizados nos relatérios NMDP; as
descricdes do cddigo laboratorial ndo sdo incluidas nos relatérios.

1. No menu principal, selecione Profile > Lab Profile {(Perfil > Perfil do

laboratério).

Adicionar, editar ou eliminar cédigos laboratoriais:

o Cligue em Add Lab Code (Adicionar cédigo laboratorial) para
adicionar um novo cédigo laboratorial. Introduza as informacotes
na nova fila.

o Realce um cdédigo laboratorial que pretenda editar. Cligue em
Edit Lab Code (Editar c6digo laboratorial) para editar o cédigo
laboratorial.

2. Edite as informacdes do cédigo laboratorial.

Realce um cdédigo laboratorial que pretenda eliminar.

4. Cligue em Delete Lab Code (Eliminar cédigo laboratorial) para eliminar
o cédigo laboratorial.

5. Cligue em Save (Salvar) para salvar as alteracdes e voltar ao menu
principal ou cligue em Cancel {Cancelar) para ignorar as alteracdes e
voltar ao menu principal sem salvar.

w
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13. Acessorios

O HLA Fusion™ utiliza uma série de arquivos de referéncia para a anélise de
dados que precisem ser atualizados para novos produtos, lotes e revisdes. E
possivel, também, alterar varias definicbes globais de produtos para
personalizar a andlise para o seu laboratério e é possivel modificar as
predefinicdes do sistema para refletir o seu sistema de arguivos pessoal ou

de rede.

Aviso: Utilize sempre os arquivos de referéncia mais recentes para a
andlise. Caso contrério, os resultados da andlise poderdo nao ser
exatos.

13.1.Gerenciar Arquivos de Referéncia de Catédlogos

Os arquivos de referéncia de catdlogos contém todas as informacoes
especificas das reacfes necessdarias para a analise, incluindo o seguinte:

e Especificidades de esferas e pocos

e Informacoes de CQ

e Valores de interrupcao

e Informacoes de esferas e primer

Cada novo lote ou revisao de um produto necessita do seu préprio arquivo de
catélogo para que os resultados da andlise sejam exatos.

13.1.1. Atualizar Arquivos de Catdlogo de uma Unidade Local ou de
Rede

Os supervisores laboratoriais podem introduzir novos arquivos de catalogo
para utilizar na andlise quando estiverem disponiveis novos produtos, lotes
ou atualizacles. Os arquivos de catalogo estdo disponiveis também no site de
transferéncias da One Lambda.

1. Na pégina principal ou em quaisquer paginas principais dos produtos,
cligue no link [ Download] (Transferir} ou no menu principal, selecione
Utilities > Update Reference > Update Reference File (Acessérios >
Atualizar referéncia > Atualizar arquivo de referéncia).

E apresentada a caixa de didlogo Update Reference File (Atualizar arquivo de
referéncia).
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zl
HLA Fusion- 000000
I~ Import Directory
ER=]e) B M
0] savg FLTHDO1_010_00
2 RocydeBn FLTHDO1 01101
Recyc FLHDO1 01200
(] 43361305 4c30dc8e424426d8bcdD58 FLIHD0Z 01000
. (1 Corfig.Msi FLTHDOZ 01100
Documerts and Set FLIHDD2 01201
Arvore do % D o efines FLIHDOZ_D10.00
sl FLHDO3 01101
diretério =T % e FLTHDD3_012.01
usic FLTHDO04 01000 <
de arquivos £ MSOCache FL1HDO4_011_00 * e 3 Catalogos
=1 OLI FUSIoN FLIHDO4 012 01
FLTHDO5_007 01
FLTHDO5 00800
FL1HDO5_009_01
FL1HDO5_010_00
FL1HDO_007 01
FLTHDOE 00900
FL1HDO_010_01
FL1HDO_011_00
| IFLIHDO 007 01 =l
. —
Opgdes de )
& Catslog  NMDP (" LocalCode " PGroup (" GGroup " Serlogy Enuivalert

catalogos

[~ Catalag Folder
[caoUFusioN data\catalog

Select All | | import Catalog | [ Auto Update |

Last Update Date: Aug02, 2012 Goto OLI
E05 om0 0o |
Ready

Se as suas informacdes de sorologia estiverem desatualizadas ou se ainda
ndo as importou, é apresentada uma mensagem como a ilustrada abaixo. Se
nao visualizar este tipo de mensagem, avance para o passo seguinte. Se
visualizar a mensagem, cligue em OK para abrir a caixa de dialogo Serology
Import (importar sorologia).

Aviso de arquivo equivalente a sorologia

Serology Information - 5‘

The Serology information does not exist in the database.

Please import most recent Serology...

Certifique-se de que a opc¢do Catalog (Catalogo) esta selecionada.

2.

BIOMETRIX

Utilizando a érvore do diretério de arquivos, localize os arguivos de
catalogo a serem importados.
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0 90000006
Filename 4 Name ot Revision Momenclature  IMGT RevisionMotes
FLIHD10_007. 00 FLIHDIO 007 oo
FL2SP_011_00 FL2SP 011 00

Select  Product Z Total

= LABScreen 3

] LABType ¥

| LAT [ 1

O numero ] LCT 0

de catélogos | MicraSSP 13
atualmente na

sua base de dados '
do Fusion.
ow these products:
) In Fusion DB (it in Fusion DB | Select Al H Deselect All || Import H Help || Close |
Catalogos f Updacs /Revons g Vi [ Undate Freviously Downloaded Documerts
atualizados e
revistos || |
disponiveis para ||| & 2z LR
transferir.
Lista todos os catalogos Catélogos disponiveis que ndo se
disponiveis encontram na sua base de dados do Fusion.

Nota: Para determinar qual o catdlogo mais recente disponivel, o HLA Fusion
analisa primeiro o nimero de lote e depois 0 nimero de revisao. Um
ndmero de lote atualizado é assinalado como a versao mais recente de
um catalogo, mesmo que exista também uma atualizacdo no niUmero
de revisdo do lote anterior desde a Ultima vez que transferiu catalogos.

3. Realce os arquivos que pretende importar ou cligue em Select All
(Selecionar tudo) para selecionar todos os arquivos listados.

Se selecionar um catalogo para importar que se encontre no antigo formato
de alelo, é notificado através de uma mensagem. Se nao visualizar esta
mensagem, avance para o0 passo seguinte. Se visualizar a mensagem,
selecione a opcao Translate (Traduzir) que pretende utilizar antes de avancar

para o passo seguinte.

Nota: Se selecionar Yes {(Sim) ou Yes All (Sim a tudo), o software iré traduzir o
antigo formato de alelo par ao formato mais recente. Para os produtos
moleculares (LABType ou Micro S5P), o software ignora
completamente o antigo formato, se nao encontrar um alelo
correspondente na nova lista de formatos. Para anticorpos, se o
software nao encontrar um alelo correspondente no novo formato,
mantém o alelo do antigo formato, mas adiciona dois pontos.

—— 20O —
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Opgao para traduzir alelos

Translate aAllele

The catalog - LS1A404_002_03 you want to import was created using the old allele format.
If pou wish the spstem will translate these alleles into new allele format. Please note that
the old alleles which do not have matching new allele names will be kept and imported as is.

Do you wish to translate?

Yes No Yes Al Noal |

4. Clique em Yes (Sim) ou Yes All (S5im a tudo) para importar os arquivos
de catalogo selecionados.

Nota: A importacdo do catdlogo demora mais tempo se selecionar a opcdao
para traduzir alelos.

