Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x| ﬁ%éig?;;s?t%ms | HITACHI

Priprava
pristroje

Provedeni
prostorové
kalibrace

Provedeni
spektralni
kalibrace

Automaticka
analyza

Vv programu

Sequencing
Analysis

Automaticka
analyza

Vv programu
SeqgScape

Automaticka
fragmentacéni
analyza

Spusténi
pristroje




© Copyright 2004, Applied Biosystems. VSechna prava vyhrazena.
Pouze pro vyzkumné ucely. Ne pro diagnostické ucely.

Informace obsazené v tomto dokumentu se mohou zmeénit bez ptedchoziho oznameni. Spole¢nost Applied Biosystems nepfijima zadnou zodpovédnost za
chyby, které se mohou v tomto dokumentu objevit. V okamziku svého vydani je tento dokument pokladan za kompletni a ptesny. Spoleénost Applied
Biosystems neni v zadném piipad€ zodpoveédna za ndhodné, zvlastni, opakované nebo nasledné skody vzniklé ve spojeni s timto dokumentem nebo v piimé
souvislosti s jeho pouzivanim.

UPOZORNENI PRO KUPUJICIHO:

Tento pfistroj je autorizovan pro provadéni DNA sekvenovani a fragmenta¢ni analyzy. Tato autorizace je zahrnuta v pofizovaci cené pfistroje a odpovida
zalohovému licenénimu poplatku vztahujicimu se k patentim U.S. Patent ¢. 5,821,058 a 5,332,666 a ke vSem dal$im naroktim vztahujicim se k procesim DNA
sekvenovani a fragmentacni analyzy, které vyplyvaji z U. S. patenti nyni nebo nasledné vlastnénych ¢i licencovatelnych spole¢nosti Applied Biosystems, pro
néz je tato autorizace pozadovana, a k souvisejicim narokiim jinych subjektl, pro néz je tato autorizace pozadovana. Pribézné licenéni poplatky lze zakoupit od
spole¢nosti Applied Biosystems nebo ziskat pouzivanim autorizovanych reagencii zakoupenych od autorizovanych distributort v souladu s licenénimi pravy,
vztahujicimi se k témto reagenciim. Koupé¢ pfistroje sama o sob¢ nepfedstavuje udéleni uplné licence uzivateli nebo prava provadét vySe zminéné procesy.
Tento pfistroj je rovnéz licencovan k pouziti podle patentu U.S. Patent ¢. 5,171,534 a ve vztahu k z ného vyplyvajicim souvisejicim narokdm jinych subjektt.
Dalsi informace tykajici se licenci podéa Director of Licensing at Applied Biosystems, 850 Lincoln Centre Drive, Foster City, California 94404, USA.

UPOZORNENI PRO KUPUJICIHO:

Prodejni cena genetického analyzatoru Applied Biosystems 3130/3130x/ zahrnuje udéleni omezené nepfenosné licence podle patentu U.S. Patent ¢. 5,567,292
a k z ného vyplyvajicim metodickym naroktim jinych subjektl a podle patentu U.S. Patent ¢. 6,358,385 a k z n€ho vyplyvajicim narokim jinych subjekta,
vztahujicich se k souastem, pro pouZiti tohoto pristroje pro provadéni metod elektroforetické separace za pouziti fluorescence jako metody detekce. Zadné
dalsi licence ani prava nejsou timto ud¢leny, at’ jiz vyslovné nebo nepfimo, véetné, ale nikoliv vyhradné narokti k narovnani.

Soucasti genetickych analyzatorii Applied Biosystems 3130 a 3130x/ je patentovana technologie, licencovana od spole¢nosti Hitachi, Ltd. v ramci
strategického partnerstvi Applied Biosystems a Hitachi, Ltd., a patentovana technologie Applied Biosystems.

Obchodni znamky

Applied Biosystems, AmpFISTR, BigDye, Cofiler, GeneMapper, Identifiler, Profiler, Profiler Plus ID, SeqScape, SGM Plus, SNaPshot a StockMarks jsou
registrované obchodni znamky a AB (Design), Applera, Hi-Di, KB, POP, POP-4, POP-6, POP-7, SEfiler a Yfiler jsou obchodni znamky spole¢nosti Applera
Corporation nebo jejich pobocek v USA a/nebo v jinych zemich.

Dell je registrovana obchodni znamka spolecnosti Dell Computer Corporation.

Microsoft, Windows a Windows XP jsou registrované obchodni znamky spole¢nosti Microsoft Corporation v USA a jinych zemich.
Oracle je registrovana obchodni znamka spole¢nosti Oracle Corporation.
Vsechny ostatni obchodni znamky jsou vyhradnim vlastnictvim svych opravnénych majitelt.

Dokument ¢. 4352715 Rev. B
11/2004



Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130xI
Uzivatelska prirucka — Pracovni schéma

Priprava
pfistroje

v

v

v

v

Spusténi
systému

Spusténi programu
Data Collection

Kontrola polymerového
bloku, volba sady
kapilar a polymeru

Ptiprava pufru a
plnéni zasobnikl

e

FEEmEsA) rovedeni
prostorové
kalibrace

Spusténi kalibraéniho
béhu

Vyhodnoceni profilu
prostoroveé kalibrace

Pfijeti nebo zamitnuti
prostorové kalibrace

e

/ Provedeni
spektralni
kalibrace

v

PFiprava reagencii pro

Vytvoreni protokolu

Provedeni spektralni

Vyhodnoceni vysledk

Aktivace spektralni

e

Automaticka analyza
VvV programu
Sequencing Analysis

e

Automaticka analyza
VvV programu
SeqScapee

G

Automaticka
fragmentacni
analyza

G

F Spusténi
pfistroje

spektralni kalibraci spektralni kalibrace kalibrace spektralni kalibrace kalibrace
Vytvoreni protokolu pro Program Sequencing
automatickou Analysis — vytvoreni
sekvenacni analyzu zadznamu desticky
Vytvofeni protokolu pro Program SeqScapee —
automatickou analyzu vytvofeni zaznamu
programem SeqScape desticky
Vytvoreni protokoll pro Program GeneMappere -
automatickou vytvofeni zaznamu
fragmentacni analyzu destiCky
- . Nastaveni
Priprava vzorkl  L_|  Umisténi desticky |j=—p| Propojeni desticky f=—pl  Pfiprava bhu  |fefp| Spustdni pFistroje || nepretrzitého
a desticky na autosampler provozu

——

Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ — Uzivatelska pfirucka




Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ — Uzivatelska pfirucka



Obsah

Uvodem ix
Jak pouzivat tuto PFTUCKU .........oiiiiiiiie e iX
Kde ziskat ViCe iNfOMMACT.........ocuuiiiiiiiie e X
Kde Ziskat POMOC.........coo ottt aarnanrane Xi
Bezpecnost Xiii
Bezpec&nostni upozornéni pouzivana v tomto dokumentu...........ccccoevvviiiiiiiiiiiiiinnni, Xiv
Symboly Na PFSIIOJICR .....cooiiiiei e XV
Bezpelnostni oznaceni na pristrojich ... XVi
Obecna pravidla bezpec€nosti pfi praci s pristrojem.........ccccoecveeeiiiiee i XVii
Bezpecna manipulace s chemikaliemi............ceeveveiiiiiciiiiiiee e, XViii
Bezpe&na manipulace s chemickym odpadem ... XX
Bezpecna manipulace s elektrickym zafizenim ..., XXi
POhyDbIIVE SOUCAST ... XXi
Bezpelna manipulace S 1aSerem ..........coo i XXi
BEZPEENA PrACE ...ttt —————————————————————————— XXii
Bezpecnost a normalizace v oblasti elektromagnetické kompatibility (EMC).......... XXiii
Priprava pristroje 1
POPIS PIISIIOJE ...eeeeieeeee ettt e e e e e e e e e 2
IS To 18] T4 0 1= T ] 1= Lo (OO PRER 3
CHEBKY BArOVYCN KOQU ...ttt n e 6
Spusténi genetického analyzatoru 3130/3130X/ .......c.coiiieeiiiiiiiei e 7
Program Data CollECON ...........cueiiiiieee e e a e 9
PHiprava PrisStrO)e. .. e e 11
Priprava pufru a pIn€ni ZaSODNiKU ...........ccooiiiiiiiiiiie e 16
Provedeni prostorové kalibrace 21
Prostorova KalibracCe ... 22
Vytvoreni souboru prostorové kalibrace ............cccoovcviiiiiiiciiiic e 22
Vyhodnoceni profilu prostorové kalibrace.............oooooiiiiiiiiii e 23
Priklady profill prostorove Kalibrace.............coouiiiieiiiiiii e 25

Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ — Uzivatelska pfirucka \Y



Vi

Provedeni spektralni kalibrace 27

SpeKtralni KalibDracCe. ... ... 28
Priprava reagencii pro spektralni kalibraci...........ccccccoooiiiiiiiii e 31
Priprava vzorkll do deStiCKY .........ooi i 32
Vytvoreni protokolu spektralni Kalibrace ..............oooiiiiiiiiiiiii i 35
Provedeni spektralni Kalibrace.......... oo 37
Vyhodnoceni vysledkl spektralni kalibrace............coccoviiiiiiiiiiicc e, 43
Aktivace spektralni Kalibrace ...........oooo e 47
Priklady pfijatelné spektralni kalibrace - SEkVENOVANI ..........ccoceeiiiiiiiiiiiiee e 49
Pfiklady pfijatelné spektralni kalibrace - fragmentacni analyza..............cccoooeiiiiiiiiniencnns 51
Automaticka analyza v programu Sequencing Analysis 53
Program SequencCing ANaIYSIS..........oouiiiiiiiiiie e 54
Zaznam destiCky v programu Sequencing ANAIYSIS .........cveeeiiiiciiiieiiee e 55
Vytvofeni protokolu pro automatickou analyzu v programu Sequencing Analysis................. 59
Protokol o analyze v programu Sequencing ANalYSiS..........ueiiieeiiiiiiiiiiiieee e e 62
Vysledkova skupina v programu Sequencing ANAlYSIS .........cocueieriiiiieiiniiee e 70
VyplInéni zaznamu destiCky v programu Sequencing Analysis ..........ccccoeecvvieiireeeeciccciireeen. 77
Automaticka analyza v programu SeqScape 81
o7 | =T g T ST= o R To= oL USRS 82
Zaznam destiCKy V programu SEOSCAPE .....cceiueurieiiiiiieiiiieeeeeieee ettt 83
Vytvoreni protokolu pro automatickou analyzu v programu SeqScape.......ccccccveeeeeveecenrvenennn. 88
VyplInéni zaznamu destiCky v programu S€QSCaPE ... .euririeaiiiiiiiiiieee e 101
Automaticka fragmentaéni analyza 105
Program GENEMEAPPET ......uuiiiiiie ettt e e e e e e e e e e e e e e e e eeeaa e e e e s anraareaaaeeaeanns 106
Zaznam destiCky v programu GEeNEMAaPPET........coi i e e 108
Vytvoreni protokolu pro automatickou fragmentacni analyzu...........cccccoooceiiiiniinnens 112
VyplInéni zaznamu destiCky v programu GeneMapper...........ooccueimieireaiiiiciieee e 123
Spusténi pfistroje 127
PFiprava vZorkll @ deStICKY .......coieie et 128
Propojeni @ odpojeni deStiCKY ............ueiiiiiiiii e 128
SPUSTENT PIISIIOJE ... et e e 130
(O Y- To F= T TN oY= o 11 USSR 133
Nastaveni nepretrZiteho DENU ... 134
Pouzivani funkce Historie DENU .........ccuuiiiiiii e e 145
Prohlizeni vysledk( ukonéeného béhu v programu Data Collection .............cccccceeveeeeeiinnnns 146

Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ — UZivatelska pfirucka



Zobrazeni vysledk( automatické extrakce

Zobrazeni dat po analyze

Mapovani desticky
Planovani nastfiku vzorki
Mapa sady kapilar
Mapovani 96-jamkové desticky
Mapovani 384-jamkové desticky

Rejstfik

Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ — Uzivatelska pfirucka

Pouzivani programu Autoanalysis Manager

Vii



viii Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ — UZivatelska pfirucka



Uvodem

Jak pouzivat tuto prirucku

Ugel této  Uzivatelskd prirucka Genetické analyzdtory Applied Biosystems 3130/3130xI poskytuje
prirucky navod jak krok za krokem pfipravit a analyzovat vzorky. Pfirucka Vam pomuize rychle se
naucit pouzivat genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/.

Komu je urena Tato piirucka je uréena védeckym a ostatnim laboratornim pracovnikiim, ktei
predpokladaji, Zze budou pouzivat a ovladat genetické analyzatory Applied Biosystems
3130/3130xl.

Prfedpoklady Tato pfirucka piedpoklada, ze mate nasledujici znalosti:

+ Jste obeznameni s opera¢nim systémem Microsoft® Windows® XP.

» Mate vSeobecné znalosti tykajici se manipulace se vzorky DNA a jejich piipravou
pro elektroforézu.

+ Mate vSeobecné znalosti tykajici se pevnych diski, ukladani dat, pienosii a
kopirovani soubort.

Pokud chcete genetické analyzatory 3130/3130x/ integrovat do pocitacové sit¢ Vasi
stavajici laboratote, potfebujete znalosti pro praci se siti.

Prace s textem Tato piirucka pracuje s textem nasledujicim zpisobem:

* Tuéné jsou vyznaceny aktivni zasahy uZzivatele. Naptiklad:
Napiste 0, poté stisknéte Enter pro kazdé ze zbyvajicich poli.

* Kurzivou jsou vyznacena nova nebo dilezita slova a t€z zdiraznéni. Naptiklad:
Pred zahajenim analyzy si vZdy pfipravte ¢erstvou matrici.

* Znaménko (>) oddéluje po sob¢ nasledujici piikazy, které volite z rozbalovacich
menu nebo nabidek. Napftiklad:
Zvolte File > Open > Spot Set.

Zvolte fadek kliknutim pravym tlacitkem mysi, nasledné zvolte View Filter > View
All Runs.

Upozornéni V dokumentaci Applied Biosystems se pouzivaji dvé slova pro upozornéni uzivatele.
pro uzivatele Kazdé slovo vyzaduje ur¢itou miru pozornosti nebo aktivity jak je popsano nize:

* Poznamka (Note) — Poskytuje informace, které mohou byt zajimavé nebo
napomocné, ale které nejsou kritické z hlediska pouzivani ptistroje.

« DULEZITE! IMPORTANT!) — Poskytuje informace, které jsou nezbytné pro
spravné ovladani pfistroje, pouzivani reagencii nebo bezpecné pouzivani
chemikalii.
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Uvodem
Kde ziskat vice informaci

Vystrazna
upozornéni

Ptiklady upozornéni uzivatele:

Poznamka: Velikost kolony ma vliv na dobu trvani separace.

DULEZITE! Chcete-li ovéfit propojeni s databazi, potiebujete platné uzivatelské jméno a
heslo do databaze Oracle.

Soucasti uzivatelské dokumentace jsou i vystrazna upozornéni. Podrobnéji viz “Vystrazna
upozornéni” na strané xiv.

Kde ziskat vice informaci

Souvisejici
dokumentace

Soucasti dodavky systému jsou i nasledujici souvisejici dokumenty:

* Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x] — udrzba a reseni problémii

(Applied Biosystems 3130/ 3130xI Genetic Analyzers Maintenance, Troubleshooting,
and Reference Guide P/N 4352716) — Obsahuje informace o udrzb¢ pfistroje a
pocitace, navody na diagnostiku moznych provoznich problémi a ptehledy pro
rychlou orientaci.

Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x! — piiprava mista

(Applied Biosystems 3130/ 3130x] Genetic Analyzers Site Preparation Guide P/N
4352717) — Obsahuje informace o narocich systému na umisténi, ve vztahu

k zivotnimu prostfedi a pro pfipojeni do elektrické site.

DNA Analyzatory Applied Biosystems 3730/3730xl a Genetické analyzatory Applied
Biosystems 3130/3130xI - AB Navigator Software Administrator (P/N 4359472) —
Obsahuje informace a postupy pro spravu a udrzbu pocitacového systému a soubora
genetickych analyzatori Applied Biosystems 3130/3130x/.

Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x! — Strucny manudal uzivatele
(Applied Biosystems 3130/ 3130x] Genetic Analyzers Quick Reference Card P/N
4362825) — Obsahuje schéma jak analyzovat vzorky a ovladat ptistroj, popis
jednotlivych kroki udrzby a navod na pouZzivani programu pro sbér dat (program
Data Collection).

Poznamka: Dalsi dokumentace viz “Kde ziskat pomoc” na strané xi.

Po§letelném V Applied Biosystems vitame VaSe komentafe a navrhy na zlepSeni uzivatelské
Vase navrhy dokumentace. Své pfipominky miizete poslat na adresu:

techpubs@appliedbiosystems.com
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Uvodem
Kde ziskat pomoc

Kde ziskat pomoc

Nejaktualnéjsi sluzby a informace Technické podpory (Support) naleznete na adrese
http://www.appliedbiosystems.com, kde kliknéte na odkaz Support.

Na strankach technické podpory muizete:

Prohledavat ¢asto kladené otazky - Frequently asked questions (FAQs)
Ptimo polozit dotaz Technické podpoie

Objednat uzivatelské dokumenty Applied Biosystems, bezpecnostni listy (MSDS),
certifikaty o analyze a dalsi souvisejici dokumenty

Stahovat dokumenty ve formatu PDF
Ziskat informace o $koleni pro zakazniky

Stahovat programové aktualizace a opravné balicky

Krome toho naleznete na strankach technické podpory i telefonni a faxova ¢isla vsech
oddéleni Technické podpory a prodejnich pobocek Applied Biosystems.

Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ — UzZivatelska pfirucka Xi



Uvodem
Kde ziskat pomoc
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BezpecCnost

Tato Cast se tyka bezpe¢nosti a popisuje:

Bezpecnostni upozornéni pouzivand v tomto dokumentu ...........c.ccoveeviiiecieenieeeneenne, Xiv
Symboly na PrSIOJICH ......eeiieiieiieiee e XV
Bezpecnostni oznaceni na pristrojiCh........cccvevverierciieciieciieieriecee e Xvi
Obecna pravidla bezpe¢nosti pii praci s pristroJemM .......c.cccveevviereereerverreereesreesreesenens XVii
Bezpecna manipulace s chemiKAlemI .........cccveeieriiiciieiieieeieree e xviii
Bezpecna manipulace s chemickym odpadem..........ccccecvvieviiiiciiiiniicciie e XX
Bezpecna manipulace s elektrickym zafizenim ...........ccccoeeeviiiiieeciienienienieee e XXi
PORYDIIVE SOUCASLL .eovvveeieeiiieiieiieiierite ettt ettt ste e s e s teebeesbe e saesaessaesssesnseensaenseens XXi
Bezpednd manipulace § IaSEIeM ........c.ecvvieviierieiieeiecre et ere e ere et eseresenesenes XXi
BEZPECNA PIACE ..ovvvenvieeiiciiieiieieesee ettt ete et e b e stb e e b e esb e esseestaesebeasbeasseesseesssesssenenes XXii
Bezpecnost a normalizace v oblasti elektromagnetické kompatibility (EMC)............ xxiil
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Bezpecnost
Bezpecnostni upozornéni pouzivana v tomto dokumentu

Bezpecnostni upozornéni pouzivana v tomto dokumentu

Vystrazna V uzivatelské dokumentaci Applied Biosystems jsou pouzivéana Styfi vystrazna
upozornéni upozornéni, a to na téch mistech dokumentt, kde je zapotiebi upozornit na odpovidajici
rizika. Kazdé z t&chto slov — DULEZITE (IMPORTANT), VAROVANI (CAUTION),
VYSTRAHA (WARNING), NEBEZPECi (DANGER) — vyzaduje potiebu uréité
urovn¢ pozornosti nebo aktivity jak je popsano nize:

Definice

DULEZITE! (IMPORTANT!) — Poskytuje informace, které jsou nezbytné pro spravné
ovladani pfistroje, pouzivani reagencii nebo bezpe¢né pouzivani chemikalii.

A ZXDION] — VAROVANI Indikuje potencialng nebezpeénou situaci, ktera,

pokud se ji nevyhnete, miize vést k malému nebo stiedné tézkému zranéni. Lze téz
pouzit jako varovani pfed nebezpecnymi ¢innostmi.

AWARNWG — VYSTRAHA Indikuje potencialné nebezpeénou situaci, ktera,

pokud se ji nevyhnete, mize zptsobit smrt nebo tézké zranéni.

A pLYIEI3  — NEBEZPECH Indikuje bezprostiedni nebezpeénou situaci, ktera,

pokud se ji nevyhnete, zpiisobi smrt nebo vazné zranéni. Pouzivani tohoto vystrazného
upozornéni je omezeno jen na nejzavaznéjsi situace.

Vyjma DULEZITE! (IMPORTANT) se kazdé vystrazné upozornéni v dokumentaci
Applied Biosystems objevuje spolu s bezpecnostnimi symboly ve vystrazném
trojuhelniku. Tyto vystrazné symboly jsou totozné se symboly na pristrojich Applied
Biosystems (viz “Symboly na piistrojich” na strané xvi).
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Bezpecnost
Symboly na pfistrojich

PFiklady

Nize jsou uvedeny ptiklady pouziti vystraznych upozornéni:

DULEZITE! Pro kazdou 96ti-jamkovou mikrodesti¢ku musite vytvofit samostatny
seznam vzorkd.

ACAU'”ON Lampa je velmi horka. Nedotykejte se lampy dokud nevychladne na

pokojovou teplotu.

AWARNING CHEMICKE RIZIKO. Formamid. Expozice vede k podrazdéni odi,

ktize a dychaciho ustroji. Mozné riziko vyvojovych vad a posSkozeni plodu. Prectéte si
bezpecnostni list a dodrzujte pokyny pfi manipulaci. Pouzivejte prosttedky ochrany o¢i,
ochranny odév a rukavice.

A IS ELEKTRICKE RIZIKO. Nespravng uzemnény piistroj mize

zpisobit uraz elektrickym proudem. Uzemnéte pfistroj podle pfipojen¢ho navodu.

Symboly na pfistrojich

Elektrické Nasledujici tabulka popisuje elektrické symboly, které mohou byt pouzity na pfistrojich
symboly na Applied Biosystems.
pristrojich

Symbol Popis

I Oznaduje polohu hlavniho vypinae Zapnuto.

Oznacuje polohu hlavniho vypinace Vypnuto.

Oznaduje polohu hlavniho vypina¢e Zapnuto/Vypnuto (tyka se vypinace, ktery
se ovlada stlacenim).

Svorka uzemnéni. Neslouzi jako ochranna svorka.

Ochranna svorka - oznacuje chranény uzemnény vystup, ktery musi byt
uzemnén predtim, nez je provedeno jakékoliv jiné elektrické pfipojeni
pristroje (pfipojeni hlavniho ochranného vodice).

Oznacuje vystup, ktery mGze byt pfipojen na stfidavy napajeci zdroj.

Oznacuje vystup, ktery maze byt pfipojen na stfidavy nebo stejnosmérny
napéjeci zdroj.

N1+ 0
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Bezpecnost
Symboly na pfistrojich

BezpecCnostni
symboly

Nasledujici tabulka popisuje bezpecnostni symboly, které mohou byt pouzity na
pristrojich Applied Biosystems. Kazdy symbol miZe byt pouZzit sdm o sob& nebo

v kombinaci s textem, ktery vysvétluje ptipadné riziko (viz “Bezpecnostni oznaceni na
pristrojich” na stran¢ xvi). Tyto bezpecnostni symboly se mohou rovnéz objevit v textu
tohoto nebo dalsich dokumentii vedle oznadeni DANGER (NEBEZPEC), WARNING
(VYSTRAHA) a CAUTION (VAROVANI).

Popis

s patfi¢nou obezfetnosti.

obezretnosti.

Indikuje, Ze byste méli ziskat dalSi informace z manualu a pokraovat

Indikuje mozny uraz elektrickym proudem a nutnost pokra€ovat s patfi¢nou

Indikuje horky povrch nebo jiné riziko souvisejici s vysokou teplotou a nutnost
pokracovat s patficnou obezfetnosti.

Indikuje pfitomnost laseru a nutnost pokracovat s patficnou obezfetnosti.

obezretnosti.

> BB P>

Indikuje pfitomnost pohyblivych sou€asti a nutnost pokracovat s patfi¢nou

Bezpeclnostni oznaceni na pristrojich

XVi

Nasledujici prohlaseni CAUTION (VAROVANI), WARNING (VYSTRAHA) a
DANGER (NEBEZPECI) mohou byt pouzity na piistrojich Applied Biosystems
v kombinaci s bezpecnostnimi symboly popsanymi v piedchozi ¢asti.

Anglicky

Cesky

CAUTION Hazardous chemicals. Read the
Material Safety Data Sheets (MSDSs) before
handling.

CAUTION Hazardous waste. Read the waste
profile (if any) in the site preparation guide for
this instrument before handling or disposal.

CAUTION Hazardous waste. Refer to
MSDS(s) and local regulations for handling
and disposal.

VAROVANI Nebezpeéna chemikalie. Pred
pouzitim ¢téte bezpecnostni list (MSDS).

VAROVANI Nebezpeé&ny odpad. Pred
manipulaci nebo likvidaci ¢téte infomace o
odpadu (jsou-li) v navodu na pfipravu mista.

VAROVANI Nebezpeény odpad. P¥i
manipulaci a likvidaci postupujte podle pokynt
v bezpec€nostnim listu a mistnich pfedpis(.

WARNING Hot lamp.

WARNING Hot. Replace lamp with an
Applied Biosystems lamp.

VYSTRAHA Horka lampa.

VYSTRAHA Horké. Zaméfite lampu za
lampu Applied Biosystems.

CAUTION Hot surface.

VAROVANI Horky povrch.

DANGER High voltage.

NEBEZPECI Vysoké napéti.
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Anglicky

Bezpecnost
Obecna pravidla bezpecénosti pfi praci s pristrojem

Cesky

WARNING To reduce the chance of electrical
shock, do not remove covers that require tool
access. No user-serviceable parts are inside.
Refer servicing to Applied Biosystems
qualified service personnel.

VYSTRAHA Neodstrafiujte kryty, na jejichz
odstranéni je zapotfebi nastroju — riziko Urazu
elektrickym proudem. Potfeba uzivatelskych
zasahu v prostoru pod krytem je vyloucena.
Servis provadi pouze kvalifikovany technik
Applied Biosystems.

DANGER Class 3B laser radiation present
when open and interlock defeated. Avoid
direct exposure to laser beam.

NEBEZPECI Laserové zafeni t¥idy 3B pfi
otevieni a vypnuti kontaktni pojistky. Vyhnéte
se pfimému vystaveni se laserovému paprsku.

DANGER Class 3B laser radiation when
open. Avoid direct exposure to laser beam.

NEBEZPECI Laserové zéafeni tfidy 3B pri
otevfeni. Vyhnéte se pfimému vystaveni
laserovému paprsku.

DANGER Class 2(Il) laser radiation
present when open and interlock defeated.
Do not stare directly into the beam

NEBEZPECI Laserové zareni tidy 2(I) pfi
otevfeni a vypnuti kontaktni pojistky. Chrarite
svUj zrak — nedivejte se pfimo do paprsku.

DANGER Class 2(ll) laser radiation present
when open. Do not stare directly into the
beam.

NEBEZPECI Laserové zareni tridy 2(Il) pfi
otevreni. Chrarite svUj zrak — nedivejte se
pfimo do paprsku.

DANGER Class 2(Il) LED when open and
interlock defeated. Do not stare directly into
the beam.

NEBEZPECI P¥i otevieni a vypnuti kontaktni
pojistky tfida 2(Il) LED. Chrarite svij zrak —
nedivejte se pfimo do paprsku.

DANGER Class 2(Il) LED when open. Do not
stare directly into the beam.

CAUTION Moving parts.

NEBEZPECI P¥i otevieni trida 2(1l) LED.
Chrarite svuj zrak — nedivejte se pfimo do
paprsku.

VAROVANI Pohyblivé sougasti.

Obecna pravidla bezpecCnosti prfi praci s pristrojem

AWARNING RIZIKO PORANENI. Pouzivejte tento vyrobek pouze v souladu

s postupy uvedenymi v tomto dokumentu. Jiné pouzivani nez v souladu s instrukcemi
Applied Biosystems mize vést ke zranéni nebo k posSkozeni pfistroje.

Pfemistovani A YY) RIZIKO PORANENI. Piistroj smi pfemistovat pouze osoby nebo

dodavatelé uvedeni v navodu na piipravu mista. Rozhodnete-li se pfistroj pfemistovat
nebo zvedat poté co byl instalovan, provadéjte to vzdy v dostate¢ném poctu osob, za
pouziti piislusného vybaveni a odpovidajicim zpiisobem. Nespravna manipulace mtize
zpusobit bolestiva a trvala poranéni zad. V zavislosti na jeho hmotnosti mtize
pfemistovani nebo zvedani ptistroje vyzadovat dvé a vice osob.

a zvedani
pristroje

Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ — UZivatelska pfirucka
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Bezpecnost
Bezpecna manipulace s chemikaliemi

7~

Premistovani /i — — ——
a zvedani (= SILGWINIES Zvedani nebo pienaSeni pocita¢li a monitort provadéjte vzdy
poditattia Y dostatecném poctu osob. V zavislosti na hmotnosti pocitace a/nebo monitoru miize
monitory 1¢jich premistovani nebo zvedani vyzadovat dvé a vice osob.

Pied zveddanim pocitace a/nebo monitoru:

» Ujistéte se, ze mate ke zvedani pocita¢e nebo monitoru vhodné nastroje.

» Ujistéte se, Ze na predpokladané draze pohybu pienaseného objektu se nenachazeji
zadné piekazky.

* Pii zvedani predmétu se soucasné neotacejte.

* Dbejte, aby vase patet byla pfi zvedani pfedmétu ve stabilni neutralni poloze.

* Vsechny zic¢astnéné osoby musi postup zvedani a pfenaseni vzajemné
koordinovat.

* Nevyjimejte predmét z krabice, namisto toho polozte krabici na bok a pfidrzte ji,
zatimco nékdo jiny necha jeji obsah opatrné vyklouznout ven.

Ovladani Ujistéte se, Ze kazdy kdo ovlada pfistroj:
pfistroje b . o . . L .
* byl obeznamen s obecnymi pravidly bezpecnosti pro praci v laboratofi a
zvlastnimi pravidly bezpec¢nosti tykajicimi se tohoto pfistroje.
 Cetl a pochopil veskeré souvisejici bezpecnostni listy (MSDS). Viz
,,O bezpecnostnich listech” na strané xviii.

Bezpecna manipulace s chemikaliemi

Vystraha — AWARNING CHEMICKE RIZIKO. Pfed manipulaci s jakymikoliv

chemicke riziko chemikaliemi si prostudujte p¥isluny bezpeénostni list - Material Safety Data Sheet
(MSDS), poskytnuty dodavatelem chemikalie, a fid’te se jeho pokyny.

AWARNlNG CHEMICKE RIZIKO. Veskeré chemikalie nachazejici se

v pristroji véetné tekutin v hadickach predstavuji potencialni riziko. Pied
vyménou reagencii nebo soucasti pristroje si vidy zjistéte, jaké chemikalie v ném
byly pouZzity. Pii praci pouZzivejte prostfedky ochrany oci, ochranny odév a rukavice.

O bezpecnostnich  Vyrobci chemikalii poskytuji novym zédkazniklim s dodavkou chemikalii bezpecnostni
listech listy. Bezpecnostni list je rovnéz poskytnut spolu s dodavkou chemikalii v piipadé, ze byl
aktualizovan. Bezpe¢nostni listy obsahuji informace, které potebujete pro bezpeéné
ukladani, manipulaci, pfepravu a odstranéni chemikalie. Obdrzite-li s dodavkou
chemikalie i bezpecnostni list, vzdy jej zalozte — udrzujte tyto listy aktudlni.
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Bezpecnost
Bezpecna manipulace s chemikaliemi

Ziskani Bezpecnostni listy pro chemikalie doddvané Applied Biosystems ziskate vzdy od Applied
bezpecnostniho Biosystems. Tato sluzba je bezplatna a dostupna 24 hodin denng. Chcete-li ziskat
listu bezpe€nostni list:

1. Otevfete stranku https://docs.appliedbiosystems.com/msdssearch.html

2. V poli hledani zadejte ndzev chemikalie, katalogové Cislo nebo dalsi informaci
z bezpecnostniho listu, ktery vas zajima. Zvolte jazyk, kliknéte na Search (Hledat).

3. Zvolte dokument, ktery vas zajima, kliknéte pravym tlacitkem mysi na jeho nazev a
zvolte jednu z nasledujicich moznosti:

* Open — Otevieni dokumentu
* Print Target — Vytisténi dokumentu

+ Save Target As — StaZzeni dokumentu ve verzi PDF do zvoleného adresare

4. Chcete-li ziskat kopii dokumentu faxem nebo emailem, zvolte Fax or Email po levé
stran¢ nazvu dokumentu ve vysledcich hledani, pak kliknéte na RETRIEVE
DOCUMENTS (ZISKAT DOKUMENTACI) na konci seznamu vyhledanych
dokumentt.

5. Po zadani pozadovanych informaci kliknéte na View/Deliver Selected Documents
Now (Zobrazit/Stahnout vybranou dokumentaci).

Pravidla Abyste minimalizovali riziko plynouci z pouzivani chemikalii musite:
manipulace

o . » Preéist a pochopit bezpeénostni listy dodavané vyrobci chemikalii, a to jesté pred
s chemikaliemi pochopit bezp ty y , a to jesté p

tim, nez zacnete tyto chemikalie nebo rizikové materiadly ukladat nebo s nimi
manipulovat ¢i pracovat. (Viz “O bezpecnostnich listech” na strané xviii.)

* Minimalizujte kontakt s chemikaliemi. Pouzivejte odpovidajici osobni ochranné
pomucky pro praci s chemikaliemi (napf. ochranné bryle, rukavice, ochranny
odév). Dalsi bezpecCnostni opatfeni naleznete v bezpe¢nostnim listu.

* Minimizujte inhalaci chemikalii. Neponechavejte nadoby s chemikaliemi oteviené.
Pouzivejte odpovidajici vétrani (napiiklad digestot). Dalsi bezpecnostni opatieni
naleznete v bezpecnostnim listu.

* Pravidelné kontrolujte, zda nedoslo k vyliti nebo rozsypani chemikalii. Pokud
k tomu dojde, postupujte podle ¢isticich procedur doporuc¢enych vyrobcem
chemikalie v bezpecnostnim listu.

* Dodrzujte v§echna mistni nebo narodni nafizeni a predpisy tykajici se uchovavani
chemikalii, manipulace s nimi a jejich odstraiiovani.
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Bezpecnost
Bezpeéné manipulace s chemickym odpadem

BezpecCna manipulace s chemickym odpadem

AN
/e8\

Vystraha - / < XEIEY NEBEZPECNY ODPAD. Pii manipulaci s nebezpeénym opadem a
chemickeé riziko pfi jeho odstratiovani se fid'te pokyny v bezpe¢nostnim listu.

AWARNING NEBEZPECNY ODPAD. Odpady produkované piistroji Applied

Biosystems predstavuji potencialni riziko a mohou zptisobit zranéni, nemoc nebo smrt.

Pravidla Abyste minimalizovali riziko plynouci z manipulace s chemickym odpadem, musite:

manipul : < . P At
anipu'ace  Precist a pochopit bezpecnostni listy, dodavané vyrobci chemikalii z nichz odpad
s chemickym S . L ; . .
odpadem vznika, ptedtim nez za¢nete chemicky odpad ukladat, manipulovat s nim nebo ho

odstranovat.

* Mit k dispozici primarni i sekundarni nddoby na odpad. (Primarni nadoba na odpad
je pro jeho okamzité shromazd’ovani. Sekundarni nadoba na odpad osahuje to co
vyteCe nebo se vysype z primarni nadoby. Obé nadoby musi odpovidat typu
ukladaného odpadu a spliiovat nafizeni mistnich i narodnich ptedpisii.)

* Minimalizovat kontakt s chemikaliemi. Pti praci s chemikaliemi pouZzivejte
odpovidajici osobni ochranné pomiicky (napt. ochranné bryle, rukavice, ochranny
odév). Dalsi bezpecnostni opatfeni naleznete v bezpecnostnim listu.

* Minimizovat inhalaci chemikalii. Neponechavejte nadoby s chemikaliemi oteviené.
Pouzivejte odpovidajici vétrani (naptiklad digestot). Dalsi bezpecnostni opatieni
naleznete v bezpecnostnim listu.

* Manipulovat s chemickym odpadem v digestofi.

* Pytle s odpadem zajistit svorkou.

* Odstranovat odpad z odpadni misky a odstrafiovat odpadni 1ahve v souladu se
spravnou laboratorni praxi a mistnimi i statnimi predpisy.

Odstranovani odpadu Pokud pfi praci s piistrojem vznikne potencialné nebezpeény odpad, musite:
» Charakterizovat (analyzovat, pokud je to nutné) tento odpad, reagencie a
substraty pouzivané ve vasi laboratofi.
 Zajistit ochranu zdravi a bezpe¢nost v§ech pracovnikti vasi laboratofe.
» Zajistit, ze odpad z pfistroje je ukladan, pfenasen, transportovan a odstraiovan
v souladu se v§emi mistnimi i narodnimi predpisy.

DULEZITE! Radioaktivni nebo biologické odpady mohou vyZadovat zvlastni zplisoby
zachazeni a mohou se na né vztahovat omezeni stran moznosti jejich odstranovani.
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Bezpecnost
Bezpecna manipulace s elektrickym zafizenim

BezpecCna manipulace s elektrickym zafizenim

V4 AN — -
/3 IG5} NEBEZPECI URAZU ELEKTRICKYM PROUDEM. Pii
ovladani genetickych analyzatorti Applied Biosystems 3130/3130x/ bez ochrannych kryta
muze dojit k vaznému urazu elektrickym proudem. Neodstranujte kryty pfistroje. Po
jejich odstranéni je mozny piistup ke zdrojim vysokého napéti.

Zdroj A LIS NEBEZPECI URAZU ELEKTRICKYM PROUDEM. Pro

bezpecny provoz zatizeni je nezbytné jeho uzemnéni. Nikdy nepouzivejte pristroj,
ktery neni spravnym zptisobem uzemnén.

A pLY[e]3:§ NEBEZPECI URAZU ELEKTRICKYM PROUDEM. Pouzivejte

pouze schvalené elektrické kabely odpovidajici napéti ve vasi elektrické siti.

A pIYESi NEBEZPECT URAZU ELEKTRICKYM PROUDEM. Piipojte

piistroj pouze do uzemnéné zasuvky s odpovidajicim elektrickym proudem.

Vysoké Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ spadaji do t¥idy II (piepéti) a
napéti jsou klasifikovany jako prenosné piistroje.

Pohyblivé soucasti

A —
Pohyblivé soucasti m RIZIKO PORANENI. Pohyblivé souéasti se mohou zlomit &i jinak

poskodit. Pii ovladani ptistroje nesahejte na pohyblivé soucasti. Pied servisnim zasahem
vypojte pfistroj ze sité.

Bezpefna manipulace s laserem

Laser  Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ pouzivaji argonovy laser. Za
normalnich provoznich podminek se jedna o laser tfidy I. Jsou-li béhem urcitych
servisnich zasahti vyfazeny z ¢innosti kontaktni pojistky, mize laser zpisobit trvalé
poskozeni zraku a je tudiz za téchto podminek zatazen jako laser tfidy 3B.

Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ byly testovany podle a
odpovidaji pozadavktim natizeni 21 CFR, 1040.10 a 1040.11.

Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ byly testovany podle a
odpovidaji pozadavkim natizeni EN60825-1, “Bezpecnost laserovych zatizeni —
Cast 1: Klasifikace zafizeni, pozadavky a pokyny pro pouzivani.”
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Bezpecnost
Bezpecna prace

Pravidla
manipulace
s laserem

Dalsi
informace

k bezpecnému
provozu laseru

Pro bezpecny provoz laseru:

» Systém musi byt instalovan a udrzovan servisnim technikem Applied Biosystems.

 Je-li pfistroj v provozu, musi byt vSechny ochranné kryty na svych mistech.
V piipadg, Ze jsou vSechny kryty na svych mistech, zadné zafeni nelze detekovat. Je-
li kterykoliv z krytd sejmut béhem provozu laseru (v piipadé servisu pii vypnuti
kontaktnich pojistek), vystavujete se moznosti expozice laseru tiidy 3B.

* Neodstranujte bezpe¢nostni oznac¢eni nebo nevypinejte kontaktni pojistky.

Dalsi informace tykajici se bezpecnostnich predpisti naleznete v uzivatelské
dokumentaci, poskytnuté spolec¢n¢ s laserem.

m NEBEZPECI LASEROVEHO ZARENI. Laser miiZe trvale

poskodit sitnici. Nikdy se nedivejte pfimo do laserového paprsku. Odstrante Sperky a
dalsi pfedméty, které mohou odrazet paprsek do vasich o¢i. Neodstranujte svrchni nebo
boéni kryty pfistroje. PouZzivejte odpovidajici prostfedky ochrany o¢i a v pfipadé
odstranéni kryti béhem servisniho zasahu na vstup do laboratofe umistéte varovani o
ptitomnosti laseru.

m NEBEZPECI POPALENI LASEROVYM PAPRSKEM. Je-li

v kontaktu s ktizi mtize ptehtaty laserovy paprsek zplsobit tézké popaleniny. NIKDY
nepouzivejte laser pokud nemtize byt ochlazovan ventilatorem. Vzdy pouzivejte
ochranné pomicky pro praci s laserem.

Bezpecna prace

XXii

Spravna ergonomie vaseho pracovniho mista miize snizit nebo eliminovat tinavu,
bolest a namahu. Tyto priivodni jevy mlZete omezit nebo odstranit takovym
umisténim vaseho systému, které umozni jeho pohodIné ovladani.

ACAUTION NEBEZPECI SVALOVEHO PORANENI. Toto nebezpedi je

zpusobeno napf. ale nikoliv vyluéné opakovanymi pohyby, nevhodnym umisténim,
vysokou naméhavosti, udrzovanim téla ve statickych pozicich, tlakem a dal$imi faktory.

Abyste toto nebezpeci snizili:

» Pouzivejte zafizeni, které vam umozni pracovat v neutralnich pozicich s dobrou
dostupnosti klavesnice, monitoru a mysi.

* Umistéte klavesnici, myS$ a monitor tak, aby byla umoznéna relaxovand poloha
hlavy a téla.
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Bezpecnost
Bezpeénost a normalizace v oblasti elektromagnetické kompatibility (EMC)

Bezpecnost a normalizace v oblasti elektromagneticke
kompatibility (EMC)

Bezpecnostni
predpisy v USA
a Kanadé

¢(UL)us

Kanadskeé
normy EMC

Evropské
bezpecnostni
predpisy a normy

C€

Australské
normy EMC

C

Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ — Uzivatelska pfirucka

Tato ¢ast obsahuje informace o:

* Bezpecnostnich predpisech v USA a Kanadé

» Kanadskych normach EMC

» Evropskych bezpecnostnich ptedpisech a normach EMC
* Australskych normach EMC

Tento pfistroj byl testovan podle normy UL 3101-1 “Safety Requirements for Electrical
Equipment for Laboratory Use, Part 1: General Requirements” a splituje jeji pozadavky.

Tento ptistroj byl testovan podle normy CSA 1010.1 “Safety Requirements for Electrical
Equipment for Measurement, Control, and Laboratory Use, Part 1: General
Requirements™ a splituje jeji poZzadavky.

Tento pfistroj byl testovan podle normy ICES-001, Issue 3: “Industrial, Scientific, and
Medical Radio Frequency Generators a spliiuje jeji pozadavky.

Bezpecnost

Tento ptistroj splituje bezpecnostni pozadavky evropské Smérnice pro nizké napéti
73/23/EEC. Tento pfistroj byl testovan podle norem EN 61010-1:2001 “Bezpecnostni
pozadavky na elektrické méfici, fidici a laboratorni zafizeni, ¢ast 1: Obecné pozadavky”
a EN 61010-2-010 “Zvlastni pozadavky pro laboratorni zafizeni pro ohiev materialu” a
spliiuje jejich pozadavky.

EMC

Tento ptistroj splituje pozadavky smérnice Rady Evropské unie pro elektromagnetické
ruSeni a odolnost vii¢i nému (EMC smérnice 89/336/EEC). Tento pfistroj byl testovan
podle normy EN 61326 (Ttida B) “Elektricka zatfizeni pro méteni, kontrolu a laboratorni
pouziti — pozadavky EMC”.

Tento pristroj byl testovan podle normy AS/NZS 2064 “Limits and Methods
Measurement of Electromagnetic Disturbance Characteristics of Industrial, Scientific,
and Medical (ISM) Radio-frequency Equipment” a spliuje jeji pozadavky.
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Bezpecnost
Bezpecénost a normalizace v oblasti elektromagnetické kompatibility (EMC)
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Kapitola 1

Priprava pristroje

Priprava pfistroje

'

Spusténi
systému

Provedeni prostorové
kalibrace

Spusténi programu
Data Collection

Provedeni spektralni
kalibrace

Kontrola polymerového
bloku, volba sady kapilar a
polymeru

Automaticka analyza
Vv programu
Sequencing Analysis

Pfiprava pufru a
plnéni zasobnikl

i

[

Automaticka analyza
Vv programu
SeqScape

i

= Automaticka
fragmentacni
analyza

Spusténi pristroje

Poznamky
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Kapitola 1 Priprava pfistroje
Popis pfistroje

Popis pristroje

Rozvrzeni sou€asti Typické rozvrzeni jednotlivych soucasti piistroje je zndzornéno na nasledujicim
pristroje  obrazku.

=]
Monitor PC Geneticky analyzator
3130/3130xl
—
Klavesnice %
Mys a

podlozka

Poznamky
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Kapitola 1 Pfiprava pfistroje
Souhrn aplikaci

Souhrn aplikaci

RozliSeni a Z nasledujici tabulky zvolte sadu kapilar a polymer, které nejlépe splituji vase pozadavky
specifikace na rozliseni a specifikace.

sekvenovani
Pocet vzorkili za
] 24 hod
Délka Typ Doba KB
Typ béhu kapilary polymeru Modul béhu Basecaller
(cm) (min) 3130 3130xI  QVzo LORa b
Geneticky | Geneticky
analyzator| analyzator
Ultrarychly 36 POP-4w | UltraSeq36_POP4 40 144 576 400
(Ultra rapid) POP-7w | UltraSeq36_POP7 35 164 656 500
Rychly 36 POP-6™ | RapidSeq36_POP6 60 96 384 500
(Rapid) POP-7 | RapidSeq36_POP7 96 384 600
Rychly (Fast) 50 POP-7 FastSeq50_POP7 60 96 384 700
Standard 50 POP-4 StdSeg50_POP4 100 56 224 600
POP-6 StdSeg50_POP6 150 36 144 600
POP-7 StdSeq50_POP7 120 48 192 850
Dlouhé ¢&teni 80 POP-4 LongSeq80_POP4 210 24 96 700
(Long read) POP-7 | LongSeq80_POP7 | 170 32 128 950

a Parametr Délka ¢teni (Length of Read - LOR) udava pouzitelny rozsah vysoce kvalitnich neboli s vysokou pfesnosti ¢tenych
bazi a je stanoven pomoci nastroje KB™ Basecaller v1.2 a jim definovanych ukazatelll kvality - Quality Values (QV). Hodnota
LOR se stanovuje pomoci klouzavého okna o délce 20 bazi s primérnou hodnotou QV > 20.

b RozliSeni jednotlivych bazi (basecalling) s presnosti 98.5%, méné nez 2% N.
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Kapitola 1 Pfiprava pfistroje
Souhrn aplikaci

RozliSeni a  Z nasledujici tabulky zvolte sadu kapilar a polymer, které¢ nejlépe splituji vase pozadavky
SpeC|flkavCe, na rozliSeni a specifikace. Podrobnéjsi informace o kapilafe, polymeru a modulu béhu viz
fragmentaCni  “Kity pro fragmenta¢ni analyzu a moduly b&hu” na strang 5.

analyzy
Délka Doba Pocet GT za 24 hod * o N
Moduly béhu kapilary Typ b&hu - - Rozliseni Spseglf:’kace
(cm) polymeru | (min) Analyzator | Analyzator (bp) (SD)
3130 3130xI
Vysokokapacitni analyza malych fragmentt
FragmentAnalysis22 22 POP-4 20 5,760 23,040 250 0.15
_POP4
SNP22_POP4 22 20 5,760 23,040 120 0.50
Standardni fragmentaéni analyza
FragmentAnalysis36 36 POP-4 45 2,560 10,240 500 0.15
_POP4
HIDFragmentAnalysis 45 2,560 10,240 500 0.15
36_POP4
SNP36_POP4 30 3,840 15,360 120 0.50
FragmentAnalysis36 POP-7 35 3,290 13,170 500 0.15
_POP7
FragmentAnalysis50 50 POP-4 65 1,760 7,040 500 0.15
_POP4
FragmentAnalysis50 POP-6 90 1,200 4,800 500 0.15
_POP6
FragmentAnalysis50 POP-7 50 2,300 9,220 500 0.15
_POPY

a 20 GT (genotypu)/kapilara/nastrik.
b Rozlieni 1bp s pfesnosti 99.99%.
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Kapitola 1 Pfiprava pfistroje
Souhrn aplikaci

Ki",[y pro fr{ag- NiZze uvedena tabulka uvadi typy kiti Applied Biosystems spolu s pfislusnymi moduly
mentacni analyzu  b&hu a soubory barev.
a moduly béhu

Modul
<
< < ~ < © N~ o
o o o o o o o
O O O O O O o
~ a a a a a o Q
a 3 o N 3 3 3 3 3 2
o o o 2 2 2 2 2 2 2
o o | 7] » » [ » n =
| | Q = = = = = = ol
L N © Y © © © © © © %
Pouziti / Kit a e = < < < < < < =
Z Z 2 [ C C C C c o
n %) = @ @ @ @ @ @ €
T IS IS IS 1S IS S >
(@] (@) (@) (o)) (@) (@)} fad
o o Y © o o L
L w w L w w o
T
SNaPshot® Multiplex System E5 E5
Oligonukleotidy na objednavku D,F, D,F, | DF, | DF, | D,F, | D,F,
G5 G5 G5 G5 G5 G5
Linkage Mapping Set (lidsky) D,G5 | b,G5  D,G5 | b,G5 | D,G5 | D,G5
v2.5
AB| PRISM® Mouse Mapping D,G5 | b,G5  D,G5 | b,G5 | D,G5 | D,G5
Setv1.0
Stockmarks® kity (pro skot a F
psi) se 4 barvami
Stockmarks® kit (pro koné) s 5 G5
barvami
AFLP® kity F
AmpFI/STR® kity se 4 barvami F
AmpF/STR kity s 5 barvami G5
Tabulka kitd AmpFI/ISTR
. HIDFragmentAnalysis
Kity 36_POP4
AmpFI/STR COfilere Kit F

AmpF/STR Profiler Pluse Kit

AmpF/STR Profiler Plus ID Kit

AmpF/STR SGM Pluse Kit

Dalsi AmpF/STR kity se 4 barvami

AmpF/STR SEfilerw Kit G5
AmpF/STR Identifilere Kit

AmpFISTR Yfilerm Kit

Dal8i AmpF/STR kity s 5 barvami

Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ — Uzivatelska pfirucka 5



Kapitola 1 Priprava pfistroje
Ctecky carovych kédid

Ctecky &arovych kodd

A PEWIEIS NEBEZPECI URAZU ELEKTRICKYM PROUDEM. Pied
pripojenim externi Ctecky ¢arovych kodu k piistroji vypnéte piistroj i pocitac.

Externi ¢te€Cky KEYENCE BL-80VE
¢arovych kodu

Externi ¢tecku ¢arovych kodl lze pouzit s obéma typy analyzatorti 3130/3130x/. Pomoci
ctecky KEYENCE BL-80VE (viz foto vyse) piipojené ke klavesnici pocitace miiZete

snimat ¢arové kody do libovolnych textovych poli programu Data Collection. Jako zdroj
svétla pouziva tato ¢tecka LED.

Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ — Uzivatelska pfirucka



Kapitola 1 Pfiprava pfistroje
Spusténi genetického analyzatoru 3130/3130xI

Spusténi genetického analyzatoru 3130/3130x/

Spusténi pocitace

DULEZITE! Pfed spusténim pfistroje musite zapnout
pripojeny pocitac.

1. Zapnéte monitor.

2. Zapnéte poditac.

3. Pro piihlaseni do systému Windows zadejte:

a. Uzivatelské jméno.
J Log On to Windows
b. Heslo, pokud je pozadovano.

f Microsoft:

Wind

¥ .. Professional

Poznamka: Je-li pocitac ptipojen do sité,
’ NoN_ 7 Mr . N 1 ’ C ght & 1985-2001

neni pro spusténi piistroje ptihlaseni do Microsoft Corporation

sit€ nutné.

User name: | Administrator |

c. Kliknéte oK |. Password: | |

Poznamky
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Kapitola 1 Pfiprava pfistroje
Spusténi genetického analyzatoru 3130/3130x/

Spusténi genetického analyzatoru 3130/3130x/

1. Ujistéte se, ze:
» Dvitka termostatu jsou uzaviena a zajisténa

» Dvirka pfistroje jsou uzaviena

Poznamka: Pokud jsou dvitka béhem spousténi
pristroje oteviena, bude zluta dioda blikat dokud
je nezaviete.

2. Ujistéte se, Ze je zapnuty pocitad.

Poznamka: Pocita¢ musi byt zapnuty, protoze
analyzator z n¢ho kopiruje pfislusny firmware.

3. Spustte analyzator stiskem tla¢itka
zapnout/vypnout na jeho ¢elnim panelu.

Poznamka: Béhem nabéhu a sebetestovani
ptistroje blika zluta dioda.

4. Pred dalsim pokracovanim se ujistéte, Ze zelena
dioda sviti a neblika.

Poznamka: Pokud se zelena dioda nerozsviti, ]
spust’te program Data Collection a zobrazte #
zaznam (log). Naleznete jej:
E:\AppliedBiosystems\UDC\DataCollection\ | o
Log\Instrument Name Oz .
5
I o W

L— Signaliza¢ni diody

Stisknéte tlaitko zapnout/vypnout chcete-li spustit pfistroj
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Kapitola 1 Pfiprava pfistroje
Program Data Collection

Program Data Collection

DULEZITE! Jméno pocitace neméiite. Pocitaci
pripojenému k piistroji bylo pridéleno unikatni
jméno pied instalaci programu Data Collection. Po
instalaci programu Data Collection jméno pocitace
nemeéite. Piejmenovani mize zplsobit Spatné
fungovani programu Data Collection.

Spusténi programu 3130/3130x/ Data
Collection

1. Zvolte Start > All Programs > Applied
Biosystems > Data Collection > Run 3130
Data Collection v3.0 nebo Run 3130x| Data
Collection v3.0 — tim otevfete okno Service Messaig Servios
Console. Vsechny aplikace jsou pfednastaveny
jako vypnuté, coz je indikovano ¢ervenymi S Zapnuto
krouzky. Aplikace se spusti automaticky jakmile
je spustén program 3130/3130x/ Data Collection.

[ 5ervice console —= =]

Instrument Service

A Aktivace
Wiewer /‘ ,—
Start Al Restart Al || Stop &l |
Béhem aktivace kazdé aplikace se Cerveny
krouzek (vypnuto) méni na zluty trojuhelnik
(probiha aktivace) a nasledné na zeleny Ctverec
(zapnuto), kdy je dana aplikace pln¢ funkéni.
Jakmile jsou zapnuty vSechny aplikace =]

(v8ude jsou zobrazeny zelené Ctverce —
tento proces miize trvat nékolik minut),
zobrazi se okno Foundation Data

Collection. Data Semice

Messaging Service

Instrument Service

iewer

Start Al Stop All
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Kapitola 1 Priprava pfistroje
Program Data Collection

2. Kliknéte na symbol + &imz oteviete podadresaie

B Foundation Data Collection Wersion 3.0 - Mo User is logged in

v levém adresafovém okné. Nyni vidite vSechny i v
adresate aplikaci. e,
ostase
= EEEES

Zvolte v tomto okné spravce (manager),

prohlize¢ (viewer) nebo dalsi programova okna. _ T

3130x/
Genetic Analyzer
Data Collection
Software v3.0

Foundisfon Dst= Colecson Version 30

3. Kliknéte + &¢imz oteviete podadresaie _ _ _
v adresafovém okné. Nyni vidite viechny adresafe I8 Foundation Data Collection Version 3.0

aplikaci. File View Help

Zvolte v tomto okné spravce (manager), AB N

prohlize¢ (viewer) nebo dalsi programova okna. = A GA Instruments :
DResurts Group

=) Dstabaze Manager
2 B gaxa0a
EE Piate Manager
%Pro’mcnl lanager
qu[1[\-11:11:11.“.3 lanager
= EERun History
EEPT Wiewer
Event Loag
%Ins’crumem Protocal
BBl = patial Calibration iewer
=Capillary “iewver
-Capmrray “iewer
nSpectral Calibration “ievwer
@Reex‘tradion
= [Pmyinstrumert
@Instrumer‘rt Status
ESpaﬂal Run Scheduler
B8 Run Scheduler
=Capillaries “ienver
-Capmrray Yiewer
uSpectral Yiewer
ﬁManual Coritrol
Service Log
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Kapitola 1 Pfiprava pfistroje
Priprava pfistroje

Priprava pristroje

Dvifka a vnitfni
prostor pristroje

Blok s pumpou Polymerova pumpa (PDP)
Termostat
=
o 1 ™
(=N
oL F Detekéni blok
% - Sada kapilar
Zasobniky na
- pufr a vodu
[ =)
Oz Tgv §
° Autosampler
— Spodni polymerovy blok
L Zasobnik na anodovy pufr
Cast Funkce
Zasobnik na anodovy pufr | Obsahuje 16 mL 1X separacniho pufru.
Zasobniky na pufr a Kazdy obsahuje 16 mL 1X separacniho pufru nebo vody.
vodu (Ctyfi)
Autosampler Slouzi pro umisténi desticek se vzorky a zasobnikl a

pohybuje jimi tak, aby do nich bylo moZné zanofeni kapilar.