5. Uma caixa de didlogo de confirmacdo apresente os resultados de
importacao, cligue em Close {Fechar).

6. Cligue em Close (Fechar) para voltar ao menu Update Reference
(Atualizar referéncia).

Os arquivos de catalogo importados podem ser utilizados sem reiniciar o
Fusion.

13.1.2. Atualizar Arguivos de Catdlogo a Partir do Site de Downloads da
One Lambda

e Os arquivos de catdlogo de produtos estdo disponiveis no site de
transferéncias da One Lambda (http://download.onelambda.com).

1. Na pégina principal ou em quaisquer paginas principais dos produtos,
cligue no link Download (Transferir) ou no menu principal, selecione
Utilities > Update Reference > Update Reference File (Acessérios >
Atualizar referéncia > Atualizar arquivo de referéncia). E apresentada
a caixa de didlogo Update Reference File (Atualizar arquivo de
referéncia).

2. Cligue em Auto Update (Atualizacdo automéatica) para abrir
a janela Catalog Updates Selection (Selecao de atualizacdes de
catalogo) da One Lambda.

3. Marque a caixa de verificacao junto aos arquivos que pretende
importar. Cligue nos sinais de mais ou menos na arvore do diretério de
arquivos para localizar os arquivos de catdlogo para cada produto. E
possivel também clicar em Select All (Selecionar tudo) ou Deselect All
(Anular a selecao de tudo) para selecionar ou anular a selecao de todas
as caixas de verificacdo de uma s6 vez.
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4. Cliqgue em Import {(Importar) para importar os arquivos de
catélogo selecionados.

5. Quando a caixa de didlogo de confirmacao apresentar os resultados de
importacao, cliqgue em OK.

6. Cligue em Close (Fechar) e, em seguida, cligue em Yes (5im)
para voltar ao menu Update Reference (Atualizar referéncia).

Os arquivos de catalogo importados podem ser utilizados sem reiniciar o
Fusion.

Nota: E possivel também clicar em Go to OLI (Ir para OLI), clicar nos links dos
produtos e arquivos de catalogo que deseja importar e seguir as
instrucoes de transferéncia.

Se a opcao Auto Update (Atualizacdo automatica) ndo responder,
verifigue a sua conectividade a rede e se o URL definido para One
Lambda em Utilities > URLs & Paths {Acessérios > URLS e caminhos)
esta correto.

13.2.Atualizar Arquivos de Referéncia de Tipagem Molecular

Os arquivos de referéncia contém informacdes de cédigos de alelos e
informacdes equivalentes de sorologia utilizadas na anélise. E importante
atualiza-las regularmente para obter atribuicdo de sorologia e cddigos de
alelos exatos.

No menu Update Reference (Atualizar referéncia) é possivel transferir os
arquivos necessarios:

e (b6digos NMDP

e (ddigos locais

e Arguivos equivalentes a sorologia

13.2.1. Atualizar Codigos NMDP de uma Unidade Local ou de Rede

O National Marrow Donor Program (NMDP) fornece uma lista de codigos de
alelos que podem ser utilizados na analise de tipagem molecular. Se tiver
uma lista atual armazenada na sua unidade local ou em rede, utilize este
procedimento para importa-la, de forma a que o HLA Fusion possa acesséa-la.
O arquivo de cdédigo NMDP mais recente estd disponivel no site de
transferéncias NMDP.

1. Na pégina principal ou em quaisquer paginas principais dos produtos,
cligue no link Download (Transferir} ou no menu principal, selecione
Utilities > Update Reference > Update Reference File (Acessérios >
Atualizar referéncia > Atualizar arquivo de referéncia).
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E apresentada a caixa de diadlogo Update Reference File (Atualizar arquivo de
referéncia).

13.2.2.

HLA FGsion"

[~ Import Directory

A -3 My Computer
Arvore de J'li Ly Comoue
pastas/ T

diratérin

18 DA
L@ EN
=6

oPgao de ‘o Qalalng‘E‘ NMDP ; Local Code ¢ P Group ¢ GGroup ¢ Serology Equivalent
céadisa NMDP m—

Impart NMDP
lnforma;ao e~ Import NMDP \ \ Auto Update ‘
st Version Update Date: 4/13/2012 Last Download Date: 4/13/2012 Goto NMDP

sobre a ultima

transferéncia e
atualizagdo |

"VIONE LAMEDA ® ® &

Ready

Atualizagdo do cédigo NMDP

. Selecione a opcao NMDP.
. Navegue até ao arquivo NMDP em uma unidade local ou em rede,

utilizando a arvore Import Directory (Importar diretério).
Cliqgue em Import NMDP (importar NMDP) para importar o arquivo
selecionado.

. Cligue em Close (Fechar) para voltar ao menu Update Reference

(Atualizar referéncia).

Atualizar Arquivos NMDP a Partir do Website NMDP

Siga este procedimento para importar a lista NMDP do website NMDP.

1.

W

mm SIOMETRIX

Na pagina principal ou em quaisquer paginas principais dos produtos,
cliqgue no link Download (Transferir) ou no menu principal, selecione
Utilities > Update Reference > Update Reference File (Acessérios >
Atualizar referéncia > Atualizar arquivo de referéncia).

. E apresentada a caixa de didlogo Update Reference File (Atualizar

arquivo de referéncia).

Selecione a opcao NMDP.

Cligue em Auto Update (Atualizacao automatica), que importa
automaticamente o arquivo NMDP atual para utilizar no HLA Fusion. Ou
cligue em Go to NMDP (ir para NMDP) e siga as instrucbes para
transferir um arquivo NMDP a partir do website.
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Nota: Se a opcéo Auto Update (Atualizacdo automética) ndo responder,
verifigue a sua conectividade a rede e se o URL definido para NMDP em
Utilities > URLs & Paths (Acessérios > URLS e caminhos) esté correto.

13.2.3. Criar um Arquivo de Cédigo Local

Os arquivos de coédigo local sdo criados por laboratérios individuais; os
cédigos locais sdo criados para realizar atribuicbes de tipagem ambiguas
mais faceis de armazenar e ler. Por exemplo, as ambiguidades, como
B*1501/1501N/1502, podem ser condensadas com um cédigo para B*15AB
para manter registros mais simples.
1. Copie o0 modelo de cédigo local de um CD do HLA Fusion para uma
unidade local.
2. Utilize um editor de texto para editar o modelo e adicionar defini¢des
de cédigo.
3. Siga o formato do exemplo, utilizando um Separador para separar cada
campo e uma barra obligua para separar vérios valores em um campo:
o (bdigo da letra <separador> extensdo numérica do alelo a qual
o cédigo de aplica
4. Guarde o arquivo como local code.txt

Consulte a secao seguinte, Atualizar o arquivo de cédigo local, para importar
0 arguivo.

13.2.4. Atualizar o Arquivo de Cddigo Local

Apéds a criacdo de um arquivo de cddigo local, este tem de ser atualizado no
HLA Fusion.

1. Na pégina principal ou em quaisquer péginas principais dos produtos,
cligue no link Download (Transferir} ou no menu principal, selecione
Utilities > Update Reference > Update Reference File (Acessérios >
Atualizar referéncia > Atualizar arquivo de referéncia).

E apresentada a caixa de diadlogo Update Reference File (Atualizar arquivo de
referéncia).

m SIOMETRIX
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Atualizar arquivo de referéncia: cédigo local

7, Update Reference File |
HLA Fusion* 0000006
—Impart Directory
2 - = My Computer
A.rvor’e .de = 20
diretério/ S

3D G
nacta

oPgao de € Catlog NMDPf‘ Local &;de;" P Group ¢ GGroup ¢ Serology Equivalent

codigo local
Import Local Code

| Import Local Code ‘

'V ONE LAMBDA ® ® ®

Resdy

2. Selecione a opcdo Local Code (Cddigo local).

3. Utilize a arvore Import Directory (Importar diretério) para localizar e
selecionar o arquivo de cédigo local a importar.

4. Cligue em Import Local Code {importar cédigo local) para importar o(s)
arquivo(s) selecionado(s).

5. Cliqgue em Close (Fechar) para voltar ao menu Update Reference
(Atualizar referéncia).

13.2.5. Atualizar Arquivo Equivalente a Sorologia a Partir do Website
One Lambda

O arquivo equivalente a sorologia pode ser atualizado automaticamente a
partir do site de downloads da One Lambda
(http://download.onelambda.com).

1. Na pégina principal ou em quaisquer péginas principais dos produtos,
cliqgue no link Download (Transferir} ou no menu principal, selecione
Utilities > Update Reference > Update Reference File (Acessérios >
Atualizar referéncia > Atualizar arquivo de referéncia).

E apresentada a caixa de diadlogo Update Reference File (Atualizar arquivo de
referéncia).
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Atualizar arquivo de referéncia: Equivalente a sorologia

) Update Reference File x|

HLA Eusionw 90000 0

~Import Dirsctory

=+ 2 My Computer
[2R=TwN
[R=T}N
S EN
R JchN

Arvore de
diretério/ ™
pasta

—s

Opgao
Equivalente a
—Import Serology Equivalent

|c-- sorologia

Last Update: 201 January (KIR); Apr 13, 2012 GotoOUl

" Catdog  NMDP (" LocalCode ¢ PGroup GGmupf- Serology Equivalent

o o]

Ready

2. Selecione a opcao Serology Equivalent (Equivalente a sorologia).

3. Clique em Auto Update (Atualizacdo automética) para abrir
a janela Catalog Updates Selection (Selecao de atualizacbes de
catalogo) da One Lambda.

4. Selecione a caixa de verificacao junto a todos os arquivos que pretende
importar.

5. Cliqgue em Import Serology (Importar sorologia) para importar os
arquivos selecionados. Os arquivos de catdlogo estdo prontos para
utilizar sem reiniciar o HLA Fusion.

6. Uma caixa de didlogo de confirmacao apresente os resultados de
importacao, cliqgue em OK.

7. Clique em Close (Fechar) e, em seguida, cliqgue em Yes (Sim)
para voltar ao menu Update Reference (Atualizar referéncia).

e Se a opcao Auto Update (Atualizacao automatica) nao responder,
verifigue a sua conectividade a rede e se o URL definido para Sorologia
em Utilities > URLs & Paths {(Acessérios > URLS e caminhos) esta
correto.

13.2.6. Gestao e informacoes de Catalogos

13.2.6.1. Arquivar Catdlogos
Pode-se arquivar arquivos de catdlogos que j& ndo sdo utilizados. As
informacdes de catdlogos continuam a existir na base de dados, mas néo sao

incluidas na lista de arquivos de catdlogos disponiveis para anélise. Os
arquivos de catalogos também podem ser reiniciados para utilizar na anélise.
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1. No menu principal, selecione Utilities > Update Reference > Catalog
Information/Management
informacodes/gestdo de catdlogos).

{Acessérios

> Atualizar

7 Catalog Management

HLA Fusion”

FBetoen
LABType =l
5[ Statws | CatalogD CatologType | LocusType | NOMDate | IMGT | Catalog Notes iI
P[A  |RSSOTA01103  |LABType A January 2010 2280 |January 2010 nomenclature update based on IMGT/HLA database vers ||
C|s  [RSSOWA011.06  |LABType |A Juy 2010 [31.0 | duly 2010 nomenclature update based on IMGT/HLA database version ||
r RSSOTA 011 08 |LABType  |A January 2011 [330 | January 2011 nomenclature update based on IMGT/HLA database vers ||
r RSSOTA 02 01 |ABType  |A January 2011 [330 | January 2011 nomenclature update based on IMGT/HLA database vers ||
r RSSOTA_12R_00  |LABType  |A January 2011 [330 |Newlot. Based on January 2011 (IMGT/HLA database version 3.2.0) a ||
r RSSOTB013.07  |LABType  |B January 2010 [228.0 |January 2010 nomenclature update based on IMGT/HLA database vers ||
[~ |RSsOB 01404 |LsBType  |B January 2010|2280 | January 2010 nomenclature update based on IMGT/HLA database vers ||
F[»  |RssowB 0407 |BType  |B July 2010 [310 | July 2010 nomenclature update based on IMGT/HLA database version ||
r RSSOTB014_11  |LABType  |B January 2011 [330 | January 2011 nomenclature update based on IMGT/HLA database vers ||
r RSSOTB05.01  |LABType  |B January 2011 [330 | January 2011 nomenclature update based on IMGT/HLA database vers ||
r RSSOTB_13A D4 |LABType B January 2010|2280 | January 2010 nomenclature update based on IMGT/HLA database vers ||
[~ |RSsOiC 00803  |sBType  |C January 2010|2280 | January 2010 nomenclature update based on IMGT/HLA database vers ||
C|o |RSSOIC_008.05  |LaBTyee  |C Juy 2010 [31.0 | July 2010 nomenclalure update based on IMGT/HLA database version ||
r RSSOIC_009.07  |LABType  |C January 2011 [330 | January 2011 nomenclature update based on IMGT/HLA database vers ||
r RSSOIC 01001 |LABType  |C January 2011 [330 | January 2011 nomenclature update based on IMGT/HLA database vers ||
[~ |RSSO1E47.00101 |LABType  |ABC July 2010 [310 | July 2010 nomenclature update based on IMGT/HLA database version ||
r RSSOTE4T 00103 |LABType  |ABC January 2011 330 |January 2011 nomenclature update based on IMGT/HLA database vers ||
r RSSOTE47 002 01 |LABType  |ABC January 2011 [330 | January 2011 nomenclature update based on IMGT/HLA database vers ||
r RSSOTST 00305  |LABType B January 2010|2280 | January 2010 nomenclature update based on IMGT/HLA database vers ||
[~ |Rssois1 00402 |sBType  |B January 2010|2280 | January 2010 nomenclature update based on IMGT/HLA database vers ||
[ |RSS01S1004.0¢ |LABType  |B Juy 2010 310 |July 2010 nomenclature update based on IMGT/HLA database version ||
r RSSO1SI_ 00406  |LABType  |B January 2011 [330 | January 2011 nomenclature update based on IMGT/HLA database vers ||
r RSSOTST 00500  |LABType B January 2011 (330 |New ot Based on January 2011 (IMGT/HLA database version 330) 5 |1
r RSSO1S4 003 07 |LABType B January 2010 [2280 | January 2010 nomenclature update based on IMGT/HLA database vers ||
4 | »
¥ Show Archived Catalogs |~ Check Al | Summary Report | Detail Report | Bxpot | Amhive | Unarchive | Delste | ciose |

LV ONE LAMBDA ® ® ®

Arquivar catilogo

referéncia >

2. Selecione a caixa de verificacao S (selecionar) para os arquivos de
catélogos gue pretende arquivar e cligue em Archive (Arquivar).
3. Quando uma mensagem de contexto apresentar Data Saved {Dados
salvos), cligue em OK.
4. Cligue em Close (Fechar) para voltar ao menu principal.

Nota:

sistema arquiva automaticamente a versao anterior.