Sada kapilar Umozriuje elektroforetickou separaci fluorescenéné
znacenych fragmentd DNA. Je vyménitelna a sklada se
ze 4 nebo 16 kapilar.

Detekéni blok a ohfivaé SlouZi pro uchyceni kapilar v poloze vhodné pro detekci
laseremi.

Spodni polymerovy blok Obsahuje ventil elektroforetického pufru, anodu a
zasobnik na anodovy pufr.

Termostat Udrzuje stalou teplotu sady kapilar.

Polymerova pumpa Slouzi k pumpovani polymeru do kapilar a provadéni

(PDP) nékterych krokd udrzby.

Blok s pumpou Obsahuje pumpu, t&snéni pistu, uchyt na pfipojeni sady

kapilar a propojeni do spodniho polymerového bloku
pomoci propojovaci trubicky.
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Kapitola 1 Pfiprava pfistroje
Priprava pfistroje

Prohlidka pfistroje

—

Otevtete dvefe pfistroje.

2. Provedte kroky denni udrzby - viz
Kapitola 1 Genetické analyzatory
Applied Biosystems 3130/3130x] —
udrzba a reseni problémui.

3. Instalujte ¢isté misky na zachytavani

odkapavajicich tekutin.

Polymerova pumpa

Upevnovaci Sroub

‘ i PDP motor
)

Uchyceni stikacky i
|
I

i
)
| Kryt PDP motoru
i
)
]

Tésnéni

Odpadni vyvod :[]:[[

Vodni past

Sada kapilar - zakonc&eni

———=— —— Sada kapilar

Upevhovaci Sroub

Pist
Komora pumpy

Sroub na sadu kapilar

Blok s pumpou

Dvaojita ferrule
Port pro sadu kapilar

Jednocestny ventil

Propojovaci trubicka

Trubicka pro vedeni /
polymeru
- / \;/
/ = £ Pojistka pufrového ventilu

. . / /' Upevitovaci Spodni polymerovy blok
Viéko nadobky / Sroub | \ Upeviovaci sroub
na polymer @) O+
t i ]
s otvorem O-krouzek | % Otvor proti preplnéni
; : a Max. hladina pufru
Néadobka na
polymer Zasobnik na anodovy pufr
(16 mL anodovy zasobnik)
Elektroda
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Prohlidka pfistroje

1. Oteviete dvefe piistroje.

2. Provedte kroky denni Gdrzby — viz
Kapitola 1 Genetické analyzatory Applied
Biosystems 3130/3130xl — udrzba a rFeseni
problémii, kde naleznete vice udajt o udrzbeé.

3. Instalujte ¢isté misky na zachytavani
odkapavajicich tekutin.

Instalace nebo vyména sady kapilar

DULEZITE! Pro provedeni spravné automatické
analyzy vysledkt je nezbytné, aby délka sady kapilar
jak je uvedena v pravodci instalaci sady kapilar
(Install Array Wizard) odpovidala skute¢né délce.

DULEZITE! Pti manipulaci s polymerem, >

17 . ’ -
sadou kapilar, septem nebo se zasobniky . o
pufrti pouzivejte rukavice. g

ACAUTION CHEMICKE RIZIKO. Polymer

POP mize zpisobit podrazdéni oci, ktize a
dychaciho ustroji. Prosim ptectéte si Bezpecnostni
list a postupujte podle instrukci pro manipulaci.
Pouzivejte prostfedky ochrany oc¢i, ochranny odév a
rukavice. Pouzivejte polymer pouze pro vyzkumné a
vyvojové ucely.

1. Instalujte sadu kapilar kliknutim na <ndzev
pristroje>, zvolte Install Array Wizard
(Priivodce instalaci sady kapilar) a postupujte
podle pokynt.

DULEZITE! Chcete-li instalovat nebo vyménit
sadu kapilar, ktera mé odliSnou délku od té,
kterou jste pouzivali, musite aktivovat
spektralni kalibraci (viz str. 47) nebo provést
znovu spektralni kalibraci pro vasi kombinaci
souboru barev a délky sady kapilar (viz str. 37).

Kapitola 1 Pfiprava pfistroje
Priprava pristroje

Help

Inskall Array Wizard

Change Polymer Type Wizard
Feplenish Polymer Wizard
Bubble Remove YWizard

Water Wash Wizard
Instrument Shutdown Wizard
Autosampler Calibration Wizard

pdate Cap Array Info

2. Volitelné: Zvolte privodce Update Cap Array
Info (Aktualizace udaju o sadé kapilar) pokud
chcete opravit nebo aktualizovat udaje o sade
kapilar.
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Kapitola 1 Pfiprava pfistroje
Priprava pfistroje

Kdy doplnit nebo vyménit polymer

DULEZITE! Pokud byl polymer Po Ut St CtPa So Ne
v pristroji déle nez tyden, vzdy < >
jej vymente.

Je-li v pristroji polymer ...

pak ...

méneé nez jeden tyden a je ho dost na dokonceni vasSich
analyz ®

odstrarite vSechny bubliny a pokraCujte s pfipravou
pfistroje.

méneé nez jeden tyden a neni ho dost na dokongeni vasich
analyz

vice nez jeden tyden

pouzijte €erstvy polymer, postupujte podle priivodce
Replenish Polymer Wizard (Privodce doplnénim polymeru).

typu, ktery nechcete pouzit (je nutna zaména mezi typy POP-
4, POP-6, a/nebo POP-7)

zamérite polymery postupem podle priivodce Change
Polymer Type Wizard (Privodce zménou typu pouzivaného
polymeru).

a Na jeden béh se na genetickém analyzatoru 3130x/ spotfebuje 50 az 80 pL polymeru a na genetickém analyzatoru 3130 ~25 az 40uL

polymeru.

Pfed pouzitim polymeru

1. Vyjméte polymer z mista jeho uchovavani pii 4 °C.

2. Uvolnéte zatku a vyckejte ohfati polymeru na pokojovou
teplotu.

3. Utahnéte zatku a jemn& polymer promichejte — tim
uvolnite usazeniny.

Doplnéni polymeru

DULEZITE! Pfi manipulaci s polymerem, sadou #
kapilar, septem nebo se zasobniky pufiii
pouzivejte rukavice.

7,
2

» i

ACAUTION CHEMICKE RIZIKO. Polymer

POP muize zplsobit podrazdéni o¢i, kiize a
dychaciho ustroji. Prosim pfectéte si Bezpe¢nostni
list a postupujte podle instrukci pro manipulaci.
Pouzivejte prosttedky ochrany oc¢i, ochranny odév a
rukavice. Pouzivejte polymer pouze pro vyzkumné a
vyvojové ucely.

1. Kliknéte < Nizev pFistroje> v adresafovém okné.
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Kapitola 1 Pfiprava pfistroje
Priprava pfistroje

2. Chcete-li doplnit polymer, zvolte Wizards > A
Replenish Polymer Wizard (Priivodce Hee
doplnénim polymeru. Install Array Wizard
Change Polymer Type Wizard
DULEZITE! Typ polymeru tak jak je definovan Replenish Polymer Wizard
v pritvodci musi odpovidat typu polymeru, Bubble Remove Wizard
ktery skutecné pouzivate. Water Wash Wizard

Instrument Shutdown Wizard

. Autosampler Calibration Wizard
Vyména typu polymeru

Update Cap Array Info

DULEZITE! Pfi manipulaci s polymerem, sadou # -
kapilar, septem nebo se zasobniky pufrti ,,5
pouzivejte rukavice. N

ACAUTION CHEMICKE RIZIKO. Polymer

POP mize zplsobit podrazdéni oci, kiize a
dychaciho ustroji. Prosim prectéte si Bezpecnostni
list a postupujte podle instrukci pro manipulaci.
Pouzivejte prostfedky ochrany oci, ochranny odév
a rukavice. Pouzitelné pouze pro vyzkumné a
vyvojové ucely.

1. Kliknéte < N4zev pFistroje > v adresaiovém

Wiizards Mgl
okné. i
Install Array wWizard
2. Chcete-li zménit typ polymeru, zvolte Wizards Change Polymer Type Wizard
> Change Polymer Type Wizard (Priivodce Replenish Polymer Wizard
zménou typu pouzivaného polymeru). Bubble Remove Wizard

Wyaker Whash \Wizard
Instrument shutdown Wizard
Autosampler Calibration Wizard

pdate Cap Array Info
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Kapitola 1 Pfiprava pfistroje
Priprava pufru a plnéni zasobnik(

Priprava pufru a plnéni zasobnikU

Potfebny material

ACAUTION CHEMICKE RIZIKO. Pufr

10X Genetic Analyzer Buffer s EDTA muze
zpusobit podrazdéni oci, klize a dychaciho ustroji.
Prosim ptectéte si Bezpecnostni list a postupujte
podle instrukci pro manipulaci. Pouzivejte
prostfedky ochrany oc¢i, ochranny odév a rukavice.

Material potfebny k piipravé 1X separac¢niho pufru:

* 10X Genetic Analyzer Buffer (P/N 402824)
* Destilovana nebo deionizovand voda
* Odmeérny valec 50 mL

Pfiprava pufru pro jeden béh

1. Odméite odmémym valcem 5 mL pufru 10X

R S
Genetic Analyzer. -
—
2. Dopliite objem vodou na 50 mL celkem. 1 =
3. Dobfe promichejte. 50 mL =
m - -
celkem :’_{ 45 mL DI H20
= .
Y (\J i — 5 mL 10X Genetic
7 Analyzer buffer
odmeérny valec 50 mL
Uchovavani pufru
P Podminky uchovavani pufru
1X separaéni pufr Ize uchovavat:
Moznost A Moznost B
* pii teploté 2 az 8 °C po dobu az 1 mésic
* pii pokojové teploté 1 tyden 2°Caz 20 °C az
8°C 25°C
Po Ut st Ct PaSoNe Po Ut st Ct PaSoNe
| <&
N
1 mésic 7 dni
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Vymeéna pufru a vody

V anodovém a katodovém zasobniku pufri
vyménujte pufry denné nebo pred kazdou varkou
béht.

DULEZITE! Opomenete-li vyménit pufr, mize to
vést ke ztraté rozliSeni a snizeni kvality vysledk.

MPowrw

DULEZITE! Pfi ¢isténi a plnéni zasobnik se
autosampler dostava do Celni pozice a hroty kapilar
zustavaji ve vzduchu. Neponechavejte autosampler
v této poloze pfili§ dlouhou dobu, nebot’ kapilary
mohou vyschnout a sada tak mtize byt poSkozena.

PInéni zasobniku na vodu a katodovy pufr

DULEZITE! Bé&hem niZze uvedené /7
procedury i pii kazdé manipulaci se Y ,,/'
sadou kapilar, septem nebo zasobniky

pufrt pouzivejte rukavice.

ACAUTION CHEMICKE RIZIKO. Pufr 1X

Genetic Analyzer Buffer s EDTA mtze zpUsobit
podrazdéni oci, kiize a dychaciho ustroji. Prosim
prectéte si Bezpecnostni list a postupujte podle
instrukci pro manipulaci. Pouzivejte prostiedky
ochrany oci, ochranny od¢v a rukavice.

1. Ovéite, ze dviika termostatu i pfistroje jsou
uzaviena.

2. Stisknéte tla¢itko Tray umisténé zevné
pfistroje, ¢imz pfesunete autosampler do
Celni pozice.

3. Vyckejte dokud autosampler nezastavi v &elni
pozici, poté oteviete dvirka pfistroje.

Kapitola 1 Pfiprava pfistroje
Priprava pufru a plnéni zasobnik(

° O

O
L

Tlagitko
Tray
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10.

Kapitola 1 Pfiprava pfistroje
Priprava pufru a plnéni zasobnik(

Vyjméte z pristroje zasobniky na katodovy pufr
a vodu.

Vylijte zbytky tekutin a proplachnéte
zasobniky deionizovanou vodou.

Poznamka: Pfi odstraniovani tekutin postupujte
podle vasich internich predpis.

Vyplachnéte zasobnik na katodovy pufr 1X
separa¢nim pufrem a poté jej 1X separacnim
pufrem napliite az po rysku (ca 16 mL).

Napliite dva zasobniky na vodu az po rysku
deionizovanou vodou (ca 16 mL).

ACAUTION Ujistéte se, Ze septum dobie

doseda na zasobniky, aby nedoslo k poskozeni
hrott kapilar.

Umistéte na kazdy zasobnik ¢isté septum a
vysuste vnéj$i stranu zasobniku pomoci
jemného papirového ruéniku.

Umistéte zasobniky na autosampler
podle ptilozeného schematu.

Uzavtete dvitka pristroje.

Vyjméte

Vyska plnéni

|y
Zasobnik na vodu )
(odpad) )
= e

~ Zasobnik na vodu

(oplach)

" Katodovy zasobnik
(1X separacni pufr) /,‘ (\

Zasobnik na vodu
(nepouzivany)

Do \ — = =

Poznamka: Uzavieni dvirek vrati autosampler
do posledni znamé pozice a hroty kapilér jsou
spustény do vody nebo pufru.

Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130 — UzZivatelska pfirucka
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Kapitola 1 Pfiprava pfistroje
Priprava pufru a plnéni zasobnik(

PInéni zasobniku na anodovy pufr

Vymeéiite anodovy pufr:
» Kazdych 24 hod

* Pied kazdym béhem nebo varkou béhi

Vyména anodového pufru

* Vzdy kdyz doplnujete polymer nebo ménite !'
polymer za polymer jiného typu ;

[FXRN CHEMICKE RIZIKO. Pufr 1X b&hem nebo

varkou béhul
Genetic Analyzer Buffer s EDTA mutze zpUsobit
podrazdéni o¢i, kiize a dychaciho ustroji. Prosim
prectéte si Bezpecnostni list a postupujte podle
instrukci pro manipulaci. Pouzivejte prostiedky
ochrany o¢i, ochranny od¢v a rukavice.

1. Vyjméte zasobnik na anodovy pufr pevnym
tahem smérem dolti a pomalym otocenim.

2. Vhodnym zpiisobem odstratite pouzity pufr..

3. Vycistéte zasobnik a vyplachnéte jej
deionizovanou vodou a poté pufrem.

4. Napliite zdsobnik na anodovy puftr aZ po rysku
Cerstvym 1X separa¢nim pufrem (ca 16 mL).

Poznamka: Hladina pufru by méla sahat presn¢
po rysku.

;ox , , , . | Vyska plnéni
5. Umistéte zasobnik na anodovy pufr zpét do

pristroje.

6. Pokud se zasobnik naplni tekutinou, zopakujte
tuto proceduru odstranéni a vymeény separacniho
pufru.

Poznamka: Zasobnik se mtize naplnit pii
odstranovani bublin.
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Kapitola 1 Priprava pfistroje
Priprava pufru a plnéni zasobnik(
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Kapitola 2

Provedeni prostorove kalibrace

Ptiprava pfistroje

Provedeni
prostorové kalibrace

Provedeni spektralni

i
B [T—

Spusténi
kalibraéniho béhu

Automaticka analyza Vyhodnoceni profilu

v programu prostorové kalibrace
Sequencing Analysis

N

Automaticka analyza
Vv programu T . .
SeqScape Pfijeti nebo zamitnuti

prostoroveé kalibrace

A 4

Automaticka
fragmentacni
analyza

h 4

Spusténi pristroje

Poznamky
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Kapitola 2 Provedeni prostorové kalibrace
Prostorové kalibrace

Prostorova kalibrace

Program Data Collection genetickych analyzatord 3130/3130x/ pouziva obrazy sejmuté
béhem prostorové kalibrace pro odvozeni vztahu mezi signadlem emitovanym kazdou
z kapilar a mistem, kam tento signal dopada a kde je detekovan CCD kamerou.

Kdy provadét Prostorovou kalibraci musite provést, kdyz:
prostorovou

kalibraci Instalujete nebo ménite sadu kapilar

* Docasn¢ vyjimate sadu kapilar z detekéniho bloku

* Pfemist'ujete pfistroj

Vytvoreni souboru prostorove kalibrace

1. V adresafovém okné& programu Data Collection kliknéte
A GA Instruments > £/ ga3130/ ga3130x| > & jméno
pristroje > i Spatial Run Scheduler (Planovac¢ béha
prostorové kalibrace).

. Foundation Data Collection Version 3.0 -

Fle Wew Service Tools Wizards Help
@ &

= A GA Instrumert; 4
A P ;esr:"m;eiup M G Instruments » ga 3130x| » iDev » Spatial Calioration Viewer

#=Database Manager
= Elgas13ma 2000
[ElPlate Manager
& Protocol Manager
aModule Manager
® SHlRun Histary
= (ChiDev
® B nstrument Status
[l Spticl Run Schedul!

#® EIRun Scheduler

No User is logped in

Profil
prostorové

B Capillaries Yiewer
BB capitrray Viewer
R specral Wiewer
™ Manual Cartrol
D service Log

1} 20 40 B0 80 100 120 140 160 180 200 220 240 260
Intensity ws Pizel Mumber

16 Capllary Postions Spatial Protocols

Capillary Pasition (pixels) Lett spacing Right spacing Protocal 31305patialFil_1 e
B 11 [ 15 ~
3 6 15 16 S

3 42 18 15
4 57 15 15
B 72 15 15
Pozice (pixel) _| B o i i
> 3 gz 7 103 18 15
kazdé kapilary 5 I - e
9 134 18 15
10 143 15 15
11 164 15 18
12 180 16 15

I 13 195 15 15 v

< >
System Status [P

[ The number of runs has changed to 0

kalibrace

Spustit (Start),
PFijmout (Accept)

| nebo Odmitnout

(Reject) profil
prostorové
kalibrace
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Kapitola 2 Provedeni prostorové kalibrace
Viyhodnoceni profilu prostorové kalibrace

2. V ¢asti Spatial Protocols (Protokoly
prostorové kalibrace) zvolte jednu Protocal [3130patialFil_1 v
Z moZnosti: — Zvolte
. . A 31 30SpatialMNoFil_1
* Obsahuji-li kapilary Cerstvy polymer,
zvolte Protocol > 3130SpatialNoFill_1
 Jinak zvolte Protocol
> 3130SpatialFill_1

Spatial Protocols

Poznamka: Pti kazdém provadéni prostorové
kalibrace neni nutné plnit kapilary.

3. Klikndte

Spatial Protocols

Kalibra¢ni béh trva ca: Protocat v

* 2 min bez plnéni kapilar Start Spustte prostorovou
SRV ¥ s 12 kalibraci

* 6 min véetné plnéni kapilar

Poznamka: Okno prostorové kalibrace pii jejim

zahajeni zCerna.

Vyhodnoceni profilu prostorove kalibrace
1. Pro vyhodnoceni profilu prostorové kalibrace Profil prostoroveé kalibrace pro systém 3130x/

pouzijte nasledujici kritéria: om0

5000

4000

Vlastnost Pfijatelné pokud e
plku 2000
Vyska Podobna pro vSechny piky. N |
Oranzové Na kazdém vrcholku piku jeden '
kfizky oranzovy kfizek. Zadné kfizky o A
mimo.
Tvar Pro kazdou kapilaru jeden ostry pik.

Profil prostorové kalibrace pro systém 3130
Malé “hrbolky” na piku jsou
pfijatelné.

Mezery Rozdil sousedicich pozic je 13 az

16 pixell. Teoreticka mezera
mezi kapilarami je 15.

100 120 140 160

Intensity vs Pixel Number
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Kapitola 2 Provedeni prostorové kalibrace
Viyhodnoceni profilu prostorové kalibrace

2. Prostudujte kazdou Fadku v tabulce kapilar (16 nebo P —
4 f'édky) a overte ze se hOanty ve SloupCiCh Left Capillary | Position (pixelz) Left spacing | Right spacing
spacing a Right spacing (Mezera vlevo a vpravo) L 10 0 1 &
. v . o 2 25 15 16
pohybuji v rozsahu 13 az 16 pixeld. = 41 = -
4 a6 15 16
Chcete-li posunout kiizek: 2 = = =
a. Napiste do sloupce Position (pixels) novou 7 102 1 1
hodnotu pro zvolenou kapilaru. 8 "7 1 1
9 132 15 16
b. Kliknéte mimo okénko nebo stisknéte Enter. e 142 1® 1
1 163 15 15
12 178 15 16
13 194 16 15 |
4 Capilary Position:
Capillary Pozttion (pixels) Lett spacing Right spacing
[ 96 0 15
2 111 13 13
3 126 13 13
4 141 15 n
Sloupce Left _I—,

spacing a
Right spacing (Mezera vlevo a vpravo)

Prijeti nebo odmitnuti prostorove

kalibrace
Pokud je kalibrace: - Spatisl Protocels
- pfijateln4, kliknéte na _ %! _| (Prijmout) ot oSt E
¢imz zapisete kalibracni data do databaze a = o
souboru .ini
yes , oy ; Accept Reject Tlacitka Accept a
* nepfijatelna, kliknéte na _ Reiect_| ‘[}LI —I— Reject
(Odmitnout) a postupujte dale podle (Ptijmout a

prirucky Genetické analyzatory Applied Odmitnot)

Biosystems 3130/ 3130x] — udrzba a reseni
problémii.
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Kapitola 2 Provedeni prostorové kalibrace
Priklady profilti prostorové kalibrace ﬁ%m

Priklady profilu prostorové kalibrace

Prijatelné profily  Geneticky analyzator 3130

12000
10000
a0on

6000

4000

0 20 40 60 80 100 120 140 160 180 200 220 240 260
Intensity vs Pixel Mumber

Geneticky analyzator 3130x/

10000

a0on
6000
4000
2000

-2000
0 20 40 &0 an 100 120 140 160 180 200 220 240 260

Intensity vs Pixel Mumber

Nepfijatelny profil  Geneticky analyzator 3130x/

6000
5000
4000
3000
2000
1000

if -/

-1000
0 20 40 &0 an 100 120 140 160 180 200 220 240 260

Intensity vs Pixel Mumber
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Kapitola 2 Provedeni prostorové kalibrace
Priklady profilti prostorové kalibrace
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Kapitola 3

Provedeni spektralni kalibrace

I Pfiprava
SEEE-  piistroje

v

rovedeni prostorove
alibrace

| '

PFiprava reagencii pro
spektralni kalibraci

|

Vytvoreni protokolu
spektralni kalibrace

Provedeni spektralni
kalibrace

Automaticka analyza

v programu
Sequencing Analysis

rrret

Provedeni
spektralni kalibrace
~
;'.: = Automaticka analyza
L VvV programu
SeqScape
Vyhodnoceni vysledku
spektralni kalibrace
A 4
= Automaticka
=& fragmentacni
= an
analyza
Aktivace spektralni
kalibrace
e
Spusténi pfistroje

Poznamky
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1] Kapitola 3 Provedeni spektralni kalibrace

Kdy provadét
spektralni
kalibraci

Co se dgje?

Zména délky
sady kapilar a
typu polymeru

Podporované
reagencie pro
sekvenovani

Spektraini kalibrace

pektralni kalibrace

Ucelem spektralni kalibrace je vytvofit matrici, ktera je béhem b&hu pouzivana k redukci
nezpracovanych dat (raw data) z pfistroje na data uchovavana v souborech jednotlivych
vzorkl ve 4 nebo 5 barvach. Provedeni spektralni kalibrace je obdobou analyzy vzorka

s tim rozdilem, Ze namisto vzorku jsou analyzovany kalibra¢ni standardy a misto modulu
béhu se pouziva modul spektralni kalibrace.

Proved’te spektralni kalibraci:

* Pouzivate-li na pfistroji novy soubor barev (dye set)

* Pokud chcete pouzit kapilaru o jiné délce nez stavajici (nebo ménite polymer pro
fragmentacni analyzu)

» Pokud servisni technik provedl pfenastaveni/vyménu laseru nebo CCD kamery

* Pokud pozorujete zhorSeni spektralni separace (piky typu pull-up a/nebo pull-
down — zvétSené nebo zmens$ené) v nezpracovanych nebo analyzovanych
datech

Provedete béh se spektralnimi standardy ve vSech 16 nebo 4 kapilarach. Nasledné
program Data Collection:

» Ulozi data v 16 nebo 4 zvlastnich docasnych souborech

* Analyzuje data a vytvoii pro kazdou kapilaru matrici

» Ulozi data spektralni kalibrace pro dany soubor barev

Pro kazdy soubor barev a délku sady kapilar se pouziva specificka spektralni kalibrace.

* Pro kazdy soubor barev pti sekvenovani a pro riizné délky kapilar, které
pouzivate, musite provést zvlastni spektralni kalibraci.

* Pro kazdy soubor barev pfi fragmentacni analyze a pro rizné kombinace délky
kapilar a typu polymeru, které pouzivate, musite provést zvlastni spektralni kalibraci.

Informace o tom, jak pfepinat soubory spektralni kalibrace pokud jsou pro kazdy soubor
barev pii dané délce kapilary jiz vytvofeny naleznete v odstavci “Aktivace spektralni
kalibrace” na stran¢ 47.

Pro pouziti kiti ABI PrRisMe® BigDye® Terminator v1.1 a v3.1 na pfistrojich typu
3130/3130x/ budou vyvinuty novy basecaller, tzv. soubory pohyblivosti (mobility files) a
moduly béhu. Potiebujete-li vice informaci, kontaktujte prosim technickou podporu
Applied Biosystems.

Kity ABI PrisMe BigDye® Terminator v1.0, v2.0 a v3.0 se jiz nevyrabéji.
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Kapitola 3 Provedeni spektralni kalibrace ~7—~77]
Spektraini kalibrace e

Typy Existuji dva typy spektralnich kalibra¢nich standardii:

kalibracnich o . ‘o , o
standarda ~ © Matricni standardy pro fragmenta¢ni analyzu a sekvenovani — zkumavka

obsahujici ¢tyfi nebo pét fragmentti, kazdy znaceny rozdilnou barvou.
* BigDye® v3.1 or BigDye® v1.1 Terminator Sequencing Standard — zkumavka obsahujici smés
znacenych fragmenttl pro kazdou ze Ctyf barev

Tabulky souborl  Za pouziti nize uvedenych tabulek zvolte vhodny soubor barev a soubor matri¢nich
barev  standardd pro vami pouzivanou aplikaci.

Sekvenovani - soubory barev, kalibraéni standardy a Chemistry File

Sekvenacni kit Soubor barev| Spektralni kalibraéni standardy Chemistry File
(Dye Set)
» BigDyee Terminator v3.1 Cycle Z BigDyeV3 | BigDyee v3.1 Matrix Standards Matrix Standard

Sequencing Kit
ABI PrisMe dGTP BigDye®

Terminator v 3.0 Cycle Sequencing
Ready Reaction Kita

BigDyee v3.1 Terminator Sequence Standard
Sequencing Standard

+ BigDyee Terminator v1.1 Cycle E_BigDyeV1 | DS-01 Matrix Standards Matrix Standard
Sequencing P.('t ) BigDyee v1.1 Terminator Sequence Standard
» ABI PrismMe BigDyee Primer Cycle Sequencing Standard
Sequencing Kity
+ ABI PriIsMe dGTP BigDyew®
Terminator Cycle Sequencing Ready
Reaction Kita
ABI| PrisMe dRhodamine Terminator dRhodamine Matrix Standards Kit | Matrix Standard

Cycle Sequencing Kit

a dGTP kity nejsou na pfistrojich provadéjicich kapilarni elektroforézu podporovany kvali kompresim v uréitych Usecich sekvenci; pokud to
pro vas nepredstavuje problém, mlzete tyto kity pouzit.

Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ — Uzivatelska pfirucka 29



1] Kapitola 3 Provedeni spektralni kalibrace
Spektraini kalibrace

Fragmentacni analyza - Soubory barev, kalibraéni standardy a Chemistry File

Kity pro fragmentaéni analyzu Soubor barev
(Dye Set)

Oligonukleotidy na objednavku

» ABI PrismMe Mouse Mapping Set v1.0
« Oligonukleotidy na objednavku

* AFLPekity F

» Stockmarkse Kity se 4 barvami (pro
skot a psi)

*  AmpF/STR® COfilere Kit

* AmpFISTR® Profiler Plus® Kit

* AmpF/STR® Profiler Plus® ID Kit

* AmpF/STR® SGM Plus® Kit

» DalSi AmpF/STR Kity se 4 barvami

Spektralni kalibraéni standardy Chemistry File

DS-30 Matrix Standards Matrix Standard
DS-31 Matrix Standards

DS-32 Matrix Standards

ABI PrisMe SNaPshot® Multiplex System E5

DS-02 Matrix Standards

» ABI Prism® Linkage Mapping Set v2.5 G5
» Stockmarkse Kit s 5 barvami (pro koné)

» Oligonukleotidy na objednavku

* AmpF/STRe® Identifiler® Kit

+ AmpF/STR® SEfiler Kit

* AmpF/STR® Yfiler™ Kit

» Dalsi AmpFI/STR Kity s 5 barvami

DS-33 Matrix Standards

30 Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ — Uzivatelska pfirucka




]
Kapitola 3 Provedeni spektralni kalibrace S
Priprava reagencii pro spektraini kalibraci i ——

Priprava reagencii pro spektralni kalibraci

Priprava kalibra¢niho standardu

1. Piipravte jeden z nasledujicich standardu:

AWARNING CHEMICKE RIZIKO.

Formamid zpisobuje podrazdéni oci, kize a
dychaciho ustroji. Je rizikovym faktorem
reprodukce a vzniku vrozenych vad. Prectéte si
Bezpecnostni list a postupujte podle instrukci
pro manipulaci. Pouzivejte prosttedky ochrany
o¢i, ochranny od¢v a rukavice.

* ABI PrisM BigDye Terminator v1.1 nebo
v3.1 Sequencing Standard:

— Vyjméte zkumavku obsahujici
Sequencing Standard z mrazaku.

— Resuspendujte BigDye Terminator v1.1
nebo v3.1 Sequencing Standard ve 170 uLL

Hi-Di™ formamidu. o ,
* Matri¢ni standardy pro sekvenovani % O,
nebo fragmentacni analyzu: O |
00:00:05
D
)
(>

— Vyjméte zkumavku s matri¢nim
standardem z lednice.

— Peclivé promichejte a kratce ji stocte
v mikrocentrifuze.

Yy
é \

Il

— Pfidejte Hi-Di formamid v poméru
podle instrukci u  matriéniho

standardu .
OO:QO:OS
2. Peclivé vortexujte. 3
Kratce centrifugujte. (:
3. Inkubujte zk k tandard 195 °C @
ubujte zkumavku se standardem pfi po S

dobu 5 min - denaturace DNA.

o
<
-
2
o

el

4. Ochladte zkumavku na ledu 2 min.
00:02:00
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1] Kapitola 3 Provedeni spektralni kalibrace
Priprava vzork( do desticky

Priprava vzorku do destiCky

m CHEMICKE RIZIKO. Veskeré

chemikalie pfitomné v pfistroji véetné tekutin

v hadi¢kach jsou potencialn¢€ nebezpecné. Prosim
prectéte si Bezpecnostni list a postupujte podle
instrukci pro manipulaci. Pfi praci s pfistrojem
pouzivejte prostiedky ochrany o¢i, ochranny odév a
rukavice.

AWARNING NepouZivejte

zkroucené nebo l
poskozené desticky. Q

Poznamka: Obrazek znazoriiuje efektivni zptisob
rozlozeni vzorkl na destiCce. Vztah mezi pozici
vzorku a poradim nastiiku je vysvétlen v Appendixu
A, “Mapovani desticky”.

PFiprava vzork( do desticky:

1. Pipetujte denaturované vzorky do 96- nebo 384-
jamkové desticky:
* Pouzivate-li geneticky analyzator 3130x/:
— 96-jamkova desticka — Pipetujte 10 uLL
denaturovaného standardu do jamek Al
az H2.

— 384-jamkova desticka — Pipetujte 5 uL
denaturovaného standardu stfidaveé do
jamek na desticce:

Réadek 1: A1, C1, El, ...K1, M1, Ol

Radek 2: Prazdny

Réadek 3: A3, C3, E3, ...K3, M3, 03

* Pouzivate-li geneticky analyzator 3130:

Pfipraveny standard
(z kroku 4 na strané 31)

]

96-jamkova) |

3130x/

OOOOOOOO0f
olelelelelolele)
00000000
00000000
O0000000"
Q000000 0-
00000000~
O0000000-
O0000000-
O0000000s
00000000
00000000

GRIATA

3130 7

PIGISIPIPIS

¢
s
(
(
(
(
(
(

Pridejte 10 uL pfipraveného GR1315¢

standardu
S8 7 8 8IS0 TE S 2N
Jcoop00000000000000000000
l000p00000000000000000000
J000p000C0000000000000C000
. s || sjlooopococoocooocococococccocooo0o
384-jamkova | 1355p006060600000006060000
destiéka | 'loocopoocooooo000000000000
#4000p000O0000000000000000
J000p00000000000000000000
000p00000000000000000000
J000p00000000000000000000
1000p00000000000000000000
3130x/ 000p00000000000000000000
4000p00000000000000000000
000p00000000000000000000
4200bH00000000000000000000
000000000000000000000000

23456 7 8 91011121314 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24
[edsdogededugotododoRetoRodedotodoRode Juge Lo}
[edodogodeJudotodododododododotodoTodo oo o)
[ads3ogelsJugodode oRegs Tode odeTeLodeooge Io)

3130 [sdodegedeTegododo JotegododeJotodoto e Jugo To)

[sfs3egelsutslodsTaRals Todetaotels ofa ote fa)

[ededegeleogoRofolee odede Jogodogede Jose fo)

[elododods JugolofoTodetoTo e Julodo Yo e Judo Iod
C0000C000GCO000C00O00000C

[fEsXsXodsYoZe e odoTodo TR ot s Yot oRoTo Xode ToZo Io)
KOQQOOOQO000QU0OO000OO000
[ReleZededogeleJodoTodeJogotolose Joge JoTeda Joge fo)
MOOOOOCOO0CoOO0C0OI000ORC
[(RedegegogogoJededogodo JoRedodotedetodo Lot o s Xod o)
[RelsledsiogelstedoelotoRogsTotsloRoto ot e Joge o)
POQQOOOQQO0C0C0OO00000000000

QOCOOGACoCOCCOCaRO0CaoaC

GR1316¢c

Pfidejte 5 L pfipraveného
standardu stfidavé do jamek

— 96-jamkova desti¢ka — Pipetujte 10 4L denatu-
rovaného standardu do jamek A1, B1, Cl1 a D1.

— 384-jamkova desticka — Pipetujte 5 4L denatu-
rovaného standardu stfidavé do jamek na desticce:

Radek 1: A1, C1,El a Gl
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Kapitola 3 — Provedeni spektralni kalibrace
Priprava vzorku do desticky

2. Uzaviete desticku:

a. Polozte desticku na Cisty rovny povrch. —— Septum

b. Polozte na desticku septum.

¢. Otvory septa musi byt v pfesném zakrytu
s jamkami desticky, poté pevné

Desti¢ka se vzorky
primacknéte septum doll k desticce.

DULEZITE!: Desticky prekryté septem
nezahfivejte.

3. Abyste piedesli poskozeni kapilary, ovéfte, Ze

septum dobfe doseda na desticku. Septum a
P : jamky nejsou
= = v zakrytu

Septum a jamky
nejsou v zakrytu

4. Kratce desti¢ku centrifugujte. Pfipraveny standard

— O

|<1500><g || 0:05 |

5. Vyjméte desti¢ku z centrifugy a ovéite, Ze je
kazdy vzorek na dné jamky.

Pokud se v ne¢kterém ze vzorkll nachazeji bubliny
nebo neni na dné jamky, opakujte kroky 4 a 5.

6. Ponechejte desticku na ledu do té doby, nez
budete pfipraveni umistit ji spolu s drzaky na
autosampler.

Vzorek je na dné jamky

Poznamky
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1 Kapitola 3 Provedeni spektralni kalibrace
Priprava vzorku do desticky

7. Vlozte desticku mezi drzaky:

a. Umistéte desticku se vzorky do spodniho
drzéku.

b. Uchytte ji shora hornim drzakem.

8. Ovéite, ze jsou otvory horniho drzéku a septa
v zékrytu. Pokud ne, rozeberte desticku a drzaky
a sestavte je znovu (viz krok 7).

DULEZITE! Pokud septum a horni drzak nejsou
v dokonalém zakrytu, dojde k poskozeni hrot
kapilar.

Horni drzak (Plate retainer)

— 6a

— 6b

.= - ~— Spodnidrzak (Plate base)

drzaku a septa
nejsou v zakrytu
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Kapitola 3 — Provedeni spektralni kalibrace
Vytvoreni protokolu spektraini kalibrace

Vytvoreni protokolu spektralni kalibrace

1. V adresafovém okné programu Data Collection
kliknéte na £ GA Instruments > £ ga3130xI
or ga3130 > & Protocol Manager, ¢imz
otevfete okno Spravce protokolt (Protocol
Manager).

2. V Instrument Protocols kliknéte na Wz,
otevre se Protocol Editor.

3. Vyplite okno Protocol Editor.

a. Napiste jméno (Name) protokolu.

b. Napiste popis (Description) protokolu
(volitelné).

c. V rozbalovacim menu Type zvolte Spectral.

d. Zvolte odpovidajici soubor barev (dye set) pro
vas béh, viz “Tabulky soubori barev”, str. 29.

A%

= & GA nstruments
Results Graup
i=Dstabase Manager
= Elgas1300
[EPiate Manager
[ Madule: Manager
= EERun Histary
EHEPT wviswer
ElEvent Lag
& Instrumert Frotocol
[ Spatial Calibration Wiewer
= Capillary iewer
BB caprarray viswer
DB spectral Calibration Wiewer
TFReestraction
= Dibew
= [EHnatrumert Status
EHErT chart
ElEvent Lag
[ Spatial Run Scheduler
= EBIRun Scheduler
i Piate View
EHIRuN View
= Capillaries Yiewer
BB Coprarray viewer
[ Spectral viewer
™ Manual Contral
&) service Log

A Ingtruments = ga H 3ed = Protocol Manager

Fired Priotocsl

G Instruments = ga3130x! = Protocal Manager

[Instrument Protocal

Find Protocol | |

Dye Set | Descrigtion

" 7de vytvorte
1. pfistrojovy protokol'_i

w

Created with ¢

<

[ne Zde vytvoFte mpart... Export...

“waye Protokoloanalyze ———————

Findl Protocal |

Hame Appiication

x|
Mame:  |spectral_7_MatrizStos
— 3a
Description:
— 3b
Type:  [sPECTRAL =1 3¢
Dvye Set: IE-BigDer1 LI ﬁ 3d
Palymet: Ipop4 LI
—— 3e
Array Length: |35 LI
Chemistry:  [Matrix Stanclard =1 = 3f
RunMadile: epect 36 POP4_1 R e ——— (¢
Edlit Pararm... Cancel
‘ 3h
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Kapitola 3 Provedeni spektralni kalibrace
Vytvoreni protokolu spektralni kalibrace

. Zvolte polymer a délku sady kapilér (Array

Lenght) pomoci ptislusnych rozbalovacich
menu. Viz tabulka “Polymer, délka sady
kapilar a moduly spektralni kalibrace.”

Zvolte Chemistry file v rozbalovacim
menu. Pokud pro vaSe vzorky pro
spektralni  kalibraci nezvolite spravny
Chemistry file, kalibrace se nezdafi. Viz
“Tabulky soubord barev” na stran¢ 29.

Poznamka: Pro fragmentacni analyzu se
pouziva chemistry file Matrix Standard.

. V rozbalovacim menu Run Module zvolte

prislusny modul béhu. Viz tabulka
“Polymer, délka sady kapilar a moduly
spektralni kalibrace.”

Poznamka: Seznam modult, které jsou k
dispozici, je upraven podle vami zvolené¢ho
typu polymeru a délky sady kapilar — viz
krok e. MiiZe se stat, ze je k dispozici pouze
jeden modul béhu.

. Klikngte __9%_|
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Polymer, délka sady kapilar a moduly spektralni kalibrace

Typ Délka sady Modul spektralni
polymeru kapilar (cm) kalibrace
POP-4 22 Spect22_POP4
36 Spect36_POP4
SpectSQ36_POP4
50 Spect50_POP4
80 Spect80_POP4
POP-6 36 Spect36_POP6
50 Spect50_POP6
POP-7 36 Spect36_POP7
50 Spect50_POP7
80 Spect80_POP7
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Kapitola 3 — Provedeni spektralni kalibrace
Provedeni spektralni kalibrace .

Provedeni spektralni kalibrace

Vytvofeni zaznamu desticky (Plate record)

1. V adresafovém okné programu Data Collection = A ca nstruments

ikné B Resutts G

kliknéte £ GA Instruments > E-ga3130xI nebo D;S:b:se';:ﬁager
ime 7 / 2 Elgazan
3130, >3 jméno pristroje > & Plate Manager et o Plate Manager
(Spravce desticek). N Protacal Manager (Spravce desticek)
Iiﬁr‘mdule Manager
= EERun History

2. Kliknéte __New.. | , ¢imZ oteviete okno New

Plate (Nova desticka).
3. Vyplite okno New Plate (Nova desticka): [ElNew Plate Dialog i X
. , Y Mame:  |Spectral_Z_Run —_

a. Zadejte nazev (Name) desticky. s 3 3a

b. Vrolitelné: Zaq?jte popis (Description) A 3y
zéznamu desticky.

c. V rozbalovacim menu Application zvolte Application; [Spectral Calkration 1L 3¢
Spectral Calibration (Spektralni kalibrace). Pote Type: foover =1 3d

d. V rozbalovacim menu Plate Type (Typ Ovmer Name:  [oap 1 3
desticky) zvolte 96-Well nebo 384-Well Operstor Name: Joap L g
(96- nebo 384-jamkova desticka).

e. Zadejte jméno majitele (Owner) desticky. — 39

f. Zadejte jméno operatora (Operator) ox_|_cance |
pristroje.

o 4a 4b 4c
g. Kliknéte _ok |
4. v okné Spectral Cali‘t.)ration Plate Editor Wovccrol Coibftionplacritar |
(Editor zaznamt desticek): Fle Edt

a. Ve sloupci Sample Name (Nazev vzorku) Flst Name:  [Speciral_j2 Operator: [fap
zadejte nazev vzorku a kliknéte na dalsi Piat Seaiing [Feri | owner: oz
buflku. Ve S]OllpCl PI‘IOI‘lty (Prlorlta) Se el Sample Mate ‘ Commerit | Pricrity | Instrument Protacal 1
automaticky zobrazi hodnota 100. = | ZBigbye3 M5 | | 1o A=

b. Volitelné: Ve sloupci Comments Egj I— -
(Komentar) zadejte jakykoliv dalsi C I G5_z2cm_poPd
komentai k danému vzorku v dané jamce P

[ pectral

desticky. e

c¢. Ve sloupci Instrument Protocol 1
(Pristrojovy protokol) zvolte protokol
ze seznamu nebo vytvoite novy
protokol (viz krok 2 na stran¢ 35)

5. Oznacte cely fadek.
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Provedeni spektralni kalibrace

6. Zvolte Edit > Fill Down Special.
V zavislosti na typu vasi desti¢ky (96 nebo 384 Fil bown criD
. v 1z . , Copy ChrlH+-C
jamek) a sad¢ kapilar (16 nebo 4 kapilary) vyplni Paste ey
program automaticky odpovidajici pocet jamek Clear raw(s)  Shift+Delete
pro jeden béh. Fill Dawwn Special  alt+D

Add Sample Run Alk+4

7. Kliknéte __OK_|.

Uspé&sné jste vytvoiili zaznam desti¢ky pro
spektralni kalibraci.
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Provedeni spektralni kalibrace A~

Umisténi desticky do pfistroje

1. Ovéfte, Ze jsou dvitka termostatu i piistroje
uzaviena.

2. Stisknéte tla¢itko Tray &imZ piesunete
autosampler do Celni pozice.

3. Oteviete dvitka pfistroje.

4. Pouzivate-li geneticky analyzator 3130x/,
polozte desticku uchycenou v drzacich na
autosampler do pozice A nebo B, v piipadé
genetického analyzatoru 3130 do pozice B.

Poznamka: Jedina spravna orientace desticky
je Sikmym rohem smérem od vas pryc.

geneticky analyzator 3130

5. Ujistéte se, ze desti¢ka i s drzaky lezi dobfe na
autosampleru. Pokud by tomu tak nebylo,
mohly by hroty kapilar zvednout desticku i s
drzaky z autosampleru.

6. Uzaviete dvifka pfistroje.

Poznamka: Uzavfeni dvifek vrati autosampler
do vychozi pozice a hroty kapilar jsou spustény
do pufru.
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Provedeni spektralni kalibrace

Spusténi desticky pro spektralni kalibraci

1. V adresafovém okné& programu Data Collection

kliknéte £ GA Instruments > 2] ga3130xI nebo
3130 > @ jméno pristroje > Run

Scheduler > B Plate View (Zobrazeni desticky).

2. Vyhledejte vas zaznam desticky. Jsou k

40

dispozici dvé moznosti:

* V rozbalovacim menu Type of Searvch
(Zptisob hledani) zvolte Barcode (Carovy
kod).

— Do pole Scan or Type Plate ID napiste

nazev desticky a kliknéte Search
(Hledat).

— Mate-li v databazi omezeny pocet
desticek, kliknéte __Fnd &l | (Najit vie).

Zobrazi se vSechny desticky z databaze.

» Pouzijte vyhledavani typu Advanced
(Pokro¢ilé) z rozbalovaciho menu Type of
Search (Zptisob hledani).

— Pouzijte rozbalovaci menu chcete-li
definovat podminky hledani pro jednu
nebo vice kategorii (Run Name — Nazev
béhu, Result Group Name — Nazev
vysledkové skupiny, Plate Name —
Nazev desticky, atd.)

Poznamka: Udaj zadany do pole Plate
Name (Nazev desticky) bude pouzit i
v poli Plate ID (Identifikator desti¢ky).

— Pro kazdou zvolenou kategorii napiste
do pole Value 1 hodnotu (primarné
hledany fetézec).

— Kliknéte __8=at_| Zobrazi se viechny
desticky z databaze, které¢ splnuji kritéria
vyhledavani.

Marager

= EHERun History

EEPT viewer

Event Log

T Instrumert Protocol

B spatial Calioration Yiewer
=Capillary “iewwver
-Cap.fArray “iewwver
nSpedraI Calibration iewer
@Reextradion

= SiDev

= Instrument Status
EEPT Chart
Event Log
mSpaﬁal Run Scheduler
= EBIRun Schedulsr
BB Rur view
ECapillaries “iewwver

Find Plates Matching These Criteria

fanager Type of Search: IBarcode =
ol Manager
= Manager Scan or Type Plate ID
istory
strument Status . I
aatial Run Scheduler Selidh | e | e A
an Scheduler
Plate Vievs Flate Name Application Status
BIRun view e ———————— —

- iy LRS_Std_S0cm  Sequencings pending
apillaries Viswer - -
spfarray Viewsr Sen_Plate Sequencingfnalysis  pending
Jectral Yiswer Spectral_Z_Run  Spectral Calibration processed
snual Cortrol my_plate Spectral Calibration pending
srvice Log seq SeguencingAnalysis  pending-no samples defined

GA Instruments = ga3130 = (Dev = Run Scheduler » Plate View

Find Plates Matohing Thase Critaris

Run Neme

Result Group Narne
Plate ID

Flate Name

Type

Size

State

Search

Type of Search: Advanced ¥

Contion Walue 1 Value 2

—

W |

[ Append Results
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Kapitola 3 — Provedeni spektraini kalibrace ' S&s
Provedeni spektralni kalibrace i —

3. Propojeni desticky.

Appiication Status

35 0c o o 3a
a. Zvolte desticku, kterou chcete spustit. SenPlate  Sequencinginasis perding

Spectral_Z_Run  Spectral Calibration processed 3b
my_plate Spectral Calibration pending

b. Kliknéte na pozici, ktera odpovida desticce, seq Sequencinginalisis  pending-no zampies defined
kterou chcete pouzit.

Dojde-li k uspéSnému propojeni,
barva pozice se zméni ze Zluté na
zelenou.

Poznamka: Geneticky analyzator 3130 ma
pouze jednu pozici (Pozice B) s niz lze
propojit desticku.

4. V panelu nastroji programu Data Collection .
e
Kliknéte > | &im zahajite b&h. |® H B & I AR

5. Objevi se okno Process Plates. Klikné&te Proces=iEiNy =

0
_I. @ ¥aou are about ko skark processing plakes.,
Cancel |

Poznamka: Pfed zah4jenim béhu miize nastat
prodleva, béhem niz dochazi k ohiati
termostatu.

Priblizna doba trvani béhu spektralni kalibrace

Délka kapilary Typ béhu Doba phfevu Priblizna ce.|kové
(cm) (min) doba (min)
22 Spec22_POP4 3 21
36 Spec36_POP4 ' 10 35
SpecSQ36_POP4 10 48
Spec36_POP6 ' 10 54
Spec36_POP7 5 30
50 Spec50_POP4 7.5 110
Spec50_POP6 10 95
Spec50_POP7 75 52
80 Spec80_POP4 10 140
Spec80_POP7 10 120
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Provedeni spektralni kalibrace

Zobrazeni vysledku Prijatelné/Nepfijatelné
po skonc&eni béhu

Po ukonceni behu spektralni kalibrace je v sekci

Event Log (Zaznam zprav systému) v adresafi

Instrument Status (Stav pfistroje) zaznamenan pro

kazdou jednotlivou kapilaru jeji vysledek

(Ptijatelné/Nepiijatelné).

- [E Plate: Manager
- Protocal Manager
hodule Manacer

Run History

=PiDew

1. V adresafovém okné programu Data Collection
kliknéte £ GA Instruments > £ ga3130xI| nebo
ga3130 > O jméno pristroje > E4 Instrument
Status > El Event Log (Zaznam zprav systému).

= Capillaries Viewer
- Capiirray Viewer

2. V &asti Event Messages (Zpravy systému)
tohoto okna vidite zdznam pro kazdou Ellspcctral viwer
w1, ----- émj'Manual Control
kapilaru. ‘- Eservice Log

Poznamka: Okno nize zobrazuje vysledky pro
soubor barev G5.

Kap # P¥ij./Nepfij. Q-value Condition Number
—Event Messages | | |
| Type | Date [ Time | Publisher | Descripticn ]
W IATG urrarIus B S N . | ey O FIITSTEL SavTy SPELdl| LATuTduunT udid
@ info 07i07i03 14:41:30 iDey Saving s|pectral calibraticn data ﬁ
@ infa 07/07/03 15:41:30 iDev Capillan) 16 successfully calibrated : g=0.9£8 c=9.1]2
@ Info 07/07i03 15:41:30 iDev Capillary 15 successfully calibrated | ¢q=0.986 c=9.15
@ mnfo 07/07i03 15:41:30 Run completed
@ nto 07/07i03 15:41:30 iDev Capillary 14 successfully calibrated : g=0.986 c=9.01
® info 07/07i03 15:41:30 iDev Capillary 13 successfully calibrated : g=0.988 ¢=8.99
® info 07/07i03 15:41:29 iDev Capillary 12 successfully calibrated . g=0.989 ¢c=8.87 |
Hodnota Q-value by pro kazdou kapilaru méla
byt vyssi nez 0.95 a parametr Condition Soubor barev Piijatelné rozpéti = Q-Value
number by méel mit rozpéti podle tabulky (Dye Set) Condition
Vpravo‘ Number
Sekvenovani 0.95
Poznamka: Pokud se nepodaii cela spektralni . .
. . , N Z_BigDyeV3 3azb
kalibrace, postupujte podle navodu na feSeni
problémi v pFirucce Genetické analyzatory E_BigDyeV1
Applied Biosystems 3130/3130xl — udrzba a Fragmentag&ni analyza
FeSeni problémai. .
p D 42285
F 6az12
E5 25az4
G5 8.5az14.5
Jakykoliv soubor 1az20 0.80
4 nebo 5 barev
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Kapitola 3 — Provedeni spektralni kalibrace

Vyhodnoceni vysledkl spektralni kalib

DULEZITE! Zhodnotte vysledky spektralni kalibrace
pro kazdou kapilaru, i kdyZ podle zaznamu vysledki
jsou piijatelné.

Poznamka: Strany 49 az 50 — piiklady pfijatelnych
profilt spektralni kalibrace pro sekvenovani. Strany
51 az 52 - piiklady pfijatelnych profilti spektralni
kalibrace pro fragmentacni analyzu.

Vyhodnoceni spektralniho profilu a
nezpracovanych dat

1. V adresafovém okn& programu Data Collection
kliknéte £ GA Instruments > £/ ga3130x| nebo
ga3130 > D ndzev pristroje > W Spectral Viewer
(Prohlize¢ spektra).

Foundation Data Collection Yersion 3.0 - NoUser is logged|in

File Wiew Service Tools ‘Wizards Help

Vyhodnoceni vysledkt spektralni kalibrace

race

= Datsbiase Manager
2 Eleaz1304
[EPiste Manager
ByProtocal Manager
uMocule Manager
= EERun History
[SEPT Viewer
Evem Log
Instrument Protocol
Spatial Calibration Wiewer 160
B capilary Viewer Intensity vs Pixel Numhber

w1 b U & & [plc|v|rlo]
= A(ﬁal;z::::;’soup : G Instruments » gad! 30x| » 1584-007 = Spectral Viewsr

ncapmrray Viewver
Spamral Calibration Vieswer|
mReemadlon
= [ sE4-007
= Instrumem Status
EEPT Chart
Evem Log
mSpaﬂa\ Run Scheduler
= EEIRun Scheduler
EEPiate View
RN Wiew
acapularies Wigwer

2000 G000

Intensity vs Scan Number

BBlcapinrray viewer Capilary Data: Mon Oct 11 21:02:53 PDT 2004
]| =

et

Manual cmm A1
[ service Log o -
Matrix used for Capillary 1 1
Zobrazeni destiCky Canftion: 7945425
Kliknéte na kazdou & value 0857572

jamku a ovéfte jeji
spektralni profil

a nezpracovana data
H12

Active Calibration for Dye Set F
hon Oct 11 21:02:58 POT 2004

List of Calibrations for Crye Set F
Mon Oct 11 21:02:58 PDT 2004 w

Rename

QZ 211 PM

Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ — Uzivatelska pfirucka

Spektralni
profil

Nezpracovana
data (matri¢ni
standardy)

Zobrazit,
prejmenovat nebo
nastavit aktivni
spektralni kalibraci
pro zvoleny soubor
barev
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Kapitola 3 Provedeni spektralni kalibrace
Viyhodnoceni vysledkt spektraini kalibrace

.V rozbalovacim menu Soubori barev (Dye Set)

zvolte soubor barev, ktery jste pravé vytvorili.

Poznamka: Pokud se spektralni kalibrace
nezdafi (nejsou vytvoreny zadné spektralni
profily), postupujte podle ptirucky Genetické
analyzad-tory Applied Biosystems 3130/3130x] —
udrzba a reseni problémii.

Ve schematickém zobrazeni desticky zvolte tu
jamku destic¢ky, pro nizZ chcete zobrazit
vysledky spektralni kalibrace.

Poznamka: Kapilate, u niz se spektralni
kalibrace nezdafila, je automaticky pfifazen

spektralni profil nejblizsi kapilary, u niz se
zdatila.

Pro zvolenou kapilaru vyhodnot'te spektralni
profil a nezpracovana data:
a. Ov¢tte, ze potadi pikd spektralniho profilu
je ve sméru zleva doprava:

— 4 barvy: modra-zelena-zluta-Cervena

— 5 barev: modra-zelena-zluta-Cervena-oranzova

Je poradi pikt

spravné? Pak

Ano Pokracujte krokem b.