13.2.6.2. Desarquivar Arquivos

Quando importar uma nova versao de um arquivo de catdlogo, o

Os argquivos de catalogos arquivador apresentam um A na coluna Status
(Estado) quando visualiza a lista de catdlogos e a caixa de verificacdo para

Show Archived Catalogs (Mostrar catalogos arquivados) estd selecionada.
Caixa de verificagdo Catalogos arquivados

|1 |

A

RSSO154_003_07
RSSO154_004_02

v Show Archived Catalogs r

BN Lamion o o o |

LABTy
LABT
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Arquivar e desarquivar arquivos de catalogos

Nz |LABScreen T kit
LAEType =l I
Coloque uma marca de wt
verificagdo aqui e clique no 5| Status | CataloglD Ca‘lﬂu_:]l nn
botdo Desarquivar para i RSSO1A011.03 LABTy A I?tra A
desarquivar o catdlogo. [ F A '"‘:'f;a qufe o
—— catalogo foi
Coloque uma marca de w R5S01A 01108 LABTy arquivado.
verificagdo aqui e clique no=— |
botao Arquivar para I_ RSS01A 012 01 LABTYDI
arquivar o catalogo. r RSS01A 12R_00 L.ﬂ.BTyg

Na janela Archive Catalog (Arquivar catélogo), selecione as caixas de
verificacdo junto aos catdlogos que pretende desarquivar e cligue em
Unarchive (Desarquivar).

13.2.6.3. Visualizar informac¢des de Arquivos de Catdlogos

E possivel visualizar informacdes sobre um arquivo de catélogo e gerar um
relatério no menu Catalog Information (Informacoées do catdlogo). Os arquivos
de catalogos apresentados com um A na respectiva coluna Status (Estado)
foram arquivados.

1.

No menu principal, selecione Utilities > Update Reference > Catalog
Management (Acessérios > Atualizar referéncia > Gestdo de
catalogos).

. Cligue no cabecalho de uma coluna se pretende ordenar a lista de

arquivos de catalogos.

. Cligue em Report {Relatério) para preencher um relatério que pode ser

impresso e exportado das informacbées do catdlogo atualmente
apresentado.

13.2.6.4. Eliminar informacées de Arquivos de Catalogos

E possivel eliminar um arquivo de catdlogo no menu Catalog Management
(Gestdo de catalogos). Os arquivos de catalogos apresentados com um A na
respectiva coluna Status (Estado) foram arquivados.

1.

No menu principal, selecione Utilities > Update Reference > Catalog
Information/Management (Acessérios > Atualizar referéncia >
informacdes/gestdo de catalogos).

. Selecione a caixa de verificacao junto a qualguer catdlogo que

pretende eliminar.
Clique em Delete (Eliminar) para remover as informacoes do catdlogo.

m SIOMETRIX
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13.2.6.5. Criacdo de Relatério com as informacdes de Arquivos de
Catdlogos

E possivel visualizar e colocar em relatério, informacdes sobre um arquivo de
catalogo e gerar um relatério no menu Catalog Information (informacdes de
catalogos).

1. No menu principal, selecione Utilities > Update Reference > Catalog
Management {Acessérios > Atualizar referéncia > Gestdo de
catalogos).

2. Cligue no cabecalho de uma coluna se pretende ordenar a lista de
arquivos de catalogos.

e (Opcional) Se pretende um relatério no formato antigo, selecione a
caixa de verificacdo junto a Old Format Report (Relatério no formato
antigo).

3. Cligue em Report (Relatério) para preencher um relatério que pode ser
impresso e exportado das informacbes do catdlogo atualmente
apresentado.

13.2.6.6. Associar Arquivos de Catdlogos de Produtos e Modelos Luminex

E possivel associar um arquivo de catalogo com o nome do modelo Luminex
utilizado para um produto especifico. O HLA Fusion associa automaticamente
a ID de catadlogo e nomes de modelos na primeira vez gue executa a andlise
para o produto. Apds a realizacao de uma associacao, o HLA Fusion seleciona
automaticamente o arquivo de catdlogo associado ao modelo utilizado no
arquivo CSV quando iniciar a andlise. Também é possivel adicionar, remover
ou alterar manualmente as associac¢des.

1. No menu principal, selecione Utilities > Catalog Template Association
(Acessérios > Associacdao de modelos de catalogo).

Adicionar, remover ou modificar uma associacao:

2. Adicione uma nova associacao.

3. Selecione um arquivo de catdlogo.

4. Introduza um novo nome de modelo ou cligue em Browse (Procurar)
para selecionar um arquivo de modelo Luminex {(formato .Ixt) para
associar ao nome de arquivo.

5. Remova uma associacao.

6. Selecione um arquivo de catdlogo.

7. Selecione um nome de modelo e cligue em Remove (Remover).

Modificar uma associacao:

1. Selecione um arquivo de catalogo.
2. Edite o{s) nome{s) de modelo{s) existente(s).
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3. Cligue em Save (Salvar) para salvar as alteracdes.
4. Cligue em Close (Fechar) para voltar ao menu principal

13.2.6.7. Importar Arquivos de Frequéncia de Alelos (Frequéncia

demogréfica)

E possivel importar arquivos de frequéncia para utilizar na anélise, com base

nos dados demogréficos.

1. No menu principal, selecione Utilities > Update Reference > Allele
Frequency (Acessérios > Atualizar referéncia > Frequéncia de alelos).
2. Selecione a opcao Create Demographic Group (Criar grupo

demografico).

Importar frequéncia de alelos

}\ Demographic/Allele Frequency

HLA Fusion- 0000000

—Create and Update Demographic/Allele Frequency

|(' Create Demographic Group & Update Alleles and Frequency Delimiter : I j ¥ Skip First Row Allele Column E |
Updated Alleles Source File :  |C:\OLI FUSION \data"session'Data Reference Files'Miscellanous'05-03-07 DRBE345 E
Alleles not in the datat for selected d hic group: Allele Test 1
Select Alele/Sern Frequency nd

I~ |28(D9

M |29(E9) —_—

|30 ¥ Create New Group

ERE )

e

T |33ia5)

[T |34(85)

7 |35(cH) -

r— Demo

-

graphic Group and Frequency in Database

Active | Name Allele/Sera | Frequency =
Allele Test 1

AD1:01:01

ATD1:01:01:01
ATD1:01:01:02N
ATD1:01:02
A01:01:03
AD1:01:04

|I\bll('i’m.p||l).|]li:ﬂeﬁ’n|.p||De|ete(}n|.p||Tra’uiﬂeNlelB||Expnrl ||Save H Close |

VJONE LAMBDA ® ® ®

3. Clique no bot3do Browse [=] (Procurar) e localize os arquivos Allele

Frequency (Frequéncia de alelos).
4. Clique em Import (Importar).

Quando um arguivo de frequéncia de alelos é importado com éxito, os grupos
gue contém sao listados em Demographic Group and Frequency in Database

(Grupos demo

grafico e frequéncia na base de dados).

5. Cligue em Save (Salvar).
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Nota: Se o cabecalho para a coluna de qualquer arquivo de frequéncia de
alelos que importar estiver vazio, toda a coluna ndo é importada para o
Fusion, independentemente de quaisquer outros dados gue contenha.
Se as colunas estiverem duplicadas, o Fusion apresenta uma
mensagem de erro e nao importa o arquivo de frequéncia de alelos.

Os dados incluidos no arquivo de frequéncia de alelos poderdo parecer
semelhantes a este gréfico.