Ne Kalibra¢ni béh se
nezdafil. Postupujte
podle pfirucky
Genetickeé analyzatory
Applied Biosystems
3130/3130x] — udrzba
a reSeni problémii

A1

Lrelst Artive Ct

IWed Jun

IZ-BigDerS =~ l

Matrix uzed for Capillary 10: 9
Condition: 3E52025
List of Cz

F;ed Jun

G Walue:

Cverride Spectral |
Renat
Save | 1

0976264

H12

Jamka A1

b4

Legenda:

’_‘F Prijatelna (tmaveé zelena)

Oznacena prijatelna jamka (svétle
zelend)
Nepfijatelna (Seda)

H12

— Oznacena nepfijatelna jamka (svétle Zluta)

Modra Zelena Zluta Cervena

—

a0 100 140 200
Intensity vs Pixel Murmber

Priklad spektralniho profilu pro 4 barvy

Cervena Oranzova

—

Zluta

|

Modra Zelena

L

50 ' 100 ' 150 200 E
Intensity vs Pixel Nurnber

Priklad spektralniho profilu pro 5 barev
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Kapitola 3 — Provedeni spektralni kalibrace 7]
Vyhodnoceni vysledkt spektralni kalibrace

b. Ovéite, ze potadi pikl spektralniho profilu Gervena  Zlutd  Modra Zelena
v nezpracovanych datech je:

Sekvenovani

— 4 barvy: ¢ervena-zluta-modra-zelena
Fragmenta¢ni analyza

— 4 barvy: Cervena-zluta-zelena-modra

— 5 barev: oranzova-cervena-zluta-zelena-modra P e B i
Intensity vs Scan Mumhber

Priklad profilu nezpracovanych dat, 4 barvy, sekvenovani

Jsou piky v
nespravném
poradi nebo se Pak . .
objevuji a Oranzova Cervena Zlutd  Zelend Modra
nadbyte¢né
piky?
Ano Kalibragni béh se
nezdaifil. Postupujte
podle pfirucky
Genetické analyzatory
Applied Biosystems
3130/3130x] — uidriba a 800 1000 1200 1400 1600 1800 2000 2200 2400 2600
L, ;oo Intensity ws Scan Mumber
reSeni problémii
Priklad profilu nezpracovanych dat , 5 barev, fragmentacni analyza
Ne Pokradujte krokem c.

c. Ovette, ze piky ve spektralnim profilu vyrazné Piky jsou odd&lené, pravidelné a ve spravném pofadi — pfijatelné
nezasahuji jeden do druhého a nevykazuji
nepravidelnosti (viz “ZvétSovani zobrazeni
spektralniho profilu nebo nezpracovanych dat”
na stran¢ 46).

1 3 5 7 8 11 13 15 17 18
Spactral Bin Mumber

Cerveny pik neni odd&leny, pravidelny nebo ve spravném potadi - nepfijatelné

Spectral Bin Number
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- ~ Viyhodnoceni vysledkt spektraini kalibrace

| [/

- 1]

5. Opakujte kroky 3 a 4 pro kazdou kapilaru dané

sady.
6. Volitelné: Piejmenujte (Rename) spektralni b&h.
Piednastavené jméno je datum a ¢as b&hu. ove St e
Matrix uzed for Capillary 10: 9 IWed Jun 04 14:258:16 PDT 2003
a. Kliknéte Renarne | Condtion: 3652025
@ Value: 0976264 List of Calibrations for Dye Set: Z-BigDyey'3

et Jun 04 14:25:15 PDT 2003 =l
Cverride Spectral |
-
Save |

b. V okné Rename Calibration zadejte nazev
spektralni kalibrace zahrnujici soubor
barev, délku sady kapilar a typ

polymeru (volitelné).
c. Kliknete 9K |

. Rename Calibration

ey hame:

ZvétsSovani zobrazeni spektralniho profilu nebo nezpracovanych dat

1. V adresafovém okné programu Data
Collection kliknéte £ GA Instruments
> E.l ga3130x| nebo ga3130 >
nazev pristroje > Spectral Viewer
(Prohlize¢ spektra).

2. V zobrazeni spektralniho profilu nebo
nezpracovanych dat vyberte zadanou : 200
oblast kliknutim a potazenim mysi. ifensity vs Pixel Mumber

Zvétsovani - volba oblasti spektralniho profilu

3. Uvolnéte tlacitko mysi.

Program Data Collection zobrazi zvolenou
oblast.

4. Stisknéte r, chcete-li se vratit do
puvodniho zobrazeni.

o 100
Inf*ansity vs Pixel Number
4]

Zvétsena oblast tohoto spektralniho profilu
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Aktivace spektralni kalibrace —

Aktivace spektralni kalibrace

Nastaveni aktivni
spektralni
kalibrace

DULEZITE! Neni mozné zah4jit béh pokud neni aktivni kalibraéni soubor, ktery
odpovida zvolenému souboru barev a délce sady kapilar.

DULEZITE! Software nepozaduje, abyste po zméné typu polymeru provedli
spektralni kalibraci, nicméné provedeni tohoto kroku se diirazné doporucuje.

DULEZITE! Kdykoliv instalujete nebo ménite sadu kapilar nebo ptepinate soubor
barev, musite aktivovat spektralni kalibraci pfislusnou dané kombinaci sady kapilar a
souboru barev nebo musite tuto kalibraci nejprve provést a poté ji aktivovat.

DULEZITE! Kazd4 nova spektralni kalibrace je pro dany soubor barev automaticky
nastavena jako aktivni.

Predesle vytvotenou spektralni kalibraci mlizete pro dany béh aktivovat pokud odpovida
zvolenému souboru barev a délce sady kapilar (a pro fragmentacni analyzu i typu
polymeru), které pouzivate. PouZzivejte aktivni spektralni kalibraci pro:

* Sekvenovani vyzadujici zvlastni spektralni kalibraci (pro tyz soubor barev) pro rizné
délky kapilar a typy polymert

» Fragmentacni analyzu, ktera vyzaduje zvlastni spektralni kalibraci (pro tyz soubor
barev) pro ruzné délky kapilar a typy polymert

» Zopakujte spektralni kalibraci je-1i ptivodni kalibrace lepsi

1. V adresafovém okné programu Data Collection klikndte
£ GA Instruments > £ ga3130xI or ga3130 > & ndzev
pristroje > W Spectral Viewer (Prohlize¢ spekter).

DULEZITE! Je-li okno ProhliZzede spekter (Spectral Viewer) prazdné a neaktivni,
znamena to bud’ Ze:

— Spektralni kalibrace pro dany soubor barev neni v databazi

nebo

— Zméhnili jste délku sady kapilar a nemate pro danou kombinaci souboru barev a
délky sady kapilar aktivovany spektralni kalibracni soubor.

2. V rozbalovacim menu Soubor barev (Dye Set) zvolte soubor barev.
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1] Kapitola 3 Provedeni spektralni kalibrace
Aktivace spektralni kalibrace

. I = = l
Dye Set Z-BigbyeV3 Active Calibration for [
Matrix uzed for Capillary 10: 9 IWed Jun 04 14:28:16

Condition: 3652025

V samorozbalovacim menu Seznam kalibraci
pro soubor barev (List of Calibrations for Dye
Set) zvolte tu spektralni kalibraci, kterou chcete
pouzit. Zobrazi se spektralni profil a
nezpracovana data.

Je-1i spektralni kalibrace pfijatelna, kliknéte
set | Pokud ne, provedte novou spektralni
kalibraci.

Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ — Uzivatelska pfirucka
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Kapitola 3 — Provedeni spektralni kalibrace
Priklady prijatelné spektralni kalibrace - sekvenovani

Priklady pfijatelné spektralni kalibrace - sekvenovani

Soubor barev Z
vytvofeny

z kalibraéniho
standardu Matrix
Standard

50 100 150 200 250 300
Intensity vs Pixel Mumber

3000 4000
Intensity vs Scan Mumhber

Soubor barev Z
vytvofeny z
kalibracniho
standardu Sequen-
cing Standard

50 100 150 200 250 - 300
Intensity vs Pixel Number

it AN

0 2000 4000 6000 8000 10000 12000
Intensity vs Scan Number
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Soubor barev E
vytvoreny

z kalibraéniho
standardu Matrix
Standard Set
DS-01

Soubor barev E
vytvoreny

z kalibraéniho
standardu
Sequencing
Standard

Kapitola 3 Provedeni spektralni kalibrace
Priklady pfijatelné spektraini kalibrace - sekvenovani

50 100 150 200 250
Intensity vs Pixel Mumber

a0n

1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000

Intensity vs Scan Numhber

50 100 150 200 250
Intensity vs Pixel Mumber

a0n

R

3000 4000

Intensity vs Scan Mumhber
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Priklady prijatelné spektraini kalibrace — Fragmentacni analyza

il

Priklady pfijatelné spektralni kalibrace — FragmentacCni analyza

Soubor barev G5
vytvoreny

z kalibraéniho
standardu
Matrix Standard
Set DS-33

Soubor barev F
vytvofeny

z kalibraéniho
standardu Matrix
Standard Set
DS-32

100 150
Intensity vs Pixel Number

3000 4000
Intensity vs Scan Number

160
Intensity vs Pixel Number

i

3000 4000

Intensity vs Scan Number
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Soubor barev D
vytvoreny

z kalibraéniho
standardu
Matrix Standard
Set DS-30

Soubor barev E5
vytvoreny

z kalibraéniho
standardu Matrix
Standard Set
DS-02

Kapitola 3 Provedeni spektralni kalibrace
Priklady pfijatelné spektralni kalibrace — Fragmentacni analyza

160
Intensity vs Pixel Number

3000 4000
Intensity vs Scan Number

50 ‘ 100 150 200 250 300
Intensity vs Pixel Number

3000 4000

Intensity vs Scan Number
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Kapitola 4

Automaticka analyza v programu
Sequencing Analysis

i Priprava
EE - istroje

A

Provedeni prostorové

Provedeni spektralni

kalibrace
H Vytvoreni protokolu
Automaticka analyza pro automatickou
VvV programu analyzu
Sequencing
Analysis l
i Program Sequencing
Analysis — vytvoreni
o zaznamu desticky
Automaticka analyza

Vv programu
SeqScape

- Automaticka
* fragmentaéni
* analyza

Spusténi pristroje

Poznamky
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Kapitola 4 Automaticka analyza v programu Sequencing Analysis
Program Sequencing Analysis

Program Sequencing Analysis

Manualni analyza

54

Automaticka
analyza

Pravidla
pojmenovani
souboru

Detailni informace o sekvenacni analyze naleznete v uZzivatelské piirucce Applied
Biosystems DNA Sequencing Analysis Software v5.1 User Guide (P/N 4346366) a
o verzi programu 5.2. v uzivatelském véstniku Sequencing Analysis Software v5.2
User Bulletin nazvaném New Features (P/N 4358355) (Nové vlastnosti).

Vase sekvenacni vzorky muZete analyzovat pomoci automatické analyzy nebo manualné.

Automaticka analyza sekvenacnich vzorki se provadi pomoci programu Data Collection
genetickych analyzatori 3130/3130x/ a programu Sequencing Analysis v5.2 nebo vyssi.

Program Sequencing Analysis je pfed vytvarenim soubort potfebnych pro automatickou
analyzu nutné instalovat a registrovat spolu s programem Data Collection genetickych
analyzatort 3130/3130x/.

Automatickou analyzu je mozné provadét pouze na tom pocitaci, ktery byl pouzit pro
sbér sekvenacnich dat z jednotlivych vzorkd. Pokud provadite automatickou analyzu
vzorkd, ale prejete si jeji vysledky editovat nebo prohliZet na jiném pocitaci, musite
prevést protokol o analyze vzorkl do databaze programu Sequencing Analysis. Chcete-li
analyzovat vzorky na jiném pocita¢i, musite tamtéz umistit soubory.

Pokud v ramci béhu neni nastavena automaticka analyza, naleznete podrobnéjsi
informace v ptiruckach Applied Biosystems DNA Sequencing Analysis Software
v3.1 User Guide a Sequencing Analysis Software v5.2 User Bulletin - New Features.

V nazvech soubori a jménech uzivatelli neni mozné pouzivat nékteré abecednécislicové
znaky. Nepouzivejte nize uvedené znaky:

mezery

<>

DULEZITE! Pokud né&ktery z téchto znakii pouZijete, zobrazi se chybova hlaska. Pred
dalsim pokra¢ovanim musite neplatny znak odstranit.
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Zaznam desti¢ky v programu Sequencing Analysis

Zaznam destiCky v programu Sequencing Analysis

Pfehled Zéaznamy desticek (Plate records) jsou data v tabulkové formé, uloZenda v databazi
pristroje, ktera obsahuji nasledujici informace:
* Nazev desticky, typ a majitel
* Pozice vzorku na desticce (Cislo jamky)
* Nazev vzorku

* Mobility file (korekce pohyblivosti; v protokolu o analyze, udaje shrnuté
v datovém souboru a slouzici ke korekci pohybu jednotlivych fragmentt)

+ Komentat k desticce a jednotlivym vzorkiim

* Nazev modulu béhu a informace o souboru barev (moduly béhu definuji
podminky, za nichz jsou elektroforeticky analyzovany vzorky)

* Nazev protokolu o analyze

Poznamka: Zaznam desti¢ky (plate record) je obdobou seznamu vzorkt (sample
sheet) nebo seznamu nastfiku (injection list), ktery mozna znate z prace na jinych
pristrojich ABI PrisM®.

Kdy vytvofit Zaznam desti¢ky vytvoite pro kazdou desti¢ku se vzorky analyzovanymi
zaznam destiCky v nasledujicich typech behi:

* Spektralni kalibrace

» Analyza programem Sequencing Analysis

* Analyza programem SeqScape
* Analyza programem GeneMapper®

* Smésna desticka (vzorky na sekvenovani i fragmentacni analyzu — detaily o
tvorbé zdznamu desticky pro tento typ béhu viz Genetické analyzatory Applied
Biosystems 3130/3130x] — udrzba a reseni problémit)

Pred zahajenim b&hu musite vytvofit zaznam desticky a propojit jej s destickou
pfipravenou v pfistroji. Zaznamy novych desticek mizete vytvaret béhem behu.

Zaznam destiCky Zvolite-li moznost New Plate (Nova desti¢ka), zobrazi editor zdznamu desti¢ek (Plate
pro sekvenacni Editor) prazdny zdznam desti¢ky. Podle aplikace zvolené v dialogovém okné se méni
analyzu jednotlivé udaje zobrazované v zaznamu desticky. Tato ¢ast textu popisuje udaje
v zaznamu desti¢ky je-li zvolena analyza programem Sequencing Analysis.
Tabulka nize uvadi pozadované udaje pfi editaci zaznamu desticky:

Parametr Popis Viz strana
PFistrojovy protokol Obsahuje modul béhu a soubor barev, nutné pro provoz 59
(Instrument Protocol) pfistroje.

Protokol o analyze Obsahuje vSe potfebné pro analyzu sekvenacnich dat. 62

(Analysis Protocol)

Vysledkova skupina Definuje typ a nazev souboru, misto jeho ulozeni, program 70
(Results Group) pouzivany pro analyzu a automatickou analyzu.
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Zaznam desti¢ky v programu Sequencing Analysis

Soucasti zaznamu destiCky v programu Sequencing Analysis

Spravce desti¢ek

(Plate Manager)

Zaznam desti¢ky
(Plate Record)

Vysledkova skupina PFistrojovy protokol Protokol o analyze
(Results Group) (Instrument Protocol) (Analysis Protocol)
Nazev vysledkové Nazev pristrojového Nazev protokolu
| skupiny | protokolu o0 analyze
| | Analyticky program a || Typbéhu || Basecaller a Mobility
automaticka analyza (Regular) ]
file
L . Modul béhu Rozlisené baze
| Umisténi souboru — (Run module) —— (&isté nebo smieng)
Nastaveni nazvu sou- Soubor barev Staqoveni ukazatelll
|| bord a adresare bshu || (Dyeset) — kvality (QVs)
Dodatec¢né zpracovani
(definice oblasti Clear
—— Range)

DULEZITE! Aby byly sbér dat a jejich automaticka analyza usp&$né, je nutné, aby
soucasti zaznamu desticky pro kazdy jednotlivy béh byly vzdy pfistrojovy protokol,
protokol o analyze a vysledkova skupina.
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Zaznam desti¢ky v programu Sequencing Analysis

Zaznam desticky

VvV programu 1 2 3 4 5 6
Sequencing [ ST . X
Analysis Fe e
Pla| & Name: | eq_Pls|e Operator: |mp
Plale Sealing: [S=rta || Owmer:  |bep

Wizl Sample Mame | Comment Priority | Resufts Group 1 | Instrument Protocol 1 Analysis Protocol 1

A0 -
BEO01

o1

D01

EM

F1

GO1

HO1

ADZ

B02

Cco2

D02

d |2
Description | Ok Cancel I

PFednastaven je jeden béh, pfidani dalSich
béh( viz strana 79

Sloupce v zdznamu desticky v programu Sequencing Analysis

Cislo a sloupec Popis

1. Nazev vzorku Nazev vzorku

2. Komentar Komentar ke vzorku (volitelné)

3. Priorita Pfednastavena hodnota je 100. SniZeni této hodnoty zvySuje prioritu souboru 16

nebo 4 vzorkd ve smyslu upfednostnéni jejich analyzy pfed ostatnimi vzorky v
seznamu nastfiku.

4. Vysledkova . Vybrané moznosti:
Kuoi
SKupina * Nova (New): Otevre dialogové okno Editor vysledkové skupiny (Results Group
Editor)

+ Upravit (Edit): Otevie Editor vysledkové skupiny pro vysledkovou skupinu
zadanou v burice

« Zadna (None): Nastavi bufiku tak, Ze v ni neni zvolena Zadna vysledkova skupina
+ Zvolte jednu z vysledkovych skupin ze seznamu
Poznamka: Pro kazdy vzorek musite zvolit vysledkovou skupinu.

Viz “Vysledkova skupina v programu Sequencing Analysis” na strané 70.
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Zaznam desticky a sekvenacni analyza

Cislo a sloupec Popis
5. Pristrojovy * Novy (New): Otevie dialogové okno Editor protokolu (Protocol Editor).
protokol « Upravit (Edit): Otevfe dialogové okno Editor protokolu pro pFistrojovy protokol

zadany v bunce.
«+ Zadny: Nastavi buiiku tak, Ze v ni neni zvolen Zadny protokol.
« Seznam pfistrojovych protokolu: V Eislicové abecednim poradi.
Poznamka: Pro kazdy vzorek musite zvolit pfistrojovy protokol.

Viz “Pristrojovy protokol v programu Sequencing Analysis” na strané 59.

6. Protokol o analyze » Novy (New): Otevre dialogové okno Editor protokolu o analyze (Analysis
Protocol Editor).

» Upravit (Edit): Otevfe dialogové okno Editor protokolu o analyze pro protokol
0 analyze zadany v burice.

+ Zadny: Nastavi bufiku tak, Ze v ni neni zvolen Zadny protokol.
» Seznam protokolll o analyze: V Cislicové abecednim poradi.
Poznamka: Pro kazdy vzorek musite zvolit protokol o analyze.

Viz “Protokol o analyze v programu Sequencing Analysis” na strané 62.

58 Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ — Uzivatelska pfirucka



Kapitola 4 Automaticka analyza v programu Sequencing Analysis
Vytvoreni protokolu pro automatickou analyzu v programu Sequencing Analysis

Vytvoreni protokolu pro automatickou analyzu v programu
Sequencing Analysis

Pokud mate jiz ptislusny pfistrojovy protokol, protokol
o analyze a vysledkovou skupinu vytvofeny,
pokracujte na stran¢ 77 “Vyplnéni zaznamu desticky

v programu Sequencing Analysis”.

Pristrojovy protokol v programu Sequencing Analysis

Ptistrojovy protokol obsahuje veskera nastaveni
potiebna pro spusténi piistroje: nazev protokolu, typ
béhu, modul béhu a soubor barev.

AWARNING Je-li ptistroj v provozu,

neupravujte aktudlné pouzivany piistrojovy protokol.

Vytvorfeni pfistrojového protokolu

1. V adresafovém okné programu Data Collection
kliknéte £ GA Instruments > £/ ga3130xl
nebo ga3130 > @ Protocol Manager (Spravce

I8 Foundation Data Collection Version 3.0 Administrator user is logged in

protokol).

1
Jmﬁ
Madhule Manager Hame R Modkie Dye Sat | Descrigticn

gm,‘fw Tl l_pdp00_1 3 ll_pdp00_t Craated with populator
;hr.-mmow
ooy Zde vytvotte pristrojovy
bl protokol
Wjsestraction
Cmpnssrument

‘SenScape_AP1 SeqSrape
NI0_SR_POPE_BDTVI _miced_v2 Seqbtape

Zde vytvorte protokol
o analyze
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Vytvoreni protokolu pro automatickou analyzu v programu Sequencing Analysis

2. V casti Piistrojovy protokol (Instrument Protocol) ., e s
. M —
kliknéte New.. . @mem Prmn:i\s )

Find Protacal |

Otevie se Editor protokolu (Protocol Editor).

Mame Run Module Dye Set | Descrigtion
31305patialFill_pdpDD_1 31305patialFill_1 Created with populator

31308patialNoFill_pdpDD_1  31308patialNoFill_1 Created with populatar

[ wew.. Y, et | [oekte | [ mport. | [ Export..

3. Vyplite Editor protokolu: i

a. Napiste nazev (Name) protokolu. Narre: | T 3a

b. Napiste popis (Description) protokolu peserwien
(volitelné). T3

c. Zvolte Regular v menu typ (Type).

Type:  [RecULAR 71— 3c
Run Module:  [Fragmentnalysis22_POP4_1 = 3d
DyeSet [gs K= 3e
— 3f

d. Zvolte modul béhu (Run module) pro vas béh.
Viz “Rozliseni a specifikace sekvenovani”
na stran¢ 3.

Poznamka: Chcete-li upravit modul béhu,
postupujte podle ptirucky Genetické
analyzatory Applied Biosystems
3130/3130x] — udrzba a resSeni problémui.
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Kapitola 4 Automaticka analyza v programu Sequencing Analysis E-Fi

e. Zvolte odpovidajici soubor barev (Dye Set) pro vas béh
podle nasledujici tabulky.

POP-4 POP-6
Polymer Polymer POP-7 Polymer
(I (I
Soubor %_ 2 %_ e 8 %_ < %_ 2 %_
: barev ] g ] 2 g ] 2 @ g ]
i ooy & & 6 3 & 4 8 & & ¢
(DyeSety ' ¢ 5 2 3 8 £ 3 % § °2
S o 5 & o 5 g o 0§
BigDyews Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit =~ Z_BigDye | S S S S S S S \ \

V3

ABI| PrisMe dGTP BigDye® Terminator v3.0 —
Cycle Sequencing Ready Reaction Kit

BigDyew Terminator v1.1 Cycle Sequencing Kit | E_BigDye | V Y \ \ \ \ \ \ \ \

ABI Prisme dGTP BigDye® Terminator Cycle Vi _ = = = = | = | = | = | = | =
Sequencing Kit*

ABI PrisMe dRhodamine Dye Terminator v v v v v RN U I I
Cycle Sequencing Ready Reaction Kit

ABI Prisme BigDyee Primer Cycle Sequencing — | = | = | v —_ | = | = | = | =

Kity

* dGTP kity nejsou na pfistrojich provadéjicich kapilarni elektroforézu podporovany kvuali kompresim v ur€itych Usecich sekvenci; pokud to
pro vas nepredstavuje problém, mizete tyto kity pouzit.

f. Kliknéte __OK_|

Import pfistrojového protokolu
1. V okné Editor protokolu, v ¢asti Piistrojové P ——
protokoly (Instrument Protocols) kliknéte

Find
Import | &imz oteviete dialogové okno Import

. Mame Run Madule Dvye Set
souboru (File Import).

2. Najdéte soubor typu .xml, ktery chcete
importovat.

3. Zvolte .xml soubor a kliknéte Otevtit (Open). — s | etet m Bpon |
| N ———

Export pfistrojového protokolu
1. V ¢asti Piistrojové protokoly (Instrument
Protocols) oznacte protokol, ktery chcete
exportovat.

1w Export YN v . ;
2. Kliknéte AT, &imZ oteviete dialogové okno

Export souboru (File Export).

3. Zvolte cilovy adresaf.

4. Kliknéte _=*=__ (Ulozit).
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Protokol o analyze v programu Sequencing Analysis

Protokol o analyze obsahuje veskera nastaveni nezbytna pro

analyzu a nasledné zpracovani:

* Nazev protokolu — Nazev, popis protokolu o analyze a

formaty soubori sekvenci, které budou pouzivany.

* Nastaveni Basecalling (rozliSeni jednotlivych bazi) —

Basecaller, Mobility file a konec¢ny bod analyzy.

* Smésné baze (Mixed Bases) (Volitelné) — Jsou-li v jedné
pozici detekovany dvé baze. Nastavte vySku druhého

nejvyssiho piku (v %) v poméru k nejvyssimu piku.

* Clear Range — Oblast sekvence o vysoké kvalité vznikla

odstranénim usekt o nizké kvalité, které se bézné

vyskytuji na zacatku a na konci sekvence. Oblast Clear

range lze definovat pozicemi bazi, pomoci ukazatell

kvality (QV) a/nebo poctem ptitomnych nedefinovanych

bézi (N).

Poznamka: Pokud jste vytvofili protokol o analyze
v programu Sequencing Analysis, miiZete jej pouzit i
v prostfedi Data Collection.

DULEZITE! Protokol o analyze, ktery je pravé
pouzivan, nemazte. Pokud to uc€inite, nebude
provedena automaticka analyza.

Vytvoreni protokolu o analyze

Potiebujete-li vice informaci o protokolech o analyze,
naleznete je v ptirucce Applied Biosystems DNA
Sequencing Analysis Software v5.2 User Guide (P/N
4346366).

1. V &asti Protokol o analyze (Analysis
Protocol) Spravce protokolti (Protocol Manager)
klikn&te __M&%-_ (Novy). Je-li na po&itaci
slouzicimu pro sbér dat instalovano vice aplikaci
pro analyzu sekvenci, otevie se okno Analysis
Applications (Aplikace pro analyzu).

Poznamka: Pfi pojmenovani vasich protokolll o
analyze pouZijte oznaceni verze, abyste vase
protokoly Iépe odlisili.
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Protokol o analyze v programu Sequencing Analysis

2. Zvolte Sequencing Analysis, kliknéte _ok | Il Analys:s apple il : x|
¢imz oteviete dialogové okno Editor protokolu
0 analyze (Analysis Protocol EditOI'). Select a registered analysis application:
Se

SeguencingAnalysis

Cancel |'

3. V zéilozce General (Obecné):

a. Zadejte unikatni nazev a popis nového BT P I
protokolu_ ~Analysis Pratacol Description |
A Mame: | 3
b. Zvolte odpovidajici nastaveni
formatt soubord sekvenci (Sequence
File Formats). LR —
Moznost Nasledek...
Zatrhnuto Soubor .seq pro tisk sekvence
Write .Seq File v textovém formatu nebo pro 3p
pouziti v jiném softwaru. |
+ Pouzijte format ABI pro Hie Eorrata
software Applied Wt Seq File
BiOSyStemS, [¥] virite Clear Range in Seq File
« Pouzijte format FASTA pro S
ostatni software.
(O FASTA
D Wiite Standard Chromatogram Format ( scf)
Write  Standard | Soubor .scf pro pouziti v jiném ] Ve Phred ¢ phd 1) File
Chromatogram softwaru. Vytvari se bez
Format file pfipony .scf. Lok ][ cance
(.scf)
Write Phred Soubor .phd.1 pro pouziti
(.phd.1) File v jiném softwaru pokud jste

pouzili KB™ basecaller.
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4. V zilozce Basecalling:

64

a. Zvolte Basecaller a Soubor barev (DyeSet)/
Primer (Mobility file) podle tabulky
“Genetické analyzatory 3130/3130x1 —

Basecaller a Soubor barev/Primer” na strané 66.

Kapitola 4 Automaticka analyza v programu Sequencing Analysis
Protokol o analyze v programu Sequencing Analysis

Sequence Analysis Protocol Editor ﬁ

General | Basecaling | Mized Bases | Clear Range

4a

Basecalling Ending Base

[ At PCR Stop

Basecaller :
‘KB brp vl [ Aster s in bases

CryeSet £ Primer [ After Ms

Poznamka: Programy Sequencing Analysis
a Data Collection genetickych analyzatori
3130/3130x/ filtruji nabidku soubord .mob

tak, aby odpovidala zvolenému souboru .bcp.

I: After Bases

130_POPE_BDTw1.mab

KE.:
s _3130_PoPa_BDTv3mab

{KB_3130_POP4_BDTv1 mob

KB_31 30_POPT_EDTv3.mob

Quality Threshold

@ Do not assign N's to Basecalls

KE_3130_POP?_BDTv.mah Azsigh N's to Basecalls with GV <

T

b. V ¢asti Processed data (Analyzovana data)
zvolte typ profilu True nebo Flat.

) Flat Profile

[ cancel

MozZnost Zobrazeni dat...

¥ Flat Profile

KB basecaller.
Profile.

Uniformné — primérna vyska piku v oblasti nejsilnéjSiho signalu je pfiblizné rovna
* True Profile fixni hodnoté&. Celkovy profil piki je velmi podobny zobrazeni signalu
nezpracovanych dat.

Semilokalné — primérna vyska pikd v jakékoliv oblasti je pfiblizné rovna fixni
hodnoté. Celkovy profil pikd je plochy a ve stfedni $kale (> ca 40 bazi).

Poznamka: Tuto moznost Ize pouzit pouze pro data analyzovana pomoci

Pouzivate-li ABI basecaller, zméni se nastaveni na True

¢. Mate moznost zvolit jeden nebo vice konecnych bodt

(stop points) analyzy.
d. Nastavte parametr Quality Threshold (Prah

kvality).

MozZnost

Funkce

' Call all bazes and azzigh &Y

i« Az=ign 'MW for bazses with G = |1 4

PFi pouziti KB basecaller je pro kazdou pozici definovana baze a
ukazatel kvality (QV).

Pfi pouziti KB basecaller jsou pozice s hodnotou ukazatele
kvality (QV) niZ8i nez nastavena hodnota ureny jako baze N.
Hodnota QV se zobrazi.
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5. Zvolte zalozku Mixed Bases (Smésné baze).

Poznamka: Tato funkce je dostupna pouze pfi

pouziti KB Basecaller.

a. Zvolte Use Mixed Base Identification
(Pouzivat identifikaci smésnych bazi).

b. Pouzijte pfeddefinované nastaveni 25% nebo
je zménte zadanim nové hodnoty ¢i
potazenim linky % nahoru nebo dold.

Poznamka: Jako detekéni limit
nepouzivejte mén¢€ nez 15%.

6. Zvolte zalozku Clear Range.

Poznamka: Oblast Clear Range je ta oblast
sekvence, ktera ziistane po odstranéni sekvence
o nizké kvalit€ nebo nachylné k chybamna 5" a

3’ konci.

Zvolte jednu nebo vice metod pro definici
oblasti Clear Range. Pokud pouzijete vice
metod, bude vysledkem ta nejmensi oblast Clear

Range.

7. Klikngte 2K | , ¢imZ protokol ulozite a
uzaviete dialogové okno editoru Sequence

Analysis Protocol Editor.

Kapitola 4 Automaticka analyza v programu Sequencing Analysis

Protokol o analyze v programu Sequencing Analysis

Sequence Analysis Protocol Editor ll

Generall Basecaling Mixed Bases I Clear Rangel

~Mixed Bases Settings

™ Use Mixed Base Idertification

iz== |25

Call IUE if 2nd hinhest peak

% of the highest peak

Pfi pouziti ABI a
KB Basecaller

ba

5b

sequence Analysis Protocol Editor

General | Basecaling | Mixed Bases  Clear Range I

 Clear Range

Pfi pouziti

T Use clear range minimum and maximun

[First Base == IZU ¥ End Base ISSD

| Basesto trim from 3! end I2D

KB Basecaller

Pfi pouziti ABI a

1 Use qualtty values Remove hases from the ends until

fesver than |4 bazesoutof |20  have @Vs lessthan |20

KB Basecaller
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Muttiple: cleat range methods are applied in order
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Genetické analyzatory 3130/3130xI - Basecaller a Soubor barev (DyeSet)/Primer

Basecaller a Soubor barev (DyeSet)/Primer pro pouziti s kity BigDyee Terminator a KB Basecalling

Kit

Polymer

KB Basecalling
modul béhu

Soubor barev (DyeSet)/
Primer (Mobility file)

Basecaller

BigDyee Terminator v1.1

Cycle Sequencing Kit

POP-4m

UltraSeq36_POP4

KB_3130_POP4_BDTv1.mob

KB.bcp

StdSeq50_POP4

LongSeq80_POP4

POP-6w

POP-7m

RapidSeq36_POP6

StdSeq50_POP6
UltraSeq36_POP7

RapidSeq36_POP7
FastSeq50_POP7

StdSeq50_POP7

LongSeq80_POP7

KB_3130_POP6_BDTv1.mob

KB_3130_POP7_BDTv1.mob

BigDyee Terminator v3.1

Cycle Sequencing Kit

POP-4

UltraSeq36_POP4

StdSeq50_POP4

LongSeq80_POP4

KB_3130_POP4_BDTv3_.mob

POP-6

POP-7

RapidSeq36_POP6

StdSeq50_POP6
UltraSeq36_POP7
RapidSeq36_POP7

FastSeq50_POP7

StdSeq50_POP7

LongSeq80_POP7

KB_3130_POP6_BDTv3.mob

KB_3130_POP7_BDTv3.mob

Basecaller a Soubor barev (DyeSet)/Primer pro pouZiti s kity BigDye® Terminator a ABI Basecalling

Kit Polymer ABI Basecalling Basecaller Soubor barev (DyeSet)/
modul béhu Primer (Mobility file)
BigDyee POP-4m UltraSeq36_POP4 Basecaller- DT3130POP4LR{BD}v1.
Terminator v1.1 3130POP4UR.bcp mob
Kit LongSeq80_POP4 Basecaller-
3130POP4_80cmv3.bcp
POP-6m™ RapidSeq36_POP6 Basecaller- DT3130POP6{BD}v2.mob
3130POP6RRV2.bcp
StdSeq50_POP6 Basecaller-
3130POP6SR.bcp
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Basecaller a Soubor barev (DyeSet)/Primer pro pouziti s kity BigDye® Terminator a ABI Basecalling (pokracovani)

BigDye POP-4 UltraSeq36_POP4 Basecaller- DT3130POP4{BDv3}v1.m
Terminator v3.1 3130POP4UR.bcp ob
gggfencin Kit LongSeq80_POP4 Basecaller-
9 3130POP4_80cmv3.bcp
POP-6 RapidSeq36_POP6 Basecaller- DT3130POP6{BDv3}v1.m
3130POP6RRv2.bcp ob
StdSeq50_POP6 Basecaller-
3130POP6SRv2.bcp
ABI| PRismMe POP-4 UltraSeq36_POP4 Basecaller- DT3130POP4{dRhod}v2.
dRhodamine 3130APOP4UR.bcp mob
gzilgermlnator LongSeq80_POP4 Basecaller-
Sequencing 3130POP4_80cmv3.bcp
Ready Reaction POP-6 RapidSeq36_POP6 Basecaller- DT3130POP6{dRhod}v2.
Kit 3130POP6RRV2.bcp mob
StdSeq50_POP6 Basecaller-
3130POP6SR.bcp
Kity se znacenymi primery
Basecaller a Soubor barev (DyeSet)/Primer pro pouziti s kity se znacenymi primery
Kit Polymer ABI Basecalling Basecaller Soubor barev (DyeSet)/
Modul béhu Primer (Mobility file)
ABI PRrismMe POP-6 RapidSeq36_POP6 Basecaller- DP3130POP6{BD
BigDyee Primer 3130POP6RRV2.bcp -21M13}v1.mob
Cycl
yee StdSeq50_POP6 Basecaller- DP3130POP6{BD

Sequencing Kit

3130POP6SR.bcp
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Upravy a vymazani protokolu o analyze

Upravy protokolu o analyze

1. Ve spravci protokolti o analyze (Analysis
Protocol Manager) v casti Protokoly o
analyze  (Analysis  Protocols)  oznacte
protokol, ktery chcete upravit.

2. Klikngte _ E% (Upravit).

3. Proved'te zadané zmény v zalozkach
Obecné (General), Basecalling, Smésné
baze (Mixed Bases) a Clear Range.

4. Kliknéte | ¢ims protokol uloZite a uzaviete
okno editoru protokolu.

Vymazani protokolu o analyze

DULEZITE! Nevymazavejte protokol o analyze
pokud je pouzivan v pravé spusténém behu. Pokud
tak ucinite, nebude provedena automaticka analyza.
Nejprve musite vymazat v§echny zadznamy desticek,
které tento protokol o analyze pouzivaji, teprve pak
je mozné vymazat nebo upravit protokol o analyze
pouzivany v téchto destickach.

1. Ve spravci protokolli o analyze (Analysis
Protocol Manager) v casti Protokoly o
analyze oznacte protokol, ktery vymazat.

Delete

2. Kliknéte (Smazat), ¢imz zobrazite

dialogové okno, kde potvrdite vymazani protokolu.

3. Klikngte _fes |

Analysis Protocols

Find Pratocal

Marme — Application
3130POPT_BDTy3-KE-Denovo_va.2

SequencingAnalysis

<
Mewe ]m Delete ] [ Import... ] [ Export...

Analysis Protocols

Finel Protocol

Application

wo_va.2  SequencingAnalysis

<

new.. | [ Eot. [ peete ])[ mport. | [ Exper.. |
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Export protokolu o analyze

1. Ve spravci protokolt o analyze (Analysis
Protocol Manager) v casti Protokoly o
analyze oznacte protokol, ktery chcete
exportovat.

2. Klikndte _EF™ _ &imy oteviete dialogové
okno Export souboru (File Export).

3. Zvolte cilovy adresar.
4. XKliknéte Save (Ulozit).

Import protokolu o analyze

1. Klikngte "™ &imy oteviete dialogové
okno Import souboru (File Import).

2. Najdéte soubor typu .xml, ktery chcete
importovat a kliknéte Open (Oteviit).

Protokol o analyze v programu Sequencing Analysis

rAnalysis Protocol

Findl Pratocol

<

ew.. | [ Edt.. | [ peete | [ import ]@

~Analysis Protocol:

Find Protocol

Narme Application
3130POPT_BDTv3-KE-De 5.2 SequencingAnalysis

<

wew.. | [ Edt. | [ peete ([ mport. | DExport.. |
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Vysledkova skupina v programu Sequencing Analysis

Vysledkova skupina, kterd je sou¢asti programu
Data Collection, pod jednim ndzvem zahrnuje
vzorky a urcita uzivatelska nastaveni. Nazyva se
Vysledkova skupina, protoze se pouziva pro
pojmenovani a manipulace se vzorky, které jsou
vysledkem béhu.

Vytvoreni vysledkové skupiny

1. V adresafovém okné& programu Data Collection
kliknéte £ GA Instruments > @Results Group
(Vysledkova skupina).

2. Kliknéte _MB¥. ¢imZ zobrazite editor vysledkové
skupiny (Results Group Editor).

3. Vypliite zalozku General (Obecné):

a. Napiste unikatni nazev vysledkové skupiny.
Nazev lze pouzit pfi pojmenovani a ttidéni
souborti vzorkd.

b. Napiste jméno majitele (Owner)
vysledkové skupiny (volitelné). Jméno Ize
pouzit pii pojmenovani a tiidéni soubora
vzork.

c. Napiste komentar k vysledkové skupiné
(volitelné).

E|’ G2 Instruments
1l

GA Instruments = Results Group

Find Resuits Group |

Name: | owner | comment
Defaull_Results_Group
GM_Results_Group

MJD_Results_Group

Eciit... | Delete

Duplicate Import... Expont...
Results Group Editor @
General | Analysis| Destination | Naming
Results Group Name: SequencingAnalysis_Results_Group I
Results Group Owner: GPT 3a
Results Group Comment:| Second in seres 3b

3c
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4. Zvolte zalozku Analysis (Analyza): [ Resulis Group Editor
a. Z rozbalovaciho menu zvolte Sequencing el DRl
Analysis.
b. V casti Analysis Actions (Kroky analyzy) e
. , |
zvolte Do Autoanalysis (Provést T —
automatickou analyzu), Pokud chcete, ]
aby data byla po ukonceni béhu Password
automaticky analyzovéna. Aleieatue o
(7] Bo Aufaanalysie
Poznamka: Uzivatelské jméno a heslo
nejsou pro program Sequencing Analysis
pozadovany.
IE Cancel
5. Zvolte zalozku Destination (Umisténi T E =
soubori) a definujte cilovy adresar umisténi General| Analysis  Destinaton | Naring
dat. s
Chcete-li pouzit... Pak ...
pfedvolené umisténi* jdéte na krok 6. I™ Use Custor Location 5
. L. . N Raoat Destination: |EdppliedBiosystemswidcidatacollectiomData a
VIaStnl umIStenI provedte krOKy a-b' Mote: the final destination folder is Root Destination + Run Folder Narme Sefting
[ s ob
[ 5c
a. Kliknéte Use Custom Location (Vlastni
umisténi), pak kliknéte _SOWse.
(Vyhledat) a vyhledejte pozadované
umisténi.
. v vr v v Ok Cancel
b. Kliknéte ﬂl, &imz ovétite o | o |

dosazitelnost zvoleného adresare:

Pokud... Zobrazi se zprava ...
je dosazen Test succeeded:
<“umisténi”>.

neni dosazen Test failed:<“umisténi”>.

*Umisténi soubort vzorku
Umisténi soubord vzorkd béhem zpracovani:

» Predvolené nastaveni a pojmenovani adresaru: E:\\AppliedBiosystemsUDC\DataCollection\data\<typ pristroje>\
<nézev pristroje>\adresar béhu

» Predvolené nastaveni a volitelné pojmenovani adresari: E:\AppliedBiosystemsUDC\DataCollection\data\volitelny adresan
podadresare, atd.

» VoliteIné umisténi, pfedvolené pojmenovani adresar(: Umisténi\<typ pfistroje>\<nazev pfistroje>\adresar béhu

» VoliteIné umisténi, volitelné pojmenovani adresard: Umisténi\adresaf\podadresare, atd.
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Vysledkova skupina v programu Sequencing Analysis

6. Zvolte zalozku Naming (Pojmenovani).
Tato zalozka slouzi k Gpraveé nazvt vzorkt a
adresart behl. Mate dvé moznosti:

* Pouzijte pfedvolené nazvy adresare a
vzork.

* Pouzijte vlastni ndzvy pro adresar a vzorky.

Viz “Volitelné: Vyplnéni casti Format
nazvu vzork” na strané 73, kde naleznete
vysvétleni jednotlivych polozek.

Poznamka: Nazev vzorku, adresaie béhu a
cesty nesmi piesahnout vice nez 250 znakt
celkem.

E‘%Results Group Editor

Generall Analysisl Destination

—Sample File Mame Format

Example:

Prefix |

Mame Delimiter I_ 'l
Format
’7|<n0ne> =l

Suffix:

File Extension <Mone=

~Run Folder Mame Format
Example:

Prefix |

Mame Delimiter I_ 'l
Format
’7|<n0ne> =l

Cancel |

Cast Format
nazvu vzork(

Cast Format
adresare béhu
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Volitelné: Vyplnéni ¢asti Format nazvu
vzorku

Poznamka: Pfednastaveny nazev pro sekvenacni
analyzu je: seq_<cislo kapilary> <oznaceni
jamky>.abl

1. Zvolte zalozku Naming (Pojmenovani).

2. Zadejte predponu nazvu v kolonce Prefix.
Vami zadany udaj se zobrazi v fddce Example
(ptiklad).

3. Z rozbalovaciho menu zvolte symbol (Name
delimiter), jimz odd¢lite ptredponu nazvu od
dalsi ¢asti nazvu. Je mozné zvolit pouze jeden
oddélovaci symbol.

4. Kliknéte na seznam v ¢asti Format a zvolte
udaje, kter¢ chcete mit jako soucast nazvu
vzorku.

Poznamka: Vzorky z jediného béhu mohou
byt vSechny umistény do téhoz adresare béhu
nebo adresare vysledkl, takze nazvy vzorkt

v ramci jednoho b&hu by mély byt odlisné.
Vétsina moznosti v seznamu Format neni pro
jednotlivé vzorky odlisna, takze zvolte alespon
jednu z moznosti, ktera odli$na je.

Vysledkova skupina v programu Sequencing Analysis

E‘%Results Group Editor

Generall Analysisl Destinatio.@

—Sample File Mame Format

Example:

Prefix |

Mame Delimiter I_ 'l
Format
’7|<n0ne> =l

Suffix |

File Extension <Mone=

“Zample File Mame Format

Example: hJD_ &k
-

Prefix: @

General | Analysis | Destination| Naming
~Sample File Name Format

Example: MDJ_2002-04-21_007_Mr.Holmes <ext=
Filetjame is g/r,Man 26 characters
Prefix: M3 /ﬁ/

Name Delimiter _ he
Format

Date of Extrab

Capillary Number % | Owner Name

Suffic

File Extension

—Sample File Mame Format

Example; MJD_ 007 =Mone=
Numb?ﬁr of characters:14 to

Prefix: |r.,1JD__f'
Marne Delimiter I__j
Format .

Capillary Murnber
=nones= /
Results Groun Name
Analysis Profocal Name
[f“:\lnill-:m’.l.'_‘. v Sarial Mymber I

=] |=none=
=

o

Instrument Mame
Owener Narme |

Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ — Uzivatelska pfirucka 73




Kapitola 4 Automaticka analyza v programu Sequencing Analysis
Vysledkova skupina v programu Sequencing Analysis

Pokud soucésti nazvu neni jednoznacna Varovna hlagka
identifikace vzorku, zobrazi se varovna hlaska. |

Zvolte pojmenovani tak, aby bylo pro vzorky [EoEREetame et |
unikétni Example: BasecallerProtocol saz.ah
., : INVALIDL\JAME: Filename does not have a unigue identifier in it.

Naptiklad: E— | Iy
— Oznaceni Jamky Mame Delimiter I:l

v , Format
— Cislo kapllary ’]Analysis Protocol Marne =| |<none=
— Cislo béhu S
— Kvadrant desticky File Extension ab1

Poznamka: Nekteré soucasti nazvu jako je
oznaceni jamky, Cislo kapilary a kvadrant
desticky nejsou samy o sob¢ unikatni. Kvadrant
desticky neni unikatni pro 96-jamkovou
desticku.

Zvolené soucasti nazvu se postupné zobrazuji

v fadce Example (pfiklad). Postupné se zobrazuji
i dal$i rozbalovaci menu, umoznujici vybér
dalsich soucasti nazvu.

—Sample File Narme Farmat

v
Example; MJD_007_2002-04-21_Mr Holmes_Sample3d.=Mone=
nilimber of chalactars:29 to W \ K
Prefi: mJD ) v \
kame Dellimiter |_ .\\ \

Farmat / %
’E[Capillary Nu..‘) ;l(IDate ) ;l@wner Name:);lQSample Nami}j none= _v|

Ca‘ﬂjaw Mumbe ~f

Suffisc I Mata \
i inp <Mone=
File Extension Owner Markg
Plate Marme ==

Folymer Marme
Run Marne =l

Pole jednotlivych rozbalovacich menu se
mohou zmenS$ovat, ale fadka Example zlstava
viditelna az do délky 72 znaki.

—Sample File kame Format
Example: WMJD_007_ThePhiladelphiaProject_BasecallerProtocol.saz_DummyCapSertum-1234..
Poznamka: Pro pln¢ Muriber of tharacters:s3 to
zobrazeni jednotlivych Prefis WD
rozbal.ovac.lch menu muz?te Name Defimiter [_=]
upravit velikost dialogového R
okna vysledkové skupiny. “o... S R S| [e. = b~ = .. 5] [o.. 5 [P~ = 5. S|fv-. =] [+n. =]
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Vysledkova skupina v programu Sequencing Analysis

Kapitola 4 Automaticka analyza v programu Sequencing Analysis Fi

5. V poli Suffix (Pfipona) napiste pfiponu nazvu ~Sample File Name Format
vzorku. Example: WJID_007_2002-04-21_Mr Holmes_ WRK.
Mumber of characters: 31 to /’“
Poznamka: Pole File Extension (pfipona Prafix D 7
souboru) zobrazuje pfiponu souboru vytvorenou Name Delimiter [~ o
na zakladé specifikace typu analyzy v zalozce Format “
Analysis (viz strana 71). Naptiklad analyza “oapmaw Number ;|/!,E;éte = [owme
programem Sequencing Analysis generuje
vzorky s ptiponou .abl. Suffit IMIRK
File Extension <N0n%

Volitelné: Vyplnéni ¢asti format nazvu
Adresare béhl/podadresai

Poznamka: Prednastaveny nazev adresate b&ht pro
sekvenacni analyzu je Run_<Nazev
pfistroje> <Datum a ¢as béhu> <RunSeq#>.

Pfi tvorbé ndzvu podadresait proved'te totozné kroky
jako pfi tvorbé formatu nazva vzorki (viz strana 73).
Vytvoite nazvy podadresaiti unikatni napi. pouzitim
nazvu adresare.

UloZeni vysledkové skupiny
Jakmile ukoncite nastaveni jednotlivych parametri
kliknéte v jakeékoliv zalozce 9K |

Poznamka: I kdyz definujete vlastni misto ukladani
soubort béhu, systém vytvori zvlastni
preddefinovany adresat obsahujici soubor log.

Importovani a exportovani vysledkové skupiny

Vysledkové skupiny je mozné importovat z nebo
exportovat do soubord typu XML, ¢imz je umoznéno
sdileni totoznych vysledkovych skupin mezi
jednotlivymi piistroji.

Import vysledkové skupiny

1. V adresafovém okné programu Data Collection
kliknéte £ GA Instruments > @ Results Group.

2. Kliknéte ﬂ, ¢imz oteviete dialogové
okno Import souboru (File Import).
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{- Vysledkova skupina v programu Sequencing Analysis

3. Vyhledejte soubor, ktery chcete importovat.

Poznamka: Jedna se o soubor typu .xml (XML soubor).

4. Kliknéte (oteviit).

Export vysledkové skupiny

1. V adresafovém okné programu Data Collection
kliknéte £ GA Instruments > @ Results Group.

2. Kliknutim zvolte vysledkovou skupinu.

3. Kliknste =P
Zobrazi se dialogové okno pro export souboru
se jménem zvolené vysledkové skupiny.

4. Vyhledejte planované umisténi exportovaného
souboru.

5. Kliknéte =% _ (ulozit).

Poznamka: Pokud jiz v daném umisténi existuje
vysledkova skupina téhoz jména, proved’te
duplikaci vysledkové skupiny. Duplikace ulozi
nastaveni do obdobné vysledkové skupiny bez
rizika uzivatelské chyby pfi jejim manualnim
kopirovani (viz postup nize).

Duplikace vysledkové skupiny

1. Kliknéte na nazev vysledkové skupiny.

2. Kliknste DPYPIStE - (quplikovat).

Poznamka: Pii duplikaci vysledkové skupiny
musite zadat nazev nové vysledkové skupiny a
typ aplikace pouzivané pro analyzu.
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Kapitola 4 Automaticka analyza v programu Sequencing Analysis
Vyplnéni zaznamu desti¢ky v programu Sequencing Analysis

Vyplnéni zaznamu desticky v programu Sequencing Analysis

Vytvofeni zaznamu desticky v programu
Sequencing Analysis

1. V adresafovém okné programu Data Collection
kliknéte £ GA Instruments > E! ga3130xI
nebo ga3130 > Plate Manager (Spravce
desticek).

2. Klikngte __Mew.. | , ¢imZ otevfete okno New
Plate (Nova desticka).

3. Vyplitte okno New Plate (Nova desticka):
a. Zadejte nazev (Name) desticky.
b. Volitelné: Zadejte popis (Description)

E---AGA Instrumerts

: Results Group
Database Manager
B lgaz13n

B# Plate Manager

""" %I Protocol Manager
----- Iiﬁr‘mdule Manager
[+l EElRun Histary
H-(CPDav idPTS

Zéznamu destléky !ﬂNew Plate Dialog x|
c. Zvolte aplikaci pro analyzu sekvenci Nre: | | 3a
z rozbalovaciho menu Application. BB
d. V rozbalovacim menu Plate Type (Typ I
desticky) zvolte 96-Well nebo 384-Well
(96- nebo 384-jamkova desticka). Applcatir;  one =7 3¢
e. Zadejte jméno majitele (Owner) desti¢ky a o - 3d
operatora (Operator) piistroje . CuniEns | y— 3e
Cperatar Mame: I —— 3
f. Kliknéte M , ¢imZ oteviete Editor ’ ©
desti¢ky v programu Sequencing Analysis
(Sequencing Analysis Plate Editor).
,7— 3f
OK | Cancel |
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{i Vyplnéni zdznamu desticky v programu Sequencing Analysis

Vyplnéni zaznamu destiCky v programu
Sequencing Analysis

1. Ve sloupci Sample Name (Nazev vzorku) zadejte 1 2 3 4
nazev vzorku a kliknéte na dalsi buiiku. Ve
sloupci Priority se automaticky zobrazi hodnota V:Zl: Sample Name | Comment Priority | Resuts Group 1
100. —
co1
2. Ve sloupci Comments (Komentaf) zadejte Dot
jakykoliv dalsi komentat k danému vzorku. -

3. Ve sloupci Priority (Priorita) miZete zménit
vys$$i prioritu poradi analyzy pro 4 nebo 16
vzork.

4. Ve sloupci Results Group 1 (Vysledkova
skupina) zvolte z rozbalovaciho menu
vysledkovou skupinu (viz strana 70) nebo

. 5 6
vytvoite novou vysledkovou skupinu. |
5. Ve sloupci Instrument Protocol 1 (Piistrojovy Instrurent Protocol1 | Analysis Protacol 1
protokol) zvolte z rozbalovaciho menu
pristrojovy protokol (viz strana 59) nebo vytvoite
novy piistrojovy protokol.
6. Ve sloupci Analysis Protocol 1 (Protokol o
analyze) zvolte z rozbalovaciho menu protokol o
analyze (viz strana 62) nebo vytvoite novy
protokol o analyze.
7. Vyplitte cely zaznam desti¢ky v souladu se
vzorky, které budete analyzovat:
* Pro jednotlivé béhy analyzujici tytéz vzorky
a pouzivajici tytéz protokoly — Oznacte cely Fill Dawn )
fadek a kliknéte Edit > Fill Down Special. Copy ChrleC
v, v . Paste Chrl+y
Podle typu.Vas1 desticky (96 pebo 384 jamek) Carron(s)  Shift+Delete
a sady kapilar (16 nebo 4 kapilary) program Fill Dowin Special Al+D

automaticky vyplni odpovidajici pocet jamek Add Sample Run - Alt+-A
vaSeho béhu nebo
* Pro celé destiCky pouzivajici tytéz vzorky a
protokoly — Oznacte cely fadek a kliknéte
Edit > Fill Down, ¢imz vyplnite celou
desticku.

* Pro desticky s riznymi vzorky a protokoly
vyplitte zaznam rucné.
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Vyplnéni zaznamu desti¢ky v programu Sequencing Analysis

8. Pokud chcete provést nastiik nékterého vzorku
vice nez jednou, kliknéte Edit > Add Sample Fil Down D
Run (pfldat béh) Copy Chrl+C
Paste Chrly

Do pravé ¢asti zaznamu desticky se pridaji Clearraw(s)  Shift+Delste
sloupce vysledkova skupina, ptistrojovy Fil Dawn Special Alt+D
protokol a protokol 0 anal}']ze. Add Sample Run Alk+4

9. Vyplite sloupce i pro tento dodateény béh.
10. Kliknste __OK |

Poznamka: Po potvrzeni zaznamu kliknutim OK
se vyplnény zaznam desti¢ky ulozi v Plate
Manager database (Databaze spravce desticek).
Tyto zdznamy lze prohledadvat, upravovat,
duplikovat exportovat nebo mazat ve Spravci
desticek (Plate Manager).
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Kapitola 5

Automaticka analyza
V programu SeqScape

j Pfiprava
| pristroje
En

1

Provedeni prostorové

kalibrace

|

Automaticka analyza
Vv programu
Sequencing Analysis

$

Automaticka analyza
VvV programu

SeqScape l

Vytvoreni protokolu pro
automatickou analyzu Viz strana 88
programem SeqScape

o Automaticka

| e

= | fragmentacni
- analyza

Program SegScape —
vytvofeni zdznamu destiCky  [AVAFASiE L0k

h 4

Spusténi
pristroje

Poznamky
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{i Program SeqScape

Program SeqScape

Automaticka
analyza

Pozadované
softwarové
vybaveni

82

Vase sekvenacni vzorky mutiZzete analyzovat pomoci automatické analyzy nebo manualn¢.

Automatickou analyzu dat z genetickych analyzatord Applied Biosystems 3130/3130x!/
mizete provadét pomoci programu ABI PRisSM® SeqScapee. Provadéjte automatickou
analyzu pouze na pocitaci, ktery pouzivate pro sbér sekvenacnich dat z jednotlivych
vzorkil. Program lze nastavit takovym zptisobem, Ze provadi sbér dat a automatickou
analyzu bez zasahu uzivatele.