[ 4] A B T D

1 |official Name  iapan Cauvcasianoli?
LA*OIOI 0.2 0.1 0.2
-3 AT010101 0.2 0.02 0.2
4 AT01010101 0.2 0.003 0.2
LA‘OZOI 10.9 2
6 AT02010101 10.9 56
7 A®020106 0.01 3
LA’OZOIO? 0.01 4
13 A*020110 0.01 4

10 A*020301 0.02 0.02
TA’OZOBOZ 0.01 0.01
E A*020601 10.4 104
13 A%020602 0.01

14 |A*0207 3.4 3.4
EA’OZIO 0.1 0.1
iA’OZ]SN 0.01
17 A®0218 0.02 0.02
18 |A¥0228 0.0z 0.02
EA‘OZQZ 0.01
ﬂA‘UZ‘}l 0.01 0.01
AA‘OZBN 0.01 0.01
EA’OZ‘SB 0.01
HA’OZ?O 0.01 0.01
EA’UZ?I 0.01 0.01
25 |AT0272 0.01
ﬂA*O!Ul 0.8 08
EA’O!UIUIOI 0.8 0.8
&A‘O!UZ 0.02 0.02
EA*IIUI 8.1 81
ﬂA*llﬂlﬂl 8.1
31 |AT1102 0.1
32 |AT110201 0.1 0.1 0.1
iA‘ZﬂOZﬂlﬂl 35.6 35.6 35.6
34 AT24021 35.6 35.6 35.6
35 AT2404 0.02 0.02 0.02
EA’ZQOS 0.02 0.02 0.02
37 A®2420 0.02 0.02 0.02
38 A%2425 0.01 0.01 0.01
(39 AT2a43 0.01 0.01
ﬂA‘ZEﬂl 9.8 9.8
iA’ZEﬂlﬂl 9.2 9.8

42 A*2602 2.2 2.2
EA’ZE{B 21 21
iA’ZEﬂd 0.01
45 |A®2605 0.02
46 AT2606 0.02

47 A*2611N 0.01

13.2.6.8. Atualizar Arquivos de Frequéncia de Alelos (Frequéncia
demogréfica)

E possivel modificar os arquivos de frequéncia de alelos antes de utiliza-los na
andlise com base nos dados demogréficos.

1. No menu principal, selecione Utilities > Update Reference >Allele

Frequency {Acessérios > Atualizar referéncia > Frequéncia de alelos).
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Importar frequéncia de alelos

% Demographic/Allele Frequency x|

HLA Fusion® 0000000

—Create and Update Demographic/Allele Frequency
|(‘ Create Demographic Group % Update Alleles and Frequency Delimiter: [TAE =] ¥ Skip First Row  Allsle Column [ =] |

Updated Alleles Source File CAOLI FUSION data'session'\Data Reference FilestInterface X 00QQQ0A.CSV E

Alleles not in the database for selected demographic group Allele Test 1

Select | Allele/Sero Frequency
3 "GO238"
* -

[~ Demographic Group and Frequency in Database

Allele/Sero | Frequency -
W |Test1 "CABE"
"Gl
AT01:01
AT01:01:01
A01:01:01:01
Jq A*n101-01.070 | Ll;l

[ |New('xn|p‘|[)q)licde&nq)||Ddse&n|pHTmuldeN|dHExpnrtH&ve”ﬂnse‘

(JORELAMEDA © @ @ |

Selecione a opcao Update Alleles and Frequencies {Atualizar alelos e
frequéncias).
Cligue no botdo Browse L= (Procurar) e localize o arquivo de
frequéncia de alelos gue pretende atualizar.
Clique duas vezes no arquivo ou cligue em Open {(Abrir) na janela de
procura.
Proceda de qualquer uma das seguintes formas para modificar o
arquivo:

o Adicione/elimine alelos

o Elimine dados demogréficos existentes

o Altere as frequéncias de alelos

o Converta o formato de alelos
Cligue em Translate Alleles (Traduzir alelos).
Clique em Update (Atualizar).
Cligue em Close {Fechar).

13.2.6.9. Gerenciar Informacées da Lista CREG

E possivel modificar listas CREG existentes ou criar novas para utilizar na
analise de PRA e Single Antigen LABScreen, FlowPRA, LAT ou LCT. Proceda da
seguinte forma para criar ou modificar uma lista CREG:

1.

Selecione Utilities > Update Reference > CREG Information
Management {Acessérios > Atualizar referéncia > Gestdo de
informacdes CREG).

E apresentada a janela CREG Management (Gestdo CREG).

m SIOMETRIX
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Ecra Gestao CREG
x
HLA Fusion® 0000000
CREG Type: jou | | Detete
New CREG Type: [SIH]
Group Name Group Detail -
y [ 1C(10) £25(£) A26 424 AGE =
1C(19) £29 430 A31.A32(4) A33 AT4
1C A1.A36.ABD A43 AZ2(4) AZ4(4) A2 AT1
ac £23(4) A24[4) ABR AES.AZ | |
5C E57(4) B58(4) B35(6) B53(4) B51(4).B52(4). B72(6) BE2(E) BE3(4) B75(5) BT6(E) BT7(4) B71(6) B72(5). B43(4).B50(6).B18(E).B27(4)
7C B27(4) B27(4)B47(4) B13(4). B7(E) B41(5) B42(5) B45(E). B4E(6).B73(6). BA1(E) BAO(E) B61(5) B54(5) B56(6) BE5(6)
8C BB(6) B39(6), BE7(6) BE4(6) BE5(6) B18(6) B28(4) BES(4)
12C B13(4).B44(4) B45(6) B43(4), B50(6). BEO(6) BE1(6) B41(6) B43(6) BA2(E)
Bud Lol Buid
Bub Bub -
|« | v
Save | | Delete Group | | Close |
[JONELAMEDA © @@ |

2. Selecione um grupo CREG existente na lista pendente CREG Type (Tipo
de CREG) ou introduza um nome para o novo grupo no campo New
CREG Type (Novo tipo CREG]).

Proceda de uma das seguintes formas:

e Introduza informacées novas ou modifique informacdes existentes nos
campos Group Name {(Nome do grupo) e/ou Group Detail (Detalhes do
grupo} e cliqgue em Save (Salvar).

e Realce uma fila de informacodes de grupo existentes e cliqgue em Delete
Group (Eliminar grupo).

3. Quando completar a criacao ou modificacao do grupo CREG, clique em
Close (Fechar).

Nota: Verifigue os seus dados antes de salvar e nao misture alelos com o
formato de nomenclatura antigo com alelos no formato mais recente
na mesma tabela CREG.

13.3. Alterar Defini¢des de Configuracao de Produtos

As alteracbes nas definicbes de andlise dos produtos aplicam-se apenas a
amostras nao analisadas anteriormente. As amostras analisadas
anteriormente tém de ser reanalisadas para que as alteracbes sejam
aplicadas.

No menu Product Configuration (Configuracdo de produtos) é possivel
e Alterar a configuracao do produto Micro S5P
e Alterar a configuracao do produto LABType
e Alterar as definicdes do produto para a analise combinada LABScreen

e 20—
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Alterar definicbes de analise de triagem de anticorpos
Alterar valores de soro negativo predefinidos para analise LABScreen

13.3.1. Alterar a Configuracado de Produtos Moleculares

As alteracbes nas definicbes de andlise LABType e Micro S5P aplicam-se
apenas a amostras que ainda nao foram salvas ou confirmadas. Para alterar
as definicbes de analise para amostras anteriormente salvas ou confirmadas,

deve alterar as definicbes na janela de analise de produtos e reanalisar a
amostra.
1. Na pégina inicial LABType ou Micro SSP clique em Edit (Editar) ou

selecione Utilities > Molecular Product Configuration > Molecular
Analysis Configuration (Acessérios > Configuracdo de produtos
moleculares > Configuracao de andlise molecular) no menu principal
do HLA Fusion.

Selecione LABType ou Micro 55P no menu pendente Product Type (Tipo
de produto).

) LABType Analysis Configuration x| 7 MicroSSP Analysis Configuration x|
. .
™
HLA Fusion- 0000 HLA Fusion 0000
Product Type:  [LABTyps = Podid Type:  [WicroSsP =]
[~ Code
~Code
& NMDP " Local Code " P Group © G Group
# NMDP £ Local Code € PGroup € GGowp
€ NoCode
£ No Code
Cross Code
T |]' Enable Cross Code
™ Enable Cross Code
Demographic [Test 1 =] Ed  NemberofFase [T =]
= Rans
Demogphic [pone) <] [Edd Number o False 1 = I Bwd/Bw Infomation

™ Bwé/BwE Information ™ Computer Assigned Serology
™ Computer Assigned Serology

Min Posive Cortrol *
Min Bead Count *
Min Bead Failre Threshold (%)
Close Bead Fom Threshold ~

™ Display Popup message for Low Bead Count Low Posttive Control

™ Allow Auto Accept Al
™ Save Force 1 Pars

[Resettoout | [ Save |[ Qo= | [Resettoou |[ Save |[ Gose

[VJONE LamzoA @ 00 | [JJONE Larizon o 00 |
Definigdes de configuragao LABType e Micro SSP

Altere os valores de configuracao, conforme necessario.

Save Force 1 Pairs {Salvar pares de forca 1) salva pares de forca 1 na
base de dados durante a anadlise. Os pares de forca 1 sdo igualmente
apresentados nos relatérios gue contém estas informacdes.

Allow Auto-Accept All (Permitir a aceitacao automatica de tudo) pode
ser selecionado apenas por alguém com privilégios de usudrio
supervisor e permite selecionar um botdo no resumo de sessao
LABType para aceitar os resultados de anélise de lote para todas as
amostras.

m SIOMETRIX
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o Computer Assigned Serology (Sorologia atribuida por computador)
pode ser selecionado apenas por alguém com privilégios de usudrio
supervisor e preenche automaticamente os campos de atribuicao de
sorologia de analise LABType e Micro SSP, bem como armazena os
resultados na base de dados. Se esta opcao estiver selecionada, é
apresentada uma mensagem de aviso para recordar que as atribuicdes
sao estimativas e nao devem ser aceites sem verificacao.

Aviso de atribui¢do automatica de sorologia

HLA Fusion™

@O This option enables auto assignment of Serclogy which is a suggested
V' assignment and may not be 100% accurate,

We suggest that you review these assignments and make appropriate
changes to obtain the expected assignment.

4. Clique em Save (Salvar) para salvar as alteracdes.
5. Clique em Close (Fechar) para voltar ao menu Update
Reference (Atualizar referéncia).

13.3.2. Criar um Catédlogo de Sessao Combinada LABScreen

Para executar uma sessao de analise combinada LABScreen de classe | e i,
crie um catdlogo combinado para utilizar para a sua sessao. Utilize um
arquivo de catdlogo de classe | e um arquivo de catalogo de classe Il com as
mesmas esferas de controle positivo e negativo, mas que nao tenha outras
esferas em comum.

1. Selecione Utilities > Antibody Product Configuration (Acessoérios >
Configuracao de produtos de anticorpos.) no menu principal do HLA
Fusion.

2. Clique em Create Combined Products (Criar produtos combinados) para
abrir o menu Combined Products (Produtos combinados).

Arquivos de catalogo combinado LABScreen

;o o<
HLA Fusion® 90000006

Select products to create new products.

Prociuct List | Herw Product |
CataloglD. ClassID | NeBeadID | PcBeadlD | AddedDate B CataloglD |ClasslD | NcBeadlD | FeBeadiD |
1 001 002 422012 10:30:07
LSTAD4NC10_007_02 I 001 002 4/2/2012 10:31:01 =
LS2A0TNC11_008_06 L} 001 002 4/2/2012 10:30:39
LS2ADINCT1_009_03 [ 001 002 422012 1030:13
LS1A03-NC7_007_03 I 001 002 4122012 10:30:28
LS2PRANC10_012_06 L} 001 002 4/2/2012 10:30:21
LSTADSNCT1_007_02 1 001 002 422012 10:30:50
LSTAD04NC10_006_05 I 001 002 4122012 10:29:48
LS2PRANCE_012_05 L} 001 002 4/2/2012 10:30:21 El
LSTPRANCE_013_05 1 001 002 422012 10:30:39
LSTPRANC10_014_03 I 001 002 4/2/201210:30:24
LS1A02NCT_008_02 I 001 002 4/2/2012 10:30:13
LS2PRANCI_013_03 [ 001 002 422012 10:30:26
LSTPRANC10_015_00 I 001 002 4122012 10:30:26
LS1PRANCE_012_03 I 001 002 4/2/2012 10:30:15
LS2PRANCE_011_03 [ 001 002 422012 10:30:50
LSTPRANCT7_011_02 I 001 002 4/2/201210:30:44
‘ 1 S7PRANCE 012 N3 n 001 0Nz 4212012 IO.’M!."%T 2
< i v

New Catalog ID

[— Blomemlx ] JJONE LAMBDA ® ® ® 300 I



3. Selecione o primeiro catdlogo de produto a ser combinado e clique em

4. Selecione o segundo catélogo de produto a combinar e cliqgue em [z
O nome do novo arquivo de catdlogo aparece na parte inferior do menu

de selecao.

5. Cligue em Save (Salvar) para salvar o novo arquivo de catalogo
combinado para utilizar na analise LABScreen.
e Opcional: Cligue em Clear (Limpar) para repor as selecfes e iniciar de

novo.

6. Clique em Close (Fechar).

13.3.3.

Alterar Valor de Soro Negativo Predefinido LABScreen

E possivel ajustar ou adicionar soros de controle para cada produto ou lote. E
possivel alterar o valor de média aparado de fluorescéncia para cada esfera

individualmente.

Definir valor de soro negativo predefinido

1. Selecione Utilities > Antibody Product

[ mput User Dt Neg Serum Conto Vaue =] Configuration (Acessérios > Configuracdo de
HLA Fusion® produtos de anticorpos.) no menu principal do
HLA Fusion.
Catalog ID [LS1A03NCT_007_03 - ) .
St NS (A e N e 5 2. Cligue em Set Default Negative Serum
S Value (Definir valor de soro negativo
Besd D oL Do NS predefinido) para abrir a tela Default Negative
' i = 5 Serum Value (Valor de soro negativo
083 1431 143.1 @ e
08 I 156 predefinido).
085 2306 2306 s o s
0 68 168 3. Selecione um arquivo de catalogo.
087 152.8 152.8
028 197.2 197.2 Configuragao de produtos LABScreen Mixed
130 130 s
030 1436 1456 4, Set Mived Product Configuration - [
091 1536 1536 =
= - HLA Fusion-
094 2453 2455
035 1916 1916
057 2422 2422 Catalog ID [5M12N0670157M -
098 178.1 178.1 Class |
099 1833 189.3 Postive Threshold 15
Negative Threshold 12
Ne Threshold 50
[[Reset || set [[ save [[ polete [[ Cose ] _
c\JCJrU LAMEDA ©@ @ @ Pasttive Threshold 15
Megative Threshold 12
4. Selecione um soro negativo existente e e -
(0] ] MICPosm\re Threshold 15
5. Selecione Add New NS Name pe e
k] @ Ic resnol 50
(Adicionar novo nome de soro
negativo} no menu pendente para
criar um novo soro negativo.
6. Introduza um nome para 0 nOVO SOro
negativo no campo Current NS (Soro
negativo atual).
|Sel0IJDefajt| | Save H Close
(VJONE LAMBDA ® ® ®
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. Edite os valores Default NS (Soro negativo predefinido) para as esferas

desejadas.
Cligue em Save (Salvar) para salvar as alteracoes.
Cligue em Close {Fechar).