Pred zahajenim automatické analyzy musite programy SeqScape a Data Collection
instalovat a registrovat.

Vice informaci o nastaveni automatické analyzy naleznete v pfiloze B piirucky
SeqScape Software User Guide v2.5 (P/N 4359442).

Automaticka analyza vyzaduje tfi programové baliky:

Program Data Collection pro genetické analyzatory 3130/3130x/
Program Data Collection slouzi k ovladani ptistroje a sbéru fluorescenénich dat ze
vzorkl. Aby byla automaticka analyza tispésna, program musi komunikovat
s dal§imi programovymi baliky.
Nastaveni parametrti analyzy pro sbér dat i nastaveni vytvofend v programu
SeqScape jsou dostupna prostiednictvim programu Data Collection.

* Program Autoanalysis Manager
Program Autoanalysis Manager je program integrovany mezi sbér dat a programové
baliky SeqScape a GeneMappere. Predava zpravy a sleduje jejich zpracovani. Kazda
zprava predstavuje jeden davkovy tkol, at jiz se tyka jednoho vzorku, vzorki
vysledkové skupiny a nebo celého béhu.
Autoanalysis Manager je instalovan v ramci instalace programovych balikl
SeqScape nebo GeneMapper pokud jsou tyto baliky instalovany na pocita¢
s programem Data Collection.

* Verze programu SeqScape bez uzivatelského rozhrani

Tato verze programu SeqScape je stejna jako bézna verze, ale nema zadné
uzivatelské rozhrani. Autoanalysis Manager pouZziva tuto verzi programu pro
analyzu dat.

Verze programu SeqScape bez uzivatelského rozhrani i standardni verze se
instaluji z instalaéniho CD SeqScape.

DULEZITE! Pokud instalujete program SeqScape na po&ita¢ pfipojeny ke genetickému
analyzatoru 3130/3130x/, musite spustit program Data Collection, jinak neprobéhne

registrace programu SeqScape ve sluzbé Data Service. Podrobné;jsi informace naleznete
v kapitole 2 ptiruc¢ky SeqScape Sofiware User Guide v2.5.
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Kapitola 5 Automaticka analyza v programu SeqScape oy
Zaznam desti¢ky v programu SeqScape {i

Ve verzi 2.5 programu SeqScape zvolte zalozku Tools > Options (Nastroje >
Moznosti). Mlizete nastavit automaticky import:

» Zaznamu po ukonceni automatické analyzy

* Projektl po ukonceni automatické analyzy

Vice informaci naleznete v piirucce SeqScape Software User Guide v2.5 (P/N
4359442).

V nazvech soubort a jménech uzivatelli neni mozné pouzivat nékteré abecednécislicové
znaky. Nepouzivejte nize uvedené znaky:

mezery

<>

DULEZITE! Pokud né&ktery z téchto znakii pouZijete, zobrazi se chybova hlaska. Pred
dalsim pokracovanim musite neplatny znak odstranit.

Informace o provedeni manualni analyzy naleznete v piiruc¢ce SeqScape Software
User Guide v2.5 (P/N 4359442).

Zaznam destiCky v programu SeqScape

Pozadavky

Predpokladem uspésné automatické analyzy je:

Program SeqScape je Gispésné nainstalovan
Program SeqScape je registrovan a je vytvoreno uzivatelské jméno
Program Autoanalysis Manager je v ¢innosti

Genetické analyzatory 3130/3130x/ a vzorky jsou pfipraveny k analyze
Jsou piipraveny soucasti zaznamu desticky v programu Data Collection:
— Ptistrojovy protokol

— Protokol o analyze

— Vysledkova skupina ptidélena zaznamu desticky

Kdy vytvofit Zaznam desti¢ky vytvoite pro kazdou desti¢ku se vzorky analyzovanymi
zaznam desti¢ky v nasledujicich typech béhi:

Spektralni kalibrace
Analyza programem Sequencing Analysis
Analyza programem SeqScape

Analyza programem GeneMapper®

Smeésna desti¢ka (vzorky na sekvenovani i fragmentacni analyzu — detaily o tvorbé
zaznamu desticek pro tento typ béhu viz Genetické analyzatory Applied Biosystems
3130/3130x! — udrzba a reSeni problémil)
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Kapitola 5 Automaticka analyza v programu SeqScape
Zaznam desticky v programu SeqScape

Pred zahajenim b&hu musite vytvotit zaznam desticky a propojit jej s desti¢kou
pfipravenou v pfistroji. Zaznamy novych desticek mizete vytvaret béhem behu.

Zaznam Zvolite-li moznost New Plate (Nova desti¢ka), zobrazi editor zaznami desticek
desticky (Plate Editor) prazdny zaznam desticky. Podle aplikace zvolené v dialogovém okné
vV programu  se m¢ni jednotlivé udaje zobrazované v zaznamu desticky. Tato ¢ast textu popisuje
SeqScape udaje v zaznamu desticky je-li zvolen program SeqScape.

DULEZITE! Maji-li byt sbér dat a jejich automatické analyza programem SeqScape
uspésné, musi mit kazdy beéh definovan pristrojovy protokol, protokol o analyze a
vysledkovou skupinu pfidélenou zaznamu desticky. Déle je zapotiebi vytvofit projekt,
templat projektu a definovat pokus (specimen).

Tabulka nize uvadi pozadované udaje pii editaci zdznamu desticky:

Parametr Popis Viz strana
PFistrojovy protokol Obsahuje modul béhu a soubor barev, nutné pro provoz 88
(Instrument Protocol) pFistroje.

Vytvafi se v programu Data Collection.

Protokol o analyze Obsahuje vSe potfebné pro analyzu sekvenacnich dat. 92

(Analysis Protocol) Vytvafi se v programu Data Collection nebo SeqScape.

Pokud upfednostriujete pouzivani protokolll o analyze
vytvofenych v programu SeqScape, zvolte v nastaveni
analyzy v programu SeqScape moznost “Always use

this protocol” (Vzdy pouzivat tento protokol).

Vysledkova skupina Definuje typ a nazev souboru, misto jeho ulozZeni, 98
(Results Group) prednastaveny protokol o analyze propojeny s nastfikem
vzorkd, uzivatelské jméno a heslo.

VytvaFi se v programu Data Collection.

Projekt Skupina pfibuznych sekvenci.

(Project)

Templat projektu Obsahuje referenéni skupinu dat (reference data group, Viz pfirucka

(Project Template) RDG), pfednastavené parametry analyzy a zobrazeni. SeqScape
Software User

Pokus (Specimen) Sdruzuje data ze vSech vzorku urcitého pavodu (biologicky Guide v2.5

druh, PCR produkt) ve formé spojenych kontig (contigs)
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Soucasti zaznamu
deSt|éky Spréavce desticek

(Plate Manager)

VvV programu

SeqScape ,
(Plate Record)

Soubory programu Soubory programu
Data Collection: SeqScape:
| o | - —— Templat projektu
Vysledkova skupina Pristrojovy protokol Protokol o analyze - Protokol o analyze*
(Results Group) (Instrument Protocol) (Analysis Protocol*) - Piedvolena
nastaveni analyzy
-RDG
. . . . - Nastaveni
|| Nazev vysledkové | | Nazev || Nazev protokolu o Zobrazeni
skupiny pfistrojového analyze
protokolu
Analyticky program a Typ béhu E:rseic/agﬁaqirsouw
— automaticka analyza 1 Bl .
Y (Regular) (Mobility file) || Projekt
Modul bahu Rozlisené baze
1 Umisténi soubort (Run module) — | (Cisté nebo
smiSené) — Pokus (Specimen)
Nastaveni nazvu || Soubor barev | 5&222;’;2'
L zgzgoru a adresare (Dye set) kvality (QV)
Dodate¢né
zpracovani
(definice oblasti
clear range)
Nastaveni filtru

*Protokol o analyze muzete vytvofit v programu SeqScape nebo Data Collection

Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ — Uzivatelska pfirucka 85



Kapitola 5 Automaticka analyza v programu SeqScape
Zaznam desticky v programu SeqScape

Zaznam destiCky NiZze je vyobrazen zaznam desticky v programu SeqScape v&etn& popisu jednotlivych
Vv programu sloupci.
SeqScape

Wlscascope phrecacor | || |

File  Edit

1 2 3 4 5 6

el Sample Mame | Comment | Priority | Project | Project Template | Specimen Results Group 1

Plate: Mail1e: Ibap = Operator:
Plate Sesiling: ISep El 'l Cner:

RET)

RET)

Instrurment Protocal 1 Analysis Protocol 1

| a0

4

|v:

Description I

Ck | Cancel |

Pfednastaven je jeden béh, pfidani dalSich
béh viz strana 103

Cislo a sloupec

Popis

1. Nazev vzorku

Nazev vzorku

2. Komentar Komentar ke vzorku (volitelné)

3. Priorita PFfednastavena hodnota je 100. SniZeni této hodnoty zvySuje prioritu souboru 16 nebo 4
vzorkd ve smyslu upfednostnéni jejich analyzy pfed ostatnimi vzorky v seznamu nastfiku.

4. Projekt Zvolte jeden z projektu pfedesle vytvorenych v programu Data Collection nebo

SeqScape.

5. Templat projektu

Vyplni se automaticky v zavislosti na zvoleném projektu.

6. Pokus

SeqScape.

Zvolte jeden z pokusu predesle vytvofenych v programu Data Collection nebo

86
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Cislo a sloupec Popis

7. Vysledkova skupina Vybrané moznosti:

* Nova (New): Otevre dialogové okno Editor vysledkové skupiny (Results Group Editor)

« Upravit (Edit): Otevie Editor vysledkové skupiny pro vysledkovou skupinu zadanou v burice
« Zadna (None): Nastavi buiku tak, Ze v ni neni zvolena zadna vysledkova skupina

« Zvolte jednu z vysledkovych skupin ze seznamu

Poznamka: Pro kazdy vzorek musite zvolit vysledkovou skupinu.

Viz “Vytvoreni vysledkové skupiny” na strané 98.

8. Pristrojovy protokol » Novy (New): Otevie dialogové okno Editor protokolu (Protocol Editor).

« Upravit (Edit): Otevre dialogové okno Editor protokolu pro pFistrojovy protokol zadany v bunce.
« Zadny: Nastavi buriku tak, Ze v ni neni zvolen Zadny protokol.

» Seznam pfistrojovych protokoll: V Eislicové abecednim poradi.

Poznamka: Pro kazdy vzorek musite zvolit pfistrojovy protokol.

Vlz “Vytvoreni pFistrojového protokolu” na strané 88.

9. Protokol o analyze » Novy (New): Otevie dialogové okno Editor protokolu o analyze (Analysis Protocol Editor).

» Upravit (Edit): Otevie dialogové okno Editor protokolu o analyze pro protokol o analyze zadany
v burice.

« Zadny: Nastavi buriku tak, Ze v ni neni zvolen Zadny protokol.
» Seznam protokoll o analyze: V Eislicové abecednim poradi.
Poznamka: Pro kazdy vzorek musite zvolit protokol o analyze.

Viz “Vytvoreni protokolu o analyze” na strané 93.
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Vytvoreni protokolu pro automatickou analyzu v programu
SeqScape

Pokud mate jiz vytvofeny pfislusné protokoly

programu  SeqScape a vysledkové skupiny,

pokracujte na strané¢ 101 “Vyplnéni zdznamu
desticky v programu SeqScape”.

Pristrojovy protokol v programu SeqScape

Pristrojovy protokol obsahuje veskera nastaveni
potfebna pro spusténi pfistroje:

* Nazev protokolu

* Typ béhu

* Modul bé¢hu

» Soubor barev

Vytvoreni pfistrojového protokolu [ T——r——

1. V adresafovém okné programu Data Collection
kliknéte £ GA Instruments > £l ga3130x|
nebo ga3130 > @ Protocol Manager (Spravce
protokolt).

3 1
31305pataRioFal 1 31

Zde vytvorte
pfistrojovy protokol

S

=
3130POF7_EDTvd KB -Denow,_»

Zde vytvorte protokol
0 analyze

<

2.V Casti Piistrojovy protokol (Instrument Protocol) = ac. e 8 o et - 221200 e
kliknéte Mew... - i=dDatabass Manager <— Instrument Prmncn\s}

2 Elgazaod

[Plate Manager Fina Frotocol |
v . .
Otevie se Editor protokolu (Protocol Editor).
aModule Manager
= “%;ﬁxwer 3130SpatialFill_1 3130SpatialFill_1 Created with pg
Flevert Loy 31308patialMNoFill_1  3130S5patialNaFil_1 Created with po
By instrumert Pratacol
[l spatial Califration Viewer
B Capilary Viewer
BB capitrray Viewer
IR speciral Califration Viewer

Mame Run Module Dye Set | Descrigtion

TFIReexdraction
= (Pivev
= [Einstrument Status <
SepT Chart
Elevert Lag
N Edit Delet Import Export
[l spatial Fun Scheduler U i[ ] [ Clild ] [ A ] [ b0

88 Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ — Uzivatelska pfirucka
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3. Vyplite Editor protokolu:
a. Napiste nazev (Name) protokolu.

b. Napiste popis (Description) protokolu
(volitelné).

¢. Zvolte Regular v menu typ (Type).

d. Zvolte modul béhu (Run Module) pro vas béh.

Seznam moduld viz “Rozliseni a specifikace
sekvenovani” na strané 3, informace o
uprave prednastaveného modulu viz ptirucka
Genetické analyzatory Applied Biosystems
3130/3130xl — udrzba a reSeni problémi.

x|
Mame: || —+— 3a
Description: 3b
Type:  [REGLLAR 2 i 3c
Run Module:  [Fragmentnalysis22_POP4_1 e 3d
Dye Set: IES Ll_ﬁ__ 3e
3f
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{i Vytvoreni protokolu pro automatickou analyzu v programu SeqScape

e. Zvolte odpovidajici soubor barev (Dye Set) pro vas

beh podle nasledujici tabulky.

POP-4 POP-6
Polymer Polymer POP-7 Polymer
(L=} (L=}
Soubor o 2 %_ T 8 o S 3 3 %_
: barev 8 T o 2 T g @ g T o
Kit n ] n (2] ] ) n ] ] N
(Dye Set) | ® 24 o B 2] @ T = (7] >
= - < o E = Q 0 E c
5 & 5 &§ & 5 g & & 5
BigDyews Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit | Z BigDye =V S S v v v v v v v
ABI PrisMe dGTP BigDye® Terminator v3.0 V3 — | — —_ | = | — | — —
Cycle Sequencing Ready Reaction Kit
BigDyes Terminator v1.1 Cycle Sequencing Kit | E_BigDye Y Y v N N N
ABI PrisMe dGTP BigDye= Terminator Cycle Vi SR U [ (U I N (U N [ —
Sequencing Kit*
ABI PrisMe dRhodamine Dye Terminator Cycle v v v v N = = = =] =
Sequencing Ready Reaction Kit
ABI Prisme BigDyee Primer Cycle Sequencing — | — | — v v —_ | — | = | = | =
kity

* dGTP kity nejsou na pfistrojich provadéjicich kapilarni elektroforézu podporovany kvuli kompresim v uréitych usecich sekvenci; pokud to

pro vas nepredstavuje problém, mlzete tyto kity pouzit.

f. Kliknste __9K_|
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Vytvofeni protokolu pro automatickou analyzu v programu SeqScape {i

Import pFistrojového protokolu

1. V okné Editor protokolu (Protocol Editor), v &asti
Ptistrojové protokoly (Instrument Protocols)

~Instrument Protocol

Find
kliknéte = POR  &imy oteviete dialogové okno

Import souboru (File Import). Lo mn Mod e D el

Mew... Edit... | Delete § Impart I Export |

2. Najdéte soubor typu .xml, ktery chcete
importovat.

3. Zvolte .xml soubor a kliknéte Oteviit (Open).

Export pfistrojového protokolu
1. V &asti Piistrojové protokoly (Instrument

Protocols) oznacte protokol, ktery chcete
exportovat.

2. Kliknéte —=F™M _ &im> oteviete dialogové okno
Export souboru (File Export).

3. Zvolte cilovy adresaf.

4. Kliknéte _5%__ (Ulozit).
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Protokol o analyze v programu SeqScape

Protokol Protokol o analyze obsahuje veskera nastaveni nezbytna pro analyzu a nasledné
0 analyze zpracovani:

* Nazev protokolu — Nazev, popis protokolu o analyze a formaty souboril
sekvenci, které budou pouzivany.

* Nastaveni Basecalling (rozliSeni jednotlivych bazi) — Basecaller, Soubor
barev/Primer (Mobility file) a kone¢ny bod analyzy.

* Smés bazi (Mixed Bases) (Volitelné) — Jsou-li v jedné pozici detekovany dveé
baze. Nastavte vysku druhého nejvyssiho piku (v %) v poméru k nejvyssimu
piku.

* Clear Range — Oblast sekvence o vysoké kvalité vznikla odstranénim useki o
nizké kvalité, které se bézné€ vyskytuji na zacatku a na konci. Oblast Clear range
1ze definovat pozicemi bazi, pomoci ukazatelti kvality (QV) a/nebo poctem
ptitomnych nedefinovanych bazi (N).

* Filter — Nastaveni definujici, které vzorky budou pouzity ve sloZzené sekvenci
(assembly)

Poznamka: Pokud jste vytvorili protokol o analyze v programu SeqScape, mtizete jej
pouzit i v prostiedi programu Data Collection. Vice informaci o automatické analyze a
protokolech o analyze viz ptiloha B ptirucky SeqScape Software User Guide v2.5 (P/N
4359442).

DULEZITE! Protokol o analyze, ktery je pravé pouzivan, nemazte. Pokud to uéinite,
nebude provedena automaticka analyza.

DULEZITE! Pokud chcete program SeqScape pouzivat pro analyzu, musite zvolit
moznost “Always use this Analysis Protocol” (Vzdy pouzivat tento protokol o
analyze) v nastaveni analyzy Analysis Defaults > Analysis Protocol programu
Seqgscape. Vice informaci viz ptirucka SeqScape Software User Guide v2.5 (P/N
4359442).
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Kapitola 5 Automaticka analyza v programu SeqScape
Vytvoreni protokolu pro automatickou analyzu v programu SeqScape

DULEZITE! Pokud jste vytvofili protokol o analyze
v programu SeqScape, muiZete jej pouZzit v programu
Data Collection. Protokol o analyze miizete také
vytvéret v programu SeqScape.

1. 'V &asti Protokol o analyze (Analysis Protocol)
Spravce protokolt (Protocol Manager) kliknéte
__Me#. (Novy). Je-li na pocitaci slouzicimu
pro sbér dat instalovano vice aplikaci pro
analyzu sekvenci, otevie se okno Analysis
Applications (Aplikace pro analyzu).

2. Zvolte SeqScape, kliknéte _OK | gimz
otevrete dialogové okno Editor protokolu o
analyze (Analysis Protocol Editor).

3. V zilozce General (Obecné) zadejte unikatni
nazev (Name) a popis (Description - volitelné)
nového protokolu.

Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ —

Analysis Protocals

J— Application
( 3130POP7_BDTv3-KB-Denovo_va.2  SequentingAnalysis

<

[ mew.. || Eat.. | [este | [ mpot.. | [ Expor.

!@Analysis Applications

Select a registered analysis application:

SegScape
SequencingAnalysis

)

Protocol Editar

Basscalling | Mixed Bases | Clear Range | Fiter

Analysis Protocol Description

Mame:

Comments

[ cancel

Uzivatelska pFirucka
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4. V zilozce Basecalling:

a. Zvolte basecaller a Soubor barev/Primer

(Mobility file) podle toho jaky kit, délku
sady kapilar a typ polymeru pouzivate.
Vybér zobrazenych souborti odpovida
zvolenému basecalleru.

Soubory barev/Primer viz tabulka
“Genetické analyzatory 3130/3130xI -
Basecaller a Soubor barev
(DyeSet)/Primer” na strané 66.

Poznamka: Programy SeqScape a Data
Collection filtruji nabidku soubord .mob
tak, aby odpovidala zvolenému souboru

Analysis Protocol Editor @

General | Bazecaling | Mixed Bases | Clear Range | Fiter

Basecalling 1 Ending Base
[ atPCR Stop

[ after |

Baszecaller

WE bep v| | Mz in |

DyeSet / Primer ©

[ after _\ s

| Bases

[ after

“Processed Data 1 Quality Threshold

(&) True Profile () Do not assign N's to Basacalls

O Assign N's to Basecalls with QY = |

%I T

() Flat Profile

.bep.

b. 'V ¢&asti Processed data (Analyzovana data)
zvolte typ profilu True nebo Flat.

[ concel

Moznost

Zobrazeni dat

* True Profile

Uniformné — prdmérna vyska pikd v oblasti nejsilngjsiho signalu je pfiblizné rovna
fixni hodnoté. Celkovy profil pikd je velmi podobny zobrazeni signalu
nezpracovanych dat.

{* Flat Profile

Semilokalné — pramérna vyska pikl v jakékoliv oblasti je pfiblizné rovna fixni
hodnoté. Celkovy profil pikd je plochy a ve stfedni Skale (> ca 40 bazi).

Poznamka: Tuto moznost Ize pouzit pouze pro data analyzovana pomoci KB
basecaller. Pouzivate-li ABI basecaller, zméni se nastaveni na True Profile.

¢. Mate moznost zvolit jeden nebo vice kone¢nych bodt

(stop points) analyzy.

d. Nastavte parametr Quality Threshold (Prah kvality).

Moznost

Funkce pfi pouziti KB basecaller

& Call all bazes and aEsign QY

Pro kazdou pozici je definovana baze a ukazatel kvality (QV).

i« Azsign 'MW for bases with & = |1 =

Pozice s hodnotou ukazatele kvality (QV) nizSi nez nastavena
hodnota jsou uréeny jako baze N. Hodnota QV se zobrazi.

94
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5. Zvolte zalozku Mixed Bases (Smés bazi).

Poznamka: Tato funkce je dostupna pouze pfi
pouziti KB Basecaller.

a. Zvolte Use Mixed Base Identification
(Pouzivat identifikaci smési bazi).

b. Pouzijte pfeddefinované nastaveni 25% nebo
je zménte zadanim nové hodnoty ¢i
potazenim linky % nahoru nebo dold.

Poznamka: Jako detekéni limit
nepouzivejte méné€ nez 15%.

6. Zvolte zalozku Clear Range a definujte jeden
nebo vice kone¢nych bodl analyzy (volitelné).
Zvolte doporucené nastaveni cozZ jsou
prednastavené hodnoty:

a. Pouzivat Ukazatele kvality, mén¢ nez 4
baze z 20 maji QV mensi nez 20.

b. Zvolte moznost Use reference trimming
(automatické ofezani sekvenci podle
referenéni sekvence).

Poznamka: Oblast Clear Range je ta oblast
sekvence, ktera zustane po odstranéni sekvence
o nizké kvalité nebo nachylné k chybamna 5" a
3" konci.

Analysis Protocol Editor

Generall Basecaling Mixed Bases | Clear Rangel Filterl

~Mixed Bases Settings

¥ Use Mixed Base Idertification

Call IUE if 2nd highest peak
ig== |25

25%

% of the highest peak

Analysis Protocol Editor

Genera\l Basecaling | Mixed Bases Clear Range | Finsrl

~Clear Range

[~ Use clear Fange minirnuim and maximrm

@
w

uritilthere are fesver ther 4 Meoutof 20 bases

First Base == [20 ¥ End Base 550
rs rs
€ Beses fotrim from3lend [20 First bp Lazt bp
[V Use quality values Remaove hases from the ends until Nbases Nbases
fewver than |4 bases outof |20  hawve QWs lessthan |20 QVA, W Q\ﬁ W
™ Use identification of N calls Remove bases from the ends

<R M's per Z bases < #M's per Zbases
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7. Zvolte zalozku Filter a zméiite nastaveni Analysis Profocol Editor X
(volitelné). Zvolte doporucené nastaveni coz s P s cerrs 1|
jsou piednastavené hodnoty:
S —— 0
a. Maximalni pocet smésnych bazi (Mixed a5
bases) (%): 20
b. Maximalni pocet bazi N (%): 10.0 Wi Sl S
¢. Minimalni délka oblasti Clear Range [T ki i s tvel H = tect

(Clear Length) (bp): 50

d. Minimalni hodnota parametru Sample
Score: 20

Carcel

8. Kliknéte % | ¢imz protokol uloZite a
uzaviete dialogové okno editoru.

Upravy protokolu o analyze

1. Ve spravci protokolli o analyze (Analysis
Protocol Manager) v casti Protokoly o
analyze  (Analysis  Protocols)  oznacte
protokol, ktery chcete upravit.

Analysis Protocols

Finel Pratocol

Application

SeguencingAnalysis

e —
3130P0OP7_BOTY3-KE-Denovo_va.2
A —

2. Kliknéte _ E% (Upravit).

3. Proved’te zddané zmény v zalozkach
Obecné (General), Basecalling, Smésné
béze (Mixed Bases) a Clear Range‘ Tlewy.... ] l Eciit ] Delete ] [ Inport. ] [ Export...

<

4. Klikndte 9K | ¢imz protokol uloZite a uzaviete
okno editoru protokolu.
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Vymazani protokolu o analyze

DULEZITE! Nevymazavejte protokol o analyze
pokud je pouzivan v praveé spusténém behu. Pokud
tak ucinite, nebude provedena automaticka analyza.
Nejprve musite vymazat vSechny zdznamy desticek,
které tento protokol o analyze pouzivaji, teprve pak
je mozné vymazat nebo upravit protokol o analyze
pouzivany v téchto destickach.

1. Ve spravci protokoli o analyze (Analysis sretyes Prtoests
Protocol Manager) v ¢asti Protokoly o et Frotoco
analyze oznacte protokol, ktery vymazat.

Application

30FPOP7_BDTv3-KE-Denavo_v5.2  SequencingAnalysis

2. Klikndte ™% _ (Smazat), &imz zobrazite

dialogové okno, kde potvrdite vymazani protokolu.

3. Kliknste _Yes |

<

[(mew.. | [[Eeo. [ pewte |)[ mport. | [ Expor.. |

Export protokolu o analyze

1. Ve spravci protokoli o analyze (Analysis
Protocol Manager) v ¢asti Protokoly o
analyze oznacte protokol, ktery chcete
exportovat.

2. Kliknéte — =P im oteviete dialogové
okno Export souboru (File Export).

3. Zvolte cilovy adresar.

4. Klikn&te Save (Ulozit).
Import protokolu o analyze

1. Klikngte ™% &im> oteviete dialogové
okno Import souboru (File Import).

2. Najdéte soubor typu .xml, ktery chcete
importovat a kliknéte Open (Otevfit).
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Vysledkova skupina v programu SeqScape

Vysledkova skupina, ktera je soucasti programu
Data Collection, pod jednim ndzvem zahrnuje

vzorky a

urcita uzivatelska nastaveni. Nazyva se

Vysledkova skupina, protoze se pouziva pro
pojmenovani a manipulace se vzorky, které jsou
vysledkem béhu.

VytvorFeni vysledkové skupiny

1. V adresafovém okné& programu Data Collection
kliknéte £ GA Instruments > @ Results Group
(Vysledkova skupina).

2. Kliknéte _ME¥..  &imz zobrazite editor
vysledkové skupiny (Results Group Editor).

3. Vypliite zalozku General (Obecné):

a.

C.

Napiste unikatni nazev (Name)

vysledkové skupiny. Nazev lze pouzit

pii pojmenovani a seskupovani souborti
vzorkd.

Napiste jméno majitele (Owner) vysledkové
skupiny (volitelné). Jméno lze pouzit pfi
pojmenovani a tfidéni souborti vzorkd.

Napiste komentatr (Comment) k vysledkové
skupinég (volitelné)

4. Zvolte zalozku Analysis (Analyza):

a.

98

Z rozbalovaciho menu zvolte SeqScape
ndzev pocitace.

V casti Analysis Actions (Kroky analyzy)
zvolte Do Autoanalysis (Provést
automatickou analyzu).

Zadejte platné uzivatelské jméno (Login

ID) a heslo (Password) pro program
SeqScape.

Poznamka: Pokud nepouzijete platné
uzivatelské jméno a heslo, automaticka
analyza nebude provedena.