13.3.4. Alterar a Configuracado de Produtos Combinados LABScreen

Pode alterar as definicbes de limiar positivo e negativo de andlise combinada
LABScreen para cada produto ou lote. Os novos valores de limiar de
interrupcao sao utilizados em todas as sessdes de andlise para esse produto
ou lote.

1.

Na pagina inicial do LABScreen, cligue em Edit (Editar) ou selecione
Utilities > Antibody Product Configuration {(Acessérios > Configuracéo
de produtos de anticorpos) no menu principal do HLA Fusion.

. Cligue em Set Mixed Product Configuration (Definir configuracao de

produtos combinados) para abrir o menu LABScreen Mixed
Configuration (Configuracao combinada LABScreen).

. Selecione um catalogo de produto na lista pendente Catalog D (ID de

catdlogo).

Edite os valores de limiar. Para catdlogos de produtos combinados
LABScreen, os valores de limiar podem ser definidos ao nivel da esfera.
Clique em Save (Salvar) para salvar os valores.

Clique em Close (Fechar).

13.3.5. Alterar a Configuracao de Analise de Triagem de Anticorpos

As alteracbes na configuracédo de andlise de triagem de anticorpos sao
realizadas por tipo de produto e aplicam-se apenas as sessdes analisadas
apo6s a realizacao das alteracoes.

1.

b

m SIOMETRIX

Na pagina inicial do LABScreen, FlowPRA, LAT ou LCT, clique em [ Edit]
(Editar) ou selecione Utilities > Antibody Product Configuration
(Acessérios > Configuracao de produtos de anticorpos) no menu
principal do HLA Fusion.

Clique em Set Analysis Configuration (Definir configuracédo de analise)
para abrir o menu Analysis Configuration Settings (Definicdes de
configuracdo de anélise).

. Selecione um tipo de produto na lista pendente Product Type (Tipo de

produto).

Altere os valores, conforme necessario.

Clique em Save (Salvar) para salvar os valores.
Clique em Close (Fechar).
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13.3.6. Importar Arquivos de SN

Os arquivos de Soro Negativo (5N) podem ser importados para serem
referenciados durante a andlise.
1. No menu principal, selecione Utilities > Antibody Product Configuration
(Acessdrios > Configuracdo de produtos de anticorpos).
2. Cligue em NS File Import (Iimportar arquivo SN} para abrir o menu NS
File Import (Importar arguivo SN).

Informar arquivo SN

HLA Fusion® ®0 o

Import NS File
|M:\HLA Fusion 3.0.0 - Testing'M5 File Import\L5-NC6_RevODRAFT cav | E‘

Catalog Ns Name
3 —

Existing NS Files

Ns Name lshctive =
LS1A01_006
LS1AD01_DO7 LS-NC 6.1
LS1A02_00D6 LS-NC 6.1
LS1A02_007 LS-NC 6.1
LS1AD3NCE_006 |LS-NC 6.1
LS1AD3NCE_007 |[LS-NC&.1
LS1AD4_001 LS-NC 6.1
LS1PRA_010 LS-NC 6.1
LS2A01-NCE_004  |LS-NC 6.1
LS2PRA 010 LS-NCE1

HEEEEEEEEE

o]
i

"VIONE LAMBDA ® ® ®

3. Cligue no botdo Browse =! (Procurar) para localizar e selecionar os
arquivos SN.

4. Cligue em Import NS File {importar arquivo SN).
Quando um arquivo SN é importado com éxito, é listado em Existing NS
Files (Arquivos SN existentes).

5. Cligue em Close (Fechar) para voltar ao menu Update Reference
(Atualizar referéncia).

13.4.Selecionar Definicdes Gerais
E possivel definir um nimero de definicdes gerais do sistema, incluindo as
predefinicdes da impressora, URLs e caminhos.

1. Selecione Utilities > General Settings (Acessérios > Definicdes gerais)

no menu principal do HLA Fusion.

E apresentada a caixa de didlogo General Settings (Definicbes gerais).

== Bi‘omemix _ ] 303 =
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HLA Fusion”

General Setting | Printer Setup | URLs | Paths |

Enable Audit Trail Logging
Enable Auto Download of Reference Files
Default Patient/Donor Type Patient
ELISA Reader Serial Pot  COM1
Auto Donor PRA Calculation
Donor Groups for PRA

Stay Cument Sample After Save or Confirm
Defoukt Home Page [ ]
Secondary Ab IZ]

Savell(]osel

Definigdes gerais do Fusion

2. Utilize os menus pendentes ou selecione as caixas de verificacao para
realizar as suas selecfes nesta caixa de didlogo.
3. Depois de terminar todas as suas selecdes, cligue em Save (Salvar).

13.4.1. PredefinicGes da Impressora

No separador Printer Setup (Configuracao de impressora) na caixa de dialogo
General Settings (Definicdes gerais), é possivel selecionar definicbes, como a
impressora predefinida e o tamanho do papel, que serao aplicadas quando
imprimir relatérios ou realizar a impressao de tela.
1. Selecione Utilities > General Settings (Acessérios > Defini¢cdes gerais) e
clique no separador Printer Setup {(Configuracao de impressora).




Rev. 01 —Jul/2013

PriverSeup Ul | Pabs

Print Screen

Show print preview dialog @ Yes ©)

Default printer [Seled one

Paper size [Seled one

Print Report

Show printreportdialog @ Yes

Default printer [Seled =

Paper size [ e

{VJONE LAMBDA ® ® ®

Configuragdo de impressora

2. Selecione entre as seguintes opcbes para os painéis Print Screen
(Impressao de tela) e Print Report (Imprimir relatério) da caixa de
dialogo:

e Se desejar uma pré-visualizacdo da impressao ou da caixa de didlogo
de impressao de relatério ao imprimir, certifigue-se de gue a opgado Yes
(Sim) esta selecionada. Caso contrario, selecione No (Nao).

e Se nao pretende selecionar uma impressora sempre que imprime,
selecione a impressora predefinida e tamanho do papel nos menus
pendentes.

Nota: Esta configuracdo de impressora predefinida pode ser substituida
pelas propriedades de pagina especificas de certos relatérios.

3. Clique em Save (Salvar).

13.4.2. Definir os URLs e Caminhos de Diretério Predefinidos do HLA
Fusion

A opcao URLs & Paths (URLs e caminhos) no menu General Settings
(Definicbes gerais) permite definir os URLs predefinidos para websites OLi e
NMDP para transferir arquivos de referéncia e catélogo e atualizagbes de
produtos. Esta opcdo também permite definir o caminho de diretério onde o
HLA Fusion, por predefinicdo, armazena catdlogos, arquivos de sessdo/lote,
relatérios, etc. Modificar os URLs ou caminho antecipadamente permite evitar
ter de procurar os arquivos sempre gue precisa deles.
1. Cligue em [Edit] (Editar) no lado direito do painel General
Configuration {(Configuracao geral) da pagina inicial predefinida do HLA

mm SIOMETRIX —
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Fusion ou selecione Utilities > General Settings (Acessérios >
Definicdes gerais} no menu principal do HLA Fusion.

Selecione o separador URLs ou o separador Paths (Caminhos).

6 oer R i AT e
HLA Fusion- 000000 HLA Fusion® e 00000
[ Genecl Sofing | Prinior Sefup || ORLS | Paihs | General Sefing | Printer Sewp | URLs | Paths}

HLA Fusion Webste Catalog
[rétp://www OneLambda com | E| [c\OLI FUSION\data'catalog ] E
One Lambda, Inc., Catalog Files URL Sessions/Batch
rétp:/7damnioad onelambda com/pubAray_info/Windows/HLA_Fusion_Catalogs/ ] E‘ [FESHIA Fion 300 e | E
One Lambda. Inc.. Web Services URL Note: Please store the product speciic CSV fles n the fallwing subfolders.
[Pttp://incuinyform onelambds com.oli_wsvo/labdata asmx | E‘ LABScrsen, LABType, LAT, MicraSSP
One Lambda. Inc.. Serclogical AL Reporls
[t //download enelambda.com/pub Aray._infoMindows/HLA_Fusion Catalogs.’ I[=] c:\OLI FUSION data\veport =]
NMDP URL 0 it
e rmdp ara/HLA/Alele_Codes/Alele_Code_Lists/Alele Code_List in_Numenical_Order.sspy| e
c0L FUSION\data\export

NMDP Dawnload URL I
[ nmdp.org/HLA/Mumenc v3.2p 2] Temp
HLA Fusion Software Dowrload/Update URL c:\OLI FUSION\data'temp =]
[ftto:/downoa: ub Arsy._info/Windows/HLA_Fusion _Catslogs/Document/Softwars Updats._| E‘ P fle fer zanent fesnap)
One Lambda, Inc.. Documerts Download URL [MHLA Fusion 3.0.0 - Testing\Luminex xPONENT 3.1 Test ]
[Fetp:/7ovmon onelambda com/Source/pdfiles. | E‘
One Lambda, Inc., P, G Groups Download URL Converted HD fles _
[étp /7domrioad onclambda 7 [A_Fusion_Catalogs/P_and_G_Group/ =] [MAHLA Fusion 3.0.0 - Testing\HD Converted filss I[=]
One Lsmbda, Inc., Titorial Video Dowrload URL Tutoral Video
|hﬂp //download onelambda com/pubtray_irfo/Windows/HLA_Fusion_Catalogs/Document/HLA Fusion Tumrizl E‘ c:\OLI FUSION\data\HLA Fusion Tutorial ||:|

[Lsere ] [Lsee ]

) ONE LAMBDA ® @ ® [ JONE LAMBDA ® @ ®

Separador URLs Separador Caminhos

2. Introduza um URL e verifique se funciona ao clicar em L] Para os
caminhos, utilize o botao Browse (Procurar) para localizar o
diretério que pretende utilizar para a finalidade especificada (por ex.,
onde pretende armazenar relatérios quando séo gerador).

3. Clique em Save (Salvar).

13.4.3. Ativar Produtos

A opcao Products Selection _

x x|
(Selecdo de produtos) no menu = :
Utilities  (Acessoérios) permite HLA Fusion- ® o
ativar ou desativar os varios

produtos de analise OLI que ' easeselect the producl(s)

podem ser utilizados com o HLA [ Moee= B
Fusion. I LABType V' LABScreen
1. No menu principal, ¥ e :: g
selecione Utilities > I
Products Selection
(Acessbrios > Selecdo de
produtos). Note: Please select ot lesst one product oK || cancel

LV ONE LAMBDA ® @ ®

Selecione ou anule a selecdo da
caixa de verificacao junto ao(s)
produto(s) que pretende ativar ou desativar.

Selecionar/ativar produtos

Clique em OK [=.
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13.5.Validacao do Software

O software HLA Fusion tem a funcionalidade de ajudar no processo de
validacao exigido por laboratérios, clinicas e hospitais que procuram cumprir
as normas GCP, GLP e GMP. A validacao do software HLA Fusion para o seu
ambiente laboratorial, por razdes regulamentares ou de desempenho, pode
ser automatica utilizando as opc¢des IQ {Qi) {(Qualificacao da instalacao) e OQ
(QO) (Qualificacao operacional) no menu Utilities > Validation (Acessérios >
Validacado). O seu laboratério poderd optar por executar um processo de
validacao regulamentar padrdo para ajudar a resolver problemas ou para
fornecer informacdes para preparar uma atualizacao de software.

13.5.1. 1Q (Qf) (Qualificacao da instalacao)

O processo QI ajuda-o na qualificacao da instalacao do software HLA Fusion
ao fornecer uma funcao incorporada. Depois da conclusao da qualificacao da
instalacao, é gerado um relatério dos resultados, que pode salvar, imprimir
ou exportar para Excel.

Nota: Se os seus resultados de QI o preocuparem, exporte-os para um
arquivo Excel e envie o arquivo por e-mail para o apoio ao cliente da
oLl

1. No menu principal, selecione Utilities > Validation > IQ (Acessérios >
Validacao > Qi).

E executado o teste de validacio. Quando estiver concluido, é apresentado
um relatério com as seguintes categorias de dados:
e Informacdes sobre os sistemas (por ex., sistema operativo)
e Ambiente (por ex., caminho de diretério onde os arquivos do programa
HLA Fusion sao armazenados)
e URLs (por ex., o URL para o site de transferéncias de catdlogos)
e Informacdes da base de dados {por ex., nome da base de dados)
e NuUmero e tipos de arquivos instalados (por ex., dii)
e Informacdes do laboratério (por ex., nome e morada do seu
laboratério)
e Configuracdo de analise para cada produto (por ex., baixa contagem
de esferas para LABType)

2. E possivel selecionar para salvar, pré-visualizar, imprimir ou exportar o
relatério para Excel.
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Exemplo de relatério de Qi

il

HLA Fusion* 0000000

[ iion Qualification (1Q) Report |

Installafion Qualification Type =
= E System Information: I —
Desen Value o
Operation System: ‘Windows 7
Service Pack:
Region: United States
Language English (United States)
Qualification Type [
=N ‘ Database: |
Description Value
Fusion SQL Server SQL Server 2005 9.00.5000.00 SP4 Express Edition
HLA Fusion Database Version: 3.00.13825
Fusion Datsbase: (local)\FUSIONIFUSION_BSmith
Fusion Datzbase size and uzage: 4% - 161 MB of 4096 ME DB size
Audit SQL Server: Ni&
Audit Database: NIA
Audit Database size and usage: A
Qualification Type |
= ‘ Lab Infermation; |
Description Value
[ Lab Name: S Regional Bic-Lab
- 1

Repoi || Epot || P || Prview |[ close

"V ONE LAMEDA ® ® @

Relatério de Ql tipico

13.5.2. Qualificacao da instalacao (Qf)

O processo de Q! ajuda-o na gualificacao da instalacao ao fornecer uma
funcionalidade incorporada. E possivel ser realizada apenas se tiver concluido
o processo de QI, conforme explicado acima. A qualificacao da instalacao
passa por uma série de processos de QA para analisar o lote e catalogo
pré-carregado e compara-os com os resultados predefinidos.

Depois da conclusdo da validacao da instalacao, é gerado um relatério dos
resultados, que pode salvar, imprimir ou exportar para Excel. Se os
resultados o preocuparem, exporte-os para um arquivo Excel e envie este
arquivo por e-mail para o apoio ao cliente da OLI.
e No menu principal, selecione Utilities > Validation > Installation (I1Q)
(Acessdrios > Validacdo > instalacdo [ Qi]).

E executado o teste de validacio. Quando estiver concluido, é apresentado
um relatério com os dados relativos ao funcionamento do HLA Fusion no
ambiente de trabalho do seu computador.
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