GA Instruments = Results Group

Find Results Group

Mame Cwener | Comment

Default_Results_Group
Gh_Results_Group

Ediit... | Delete Duplicate It
k]
.Results Group Editor |

General' Analysisl Destinationl Namingl

Results Group MName:  [W] e TS 3a

Results Group Owner: | 3b

Results Group Comment:| 30
. Results Group Editor @

General Analysis | Destination | Maming

lysis Typ ‘

SeqScape_IDEVRT K2 " 4a

Login 1D | DavidPRT
Passward | @@@@@@

Analysis Action:
Do Autoanalysis [ | Results Group Entry Completed
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5. ZVOlte ZélOiku Destination (Umisténi x|
soubori) a pouzijte pieddefinovany nebo | b
definujte novy cilovy adresar umisténi dat .
Chcete-li pouzit... Pak ...
" e -
pfedvolené umisténi jdéte na krok 6. P 5a
VlaStnl' uml'sténl’ proved’te kroky a_b_ Root Destination: |EAppliedBiosystermsiudcidatacollectiomData
Mote: the final destination folder is Root Destination + Run Folder Name Setting
Browse: 5a
a. Kliknéte Use Custom Location (Vlastni | 5b
umisténi), pak klikngte _BI9Se.. (Vyhledat)
a vyhledejte pozadované umisténi
b. Kliknate Tt | gimz ovefite
dosazitelnost zvoleného adresare: ——
Pokud... Zobrazi se zprava ...
je dosazen Test succeeded:
<“umisténi”>.
neni dosazen Test failed:<“umisténi”>.
6. Zvolte zalozku Naming (Pojmenovéni) a Bresuis Govprator
definujte vlastni nazvy vzorkl a adresare behd. :BHETILIMSWEisL Destination Naming|
. . y v 7w g , , ~Sample File Name Format
Viz “Volitelné: Vyplnéni ¢asti Format nazvu _ _
o9y . o, Example: <app prefie=_<capillary number=_swell position= <ex=
vzorku” na stran€ 73, kde naleznete detailni — |
informace na toto téma. Name Delimiter [ =]
~Format
N o L1 [none> =l
7. Kliknéte M , ¢imZ nastaveni uloZite a o
(s

zavtete editor vysledkové skupiny (Results
Group Editor).

File Extension ab1

Run Folder Name Formal
Example: E‘AppliedBiosystemswdcidatacollectioniDatal<Instr Type=i<Instr Name=\<Run Name
Prefic |

Name Delirmiter |_ |

Format

=none= -

Cancel

*Umisténi soubord vzorkua
Umisténi soubor(l vzorktl béhem zpracovani:

» Predvolené nastaveni a pojmenovani adresaru: E:\AppliedBiosystemsUDC\DataCollection\data\<typ pfistroje>\
<nazev pristroje>\adresar béhu

» Predvolené nastaveni a volitelné pojmenovani adresar(: E:\AppliedBiosystemsUDC\DataCollection\data\volitelny adresai
podadresare, atd.

» VoliteIné umisténi, pfedvolené pojmenovani adresart: Umisténi\<typ pristroje>\<néazev pristroje>\adresar béhu
» VoliteIné umisténi, volitelné pojmenovani adresari: Umisténi\adresaf\podadresare, atd.
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{- Vysledkova skupina v programu SeqScape

Importovani a exportovani vysledkoveé skupiny

Poznamka: Vysledkové skupiny programu
SeqScape nelze ptenaset mezi jednotlivymi pocitaci.

Import vysledkové skupiny
1. V adresafovém okné& programu Data Collection
kliknéte £ GA Instruments > & Results Group.

2. Klikngte _"P &imy oteviete dialogové

okno Import souboru (File Import).

3. Vyhledejte soubor, ktery chcete importovat.
Poznamka: Jedna se o soubor typu .xml (XML soubor).

4. Kliknéte = 9PEM  (Oteviit).

Poznamka: Pokud provadite import nebo duplikaci
vysledkové skupiny, musite zadat nazev nové
vysledkové skupiny a aplikaci pouzivanou k analyze.

Export vysledkové skupiny
1. V adresaifovém okné& programu Data Collection
kliknéte £ GA Instruments > & Results
Group.

2. Kliknutim zvolte vysledkovou skupinu.

3. Kliknéte —=F™ _ 7obrazi se dialogové okno

pro export souboru se jménem zvolené
vysledkové skupiny.

4. Vyhledejte planované umisténi exportovaného
souboru.

5. Klikndte _%*__ (ulozit).

Poznamka: Pokud jiz v daném umisténi existuje
vysledkova skupina téhoZz jména, proved’te duplikaci
vysledkové skupiny. Duplikace ulozi nastaveni do
obdobné vysledkové skupiny bez rizika uzivatelské
chyby pfi jejim manualnim kopirovani (viz
“Duplikace vysledkové skupiny” na stran¢ 100).

Duplikace vysledkové skupiny
1. Kliknéte na nazev vysledkové skupiny.
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2. Klikngte PYPIEste (quplikovat).

Poznamka: Pii duplikaci vysledkové skupiny
musite zadat nazev nové vysledkové skupiny a
typ aplikace pouzivané pro analyzu.

Vyplnéni zaznamu desti¢ky v programu SeqScape

Vyplnéni zaznamu destiCky v programu SeqScape

Vytvofeni zaznamu desticky v programu SeqScape

1. V adresafovém okné programu Data Collection
kliknéte £ GA Instruments > EI ga3130x|

nebo ga3130 > Plate Manager (Spravce
desticek).

2. Klikngte __Mew.. | , ¢imZ otevfete okno New
Plate (Nova desticka).

3. Vypliite okno New Plate (Nova desticka):
a. Zadejte nazev (Name) desticky.
b. Volitelné: Zadejte popis zaznamu desticky.

c. Zvolte SeqScape_ndzev pocitace z
rozbalovaciho menu Application.

d. V rozbalovacim menu Plate Type (Typ
desticky) zvolte 96-Well nebo 384-Well
(96- nebo 384-jamkova desticka).

e. Zadejte jméno majitele (Owner) desticky.

f. Zadejte jméno operatora (Operator) desticky.

g. Kliknéte _ ok | , ¢imz oteviete Editor
desticky programu SeqScape (SeqScape
Plate Editor).

G4 Instruments
ﬂ] Results Group
= Databaze Manager

BH Plate Manager
%I Protocol Manager
----- Iiﬁr‘mdule Manager
"'“Run Hiztory
H-(CPDav idPTS

New Plate Dialog i x|
Mame: || —— 3a
Description:
1 3b
Application: INone Lll__ 3c
Plte Type: [o6wiel = 3d
Owvnier Nate: I -1 3e
Operator Mame: I - 3f

P
il Cancel |
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{i Vyplnéni zaznamu desti¢ky v programu SeqScape

Vyplnéni zaznamu desti¢ky v programu

SeqScape
1. Ve sloupci Sample Name (Néazev vzorku) zadejte 1 2 3 4 5
nazev vzorku a kliknéte na dalsi buniku. Ve sloupci |
Priority (priorita) S€ automaticky ZObraZi hOdIlOta el Sample Mame | Comment | Priority | Project | Project Templste | Specimen
100. At
(=10}
. . . co1
2. Ve sloupci Comments (Komentar) zadejte b1
jakykoliv dalsi komentar k danému vzorku. E01
Fo1

3. Ve sloupci Priority (Priorita) mizete zménit
vyS$$i prioritu poradi analyzy pro 4 nebo 16
vzorkll (zména hodnot priority viz pfirucka
Genetické analyzatory Applied Biosystems
3130/3130x] — udrzba a reseni problémat).

4. Ve sloupci Project (Projekt) zvolte z rozba-
lovaciho menu projekt nebo na zakladé piislusného
templatu projektu vytvoite projekt novy.

V zavislosti na zvoleném projektu je
automaticky vyplnén i templat projektu.

5. Ve sloupci Specimen (Pokus) zvolte nebo

vytvofite novy pokus.
. I r 6 7 8
6. Ve sloupci Results Group 1 (Vysledkova
Skupina) ZVOlte z rOZbalOVaCihO menu Results Group 1 Instrument Protocal 1 Analysis Protocol 1

vysledkovou skupinu (viz strana 98).

7. Ve sloupci Instrument Protocol 1 (Piistrojovy
protokol) zvolte z rozbalovaciho menu
pristrojovy protokol (viz strana 88).

8. Ve sloupci Analysis Protocol 1 (Protokol o
analyze) zvolte z rozbalovactho menu
protokol o analyze (viz strana 93).

9. Vypliite cely zdznam desti¢ky v souladu se
vzorky, které budete analyzovat:

* Pro jednotlivé béhy analyzujici tytéz vzorky

a pouzivajici tytéz protokoly — oznacte cely Fill Dawn )
fadek a kliknéte Edit > Fill Down Special. Copy Chrbc
Podle typu vasi desticky (96 nebo 384 Paste ctrkey

Clear row(s) Shift+Delete

jamek) a sady kapilar (16 nebo 4 kapilary)
program automaticky vyplni odpovidajici
pocet jamek vaseho b&hu.

Fill Down Special  Alt+D
Add Sample Run Alk+4
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Vyplnéni zaznamu desti¢ky v programu SeqScape {i

* Pro celé desticky pouzivajici tytéz vzorky a
protokoly — Oznacte cely radek a kliknéte
Edit > Fill Down, ¢imz vyplnite celou
desticku.

* Pro desticky s riznymi vzorky a protokoly
vyplite zdznam rucné.

10. Pokud chcete provést nastfik nékterého vzorku E3
vice nez jednou, kliknéte Edit > Add Sample Fil Down D
Run (pf'ldat béh) Copy ChrlC
Paste Chrl+Y
Do pravé ¢asti zaznamu desticky se prida dalsi Clearrow(s)  Shift+Delete
sloupec pro vysledkovou skupinu, pfistrojovy Fil Down Special Ak+D

protokol a protokol o analyze.

Ptidejte dodate¢ny béh pomoci Edit > Add
Sample Run (ptidat béh).

11. Vypliite sloupce i pro tento dodate¢ny béh.

12. Klikndte —_ 9K | | &im3 uloite a uzaviete ziznam desticky.

Poznamka: Po potvrzeni zaznamu kliknutim
OK se vyplnény zdznam desticky ulozi v Plate
Manager database (Databaze spravce desticek).
Tyto zaznamy lze prohledavat, upravovat,
duplikovat exportovat nebo mazat ve Spravci
destic¢ek (Plate Manager).

Ptiprava vzorki a spusténi pfistroje viz Kapitola 7,
“Spusténi piistroje.”
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Vyplnéni zaznamu desti¢ky v programu SeqScape
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Automaticka
fragmentacni analyza

Priprava
pfistroje
il

|

Provedeni prostorové

Provedeni spektraini
kalibrace

;«E‘; Automaticka analyza
Kk Vv programu

Sequencing Analysis

pu

Automaticka analyza
Vv programu

SeqScape l

Vytvoreni protokoll
pro automatickou
Automaticka fragmentacni analyzu

fragmentacni

| analyza l

Program GeneMapper —
vytvofeni zaznamu
desticky

&

-

Spusténi
= pristroje

Poznamky
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i Program GeneMapper

Program GeneMapper

Program
GeneMapper
v3.7 a
GeneMapper
ID v3.2

Pravidla
pojmenovani
souboru

Manualni analyza

106

Vzorky vasi fragmenta¢ni analyzy mtizete analyzovat pomoci automatické analyzy nebo
manualné.

Poznamka: Tato kapitola se tyka programu GeneMappere v3.7 nebo vyssi a
GeneMappere ID v3.2. Vyobrazené nahledy jsou z programu GeneMapper v3.7.

Automatickou fragmentacni analyzu mtizete provést za pomoci nastroji genetickych
analyzatorti 3130/3130x/ - programovych balikdi Data Collection a GeneMapper bud’ na
pocitaci, ktery je pouzivan na sbér dat, nebo na jiném pocitaci.

* Automatickou analyzu mtizete provadét na pocitaci pripojeném k ptistroji za ucelem
sbéru dat a nebo na jiném pocitaci, a to diky programu GeneMapper, ktery umoznuje
vzdalenou analyzu.

* Pokud si po skonéeni automatické analyzy ptejete upravovat/studovat jeji vysledky
na jiném pocitaci, musite na n¢j do databaze GeneMapper pievést nasledujici prvky
programu GeneMapper: projekt, metody analyzy, velikostni standardy, panel a
soubory bintl. VSechny tyto prvky je nutné exportovat a importovat jednotlivé.

 Pfi vyplnovani zaznamu desticky zadejte informace o pfistrojovém protokolu a dalsi
informace potfebné pro ¢innost programu Data Collection.

* Vytvafite-li pro automatickou analyzu vzorkl novou vysledkovou skupinu, zatrhnéte
moznost Do Autoanalysis (Provést automatickou analyzu) a zadejte platné
uzivatelské jméno a heslo pro program GeneMapper. Pii provadéni vzdalené analyzy
definujte adresar pro ukladani souborti vzorkd.

V nazvech soubori a jménech uzivatelli neni mozné pouzivat nékteré abecednécislicové
znaky. Nepouzivejte nize uvedené znaky:

mezery

\/i*on<>|

DULEZITE! Pokud néktery z téchto znakti pouZijete, zobrazi se chybova hlaska. Pred
dal$im pokracovanim musite neplatny znak odstranit.

Informace o provedeni manualni analyzy naleznete v pfiru¢ce GeneMapper Software v3.7
User Guide (PN 4359413) nebo GeneMapper ID Software V3.1 User Guide (PN
4338775) nebo v Uzivatelském véstniku GeneMapper ID Software v3.2, Subject: New
Features and Installation Procedures for GeneMapper ID Software v3.2 (PN 4352543).
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Program GeneMapper i

Frag merltac“:nl' Mate-li program GeneMapper instalovan na pocitaci pfipojeném ke genetickému
analyza a sbér dat analyzatoru 3130/3130x/ s programem Data Collection, jsou v editoru vysledkové
skupiny (Results Group Editor) k dispozici dvé aplikace (viz strana 115):

* GeneMapper-Generic
* GeneMapper-<Ndazev pocitace>

GeneMapper-  Program GeneMapper-Generic vytvati soubory typu .fsa aniz je provedena
Generic  automatické analyza. Vyplitujete-1i seznam vzorkd (Sample Sheet), vypliite zakladni

informace, aby program Data Collection mohl dokoncit béh; veskera dalsi pole
vztahujici se k programu GeneMapper jsou textova pole. Tato textova pole l1ze
s vyhodou pouzit pokud vyuzivate jiné programové baliky pro analyzu nebo chcete
analyzovat vzorky v programu GeneMapper na jiném pocitaci, ale v databazi
programu GeneMapper na pocitaci pripojeném ke genetickému analyzatoru nemate
tytéz udaje. Napiiklad pokud na jiném pocitaci s programem GeneMapper mate vlastni
nadefinovany velikostni standard, miiZzete jeho nazev napsat do sloupce Velikostni
standard (size standard) a tento udaj se objevi ve vaSem projektu v programu
GeneMapper.

GeneMapper-  Pro automatickou analyzu pouZivejte GeneMapper-<Nézev poéitaée>. Sloupce seznamu
<Nazev vzorki Size Standard (velikostni standard), Analysis Method (metoda analyzy) a Panel
pocCitaCe> se nacitaji pfimo z databaze programu GeneMapper. Tyto prvky musite vytvofit

v programu GeneMapper pred vytvorenim zaznamu desticky pro dany béh. Pokud mate
otevfen editor zaznamu desticky, neni tyto prvky mozné vytvofit. Vytvoftite-li novy
prvek v programu GeneMapper a mate-li soucasné otevien zaznam desticky, sloupce
nebudou aktualizovany. Chcete-li je aktualizovat, musite zaznam desticky uzavfit a
znovu oteviit. Vice informaci naleznete v ¢asti “Vytvofeni protokolli pro automatickou
fragmentacni analyzu” na strané 112.
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Zaznam destiCky v programu GeneMapper

Zaznam desticky (plate record) je obdobou seznamu vzorki (sample sheet) nebo
seznamu nastiiku (injection list), které mozna znate z prace na jinych pfistrojich ABI
PrISM®.
Zaznamy desticek (Plate records) jsou data v tabulkové form¢, ulozena v databazi
pristroje, ktera obsahuji nasledujici informace:

» Nazev desticky, typ a majitel

* Pozice vzorku na desticce (Cislo jamky)

» Komentate k desticce a jednotlivym vzorkiim

* Soubor barev (v Pfistrojovém protokolu)

* Nazev modulu béhu, ktery udava udaje jak spustit vzorky (v Pfistrojovém protokolu)

Kdy vytvofit Zaznam desticky vytvoite pro kazdou desti¢ku se vzorky analyzovanymi v nasledujicich
zaznam typech beht:
destiCky Spektralni kalibrace
* Analyza programem Sequencing Analysis
* Analyza programem SeqScape
* Analyza programem GeneMapper®

* Smésna desticka (vzorky na sekvenovani i fragmentac¢ni analyzu —
detaily o tvorb¢ zdznamu desticek pro tento typ béhu viz Genetické
analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x! — udrzba a reSeni
problémi)

Pted zahajenim béhu musite vytvofit zaznam desticky a propojit jej s destickou
pfipravenou v pfistroji. Zaznamy novych desti¢ek mtizete vytvaret béhem béhu.

Tabulka nize uvadi pozadované udaje pti Gpraveé zaznamu desticky v programu

GeneMapper:
Parametr Popis Viz
strana
Pfistrojovy protokol Obsahuje v8echny udaje potfebné pro provoz pristroje. 112
(Instrument Protocol)
Vysledkova skupina Definuje typ a ndzev souboru, misto jeho uloZeni a program 115
(Results Group) pouzivany pro automatickou analyzu ve spojeni s nastfikem vzorku.

DULEZITE! Aby byly sbér dat a jejich automaticka analyza uspé$né, je nutné, aby
soucasti zaznamu desticky pro kazdy jednotlivy béh byly vzdy pfistrojovy protokol,
vysledkova skupina a soubory vytvofené v programu GeneMapper pro danou desti¢ku.
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Zaznam desticky v programu GeneMapper

Soucasti zaznamu desticky v programu GeneMapper

Spravce desticek
(Plate Manager)

Zaznam desticky
(Plate Record)

Soubory programu
Data Collection:

Soubory programu
GeneMapper:

Vysledkova skupina
(Results Group)

Pristrojovy protokol
(Instrument Protocol)

Velikostni standard

—— Nazev vysledkové
skupiny

Analyticky program a
— automaticka analyza

|—! Umisténi
souborll

Nastaveni nazvu
souborll a adreséare
béha

Poznamky

Nazev

—| pristrojového

protokolu

Metoda analyzy

Typ béhu
(Regular)

Soubor binu

Modul béhu

—| (Run module)

Panel

Soubor barev
(Dye set)

Sada SNP
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B enevispper paeeearar |

File  Edit

Zaznam desticky v programu GeneMapper

Kapitola 6 Automaticka fragmentacni analyza

10

11

Plfite Marme: | [chn

Opers(tar: Ibap

Fljite Sealing| ISepta 'l Ve[ Ibap
well Sample Mame | Comment | Priority ‘ Sample Type ‘ Size Standard | Panel | Analysis Method | Shp Set User-Defined 1 | Uszer-Defined 2 | User-Defined 3 | Resuts Group 1 Instrumert Pratocal 1 |
A0
B01
20
Dot
E01
FO1
G0t
HO1
A2 Prednastaven je jeden béh, pfidani dal$ich béhd viz strana 125
BO2
coz
Doz

]
Descrigtion I

Ok | Cancel

Nevyplnény zdznam destic¢ky v programu GeneMapper

Sloupce, které jsou soucasti zdznamu desti¢ky pro fragmentacni analyzu

Cislo a sloupec

Popis

N

. Nazev vzorku

Nazev vzorku

2. Komentar Komentar ke vzorku (volitelné)

3. Priorita PFfednastavena hodnota je 100. SniZeni této hodnoty zvySuje prioritu
souboru 16 nebo 4 vzorkd ve smyslu upfednostnéni jejich analyzy
pred ostatnimi vzorky v injekénim seznamu.

4. Typ vzorku Slouzi k identifikaci vzorku — vzorek, pozitivni kontrola, alelicky zebfik,
negativni kontrola.

5. Velikostni standard

DULEZITE! Pouze pro verzi GeneMapper-<Nazev pogitate>:

Pfed vytvofenim nové desticky vytvorte v programu
GeneMapper velikostni standard, panel a metodu analyzy.

. Panel
DULEZITE! Pouze pro verzi GeneMapper-<Nazev poditate>:

Pfed vytvoifenim nové destiCky vytvoite v programu
GeneMapper velikostni standard, panel a metodu analyzy.

« GeneMapper-Generic (volitelné):
Zadejte velikostni standardy ru¢né do textového pole
* GeneMapper-<Nazev pocitate>:
Zvolte ulozeny velikostni standard z rozbalovaciho menu

» GeneMapper-Generic (volitelné):
Zadejte panely ru¢né do textového pole.
* GeneMapper-<Nazev pocitate>:

Zvolte ulozeny panel z rozbalovaciho menu.
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Zaznam desticky v programu GeneMapper

Cislo a sloupec Popis

7. Metoda analyzy * GeneMapper-Generic (volitelné):

DULEZITE! Pouze pro verzi GeneMapper-<Nazev pocitace>: Zadejte metodu analyzy ruéné do textového pole

Pfed vytvofenim nové destiky vytvorte v programu .

| GeneMapper-<Nazev pocitace>:
GeneMapper velikostni standard, panel a metodu analyzy.

Zvolte ulozenou metodu analyzy z rozbalovaciho menu

8. Sada SNP » GeneMapper-Generic (volitelné):
‘1 ESITES . <N 2itoxos.

DULEZITE! Pouze pro verzi GeneMapper-<Nazev pocitace>: Zadsite sadu SNP ruéné do textového pole

Sada SNP vytvofena v programu GeneMapper propoji nazev | GeneMapper-<Nazev potitate>

SNP s nazvem markeru.

9. Tfi uzivatelem definované sloupce Text dle vasi potfeby

10. Vysledkova skupina MozZnosti:

* Nova (New): Otevre dialogové okno Editor vysledkové skupiny
(Results Group Editor)

» Upravit (Edit): Otevie Editor vysledkové skupiny pro vysledkovou
skupinu zadanou v bunce

+ Zadna (None): Nastavi buriku tak, Ze v ni neni zvolena zadna
vysledkova skupina

« Zvolte jednu z vysledkovych skupin ze seznamu

Poznamka: Pro kazdy vzorek musite zvolit vysledkovou skupinu.

Viz “Vytvoreni vysledkové skupiny” na strané 115.
11. P¥istrojovy protokol Moznosti:

* Novy (New): Otevie dialogové okno Editor protokolu (Protocol Editor).

» Upravit (Edit): Otevre dialogové okno Editor protokolu pro pfistrojovy
protokol zadany v bunce.

+ Zadny: Nastavi buiiku tak, Ze v ni neni zvolen Zadny protokol.
« Seznam pfistrojovych protokolu: V Eislicové abecednim poradi.
Poznamka: Pro kazdy vzorek musite zvolit pfistrojovy protokol.

Viz “Pristrojovy protokol pro fragmentacni analyzu” na strané 115.
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Vytvoreni protokolu pro automatickou fragmentacni analyzu

Vytvoreni protokolu pro automatickou fragmentacni analyzu

Pokud mate jiz piislusné protokoly pro fragmentacni
analyzu a vysledkovou skupinu vytvoteny,
pokracujte na strané 123 “Vytvoreni zdznamu
desticky v programu GeneMapper”.

Pristrojovy protokol pro fragmentaéni analyzu

Ptistrojovy protokol obsahuje veskera nastaveni
potiebna pro spusténi piistroje:

* Nazev protokolu
* Typ béhu
* Modul béhu

* Soubor barev

Vytvoreni pFistrojového protokolu

1. V adresafovém okné& programu Data Collection
kliknéte £ GA Instruments > £/ ga3130xl
nebo ga3130 > @& Protocol Manager (Spravce
protokol).

2. V ¢asti Piistrojovy protokol (Instrument Protocol)
kliknéte New. ..

Otevie se Editor protokolu (Protocol Editor).

112

File View Help

£

M Foundation Data Collection Version 3.0 - Mo User is logged in

= & GA nstruments
Results Graup
i=Database Manager
= Elgas1300
[EPiate Manager
 Module Manager
= EHRun History
EEPT wiewer
ElEvent Log
& mstrument Protocal
[ Spatial Calibration Wiewer
= Capillary iewer
BB Coprarray viewer
[ Spectral Calibration Wiewer
T Reextraction
= (Diver
= [Edmstrumert Status
EHErT chant
ElEvent Lag
[ Spatial Run Scheduler
= EBIRun Scheduler
B Piats View
EEIRun View
B Capillaries Viewer
BB caprarray viswer
DB spectral iswer
S™MManual Cortral
Edservice Log

AD

4
b G& Instruments = ga3130x = Protocol Manager

Instrument Protocols

Man

Dys St | Descrigtion

Find Protocol

protokol o analyze

30 1 Created with
Zde vytvorte
pfistrojovy
protokol
<
[ne mpart... Export...
S Zde vytvorte

=] AGA Instruments
Results Group
i=)Dstabaze Manager
= Elgasia0x
[EPlate Manager
Moddule Manacer
= EERun History
EHEPT Yiewer
Event Log
Y Instrument Protocol
[ Spatial Calibration
=Capillary Wiesver
-Cap.l’Array Wiewver

IRl Spectral Calibration Viewer

et Protocaols

Sutnents = oa3130x = Protocol Manacer

Find Protocol

MName

&

F305patialMoFil_1

Run Module

a130SpatialMoFil_1
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Vytvoreni protokolu pro automatickou fragmentacéni analyzu

3. Vyplite Editor protokolu: P ]

a. Napiste nazev (Name) protokolu. i || —— 3a

b. Napiste popis (Description) protokolu peserter
(volitelné). T 3

c. Zvolte Regular v menu typ (Type).

Type:  [RecULAR =T 3¢
Run Module:  [Fragmentnalysis22_POP4_1 = 3d
DyeSet [gs = T 3e
——— 3f

d. Pomoci niZze uvedené tabulky zvolte modul
béhu pro vas béh. Cheete-li modul béhu
upravit, postupujte podle prirucky
Genetické analyzatory Applied Biosystems
3130/3130x! — udrzba a reseni problémii.

Délka sady
Pouziti nebo kit kapilar Modul béhu

(cm)
SNaPshote Multiplex System 22 SNP22_POP4_1

36 SNP36_POP4_1
« LMSv2.5 22 FragmentAnalysis22_POP4_1
: ASBL P1R'§M® Mouse Mapping 36 FragmentAnalysis36_POP4_1

et vi1.
» Oligonukleotidy na objednavku FragmentAnalysis36_POP7_1
o Stockmarks 50 FragmentAnalysis50_POP4_1
* AFLPe FragmentAnalysis50_POP6_1
FragmentAnalysis50_POP7_1

* AmpFI/STRe COfilere 36 HIDFragmentAnalysis36_POP4_1

* AmpFISTR Profiler Pluse

* AmpFI/STR SGM Pluse

* AmpFI/STR Profiler Plus ID

* AmpFI/STR SEfiler™

* AmpF/STR Yfilerm

» Dalsi AmpF/STR kity se 4 barvami
* AmpF/STR Identifiler

» Dalsi AmpF/STR kity s 5 barvami
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e. Pomoci nize uvedené tabulky zvolte spravny Soubor barev (Dye
Set) pro vas beh.

Aplikace nebo kit Soubor Matricni
barev standard
Oligonukleotidy na objednavku D DS-30
» ABI PRrRisM Mouse Mapping Set v1.0 D DS-31
» Oligonukleotidy na objednavku
+ AmpFISTR Cofiler F DS-32

* AmpFI/STR Profiler Plus

* AmpF/STR SGM Plus

* AmpFI/STR Profiler Plus ID

» DalSi AmpFISTR kity se 4 barvami

« AFLP

» Stockmarks — pro skot a psi

ABI PrisM SnaPshot Multiplex System ES DS-02
» ABI Prism Linkage Mapping Set v2.5 G5 DS-33

» Oligonukleotidy na objednavku

* AmpF/STR Identifiler™

* AmpF/STR SEfiler

* AmpFISTR Yfiler

« DalSi AmpFI/STR kity s 5 barvami
» Stockmarks — pro koné

f. Kliknéte __OK_|

Import pfistrojového protokolu

1. V okng Editor protokolu, v ¢asti Piistrojové
protokoly (Instrument Protocols) kliknéte

Instrument Protocols

Find

Import ' &im> oteviete dialogové okno Import
Mame Run Madule Dye Set

souboru (File Import).

Mew... Edit... | Delete Impart I Export |

2. Najdéte soubor typu .xml, ktery chcete
importovat.

3. Zvolte .xml soubor a kliknéte Oteviit (Open).
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Vytvoreni protokolu pro automatickou fragmentacéni analyzu i
Export pfistrojového protokolu
1. V &asti Piistrojové protokoly (Instrument

Protocols) oznacte protokol, ktery chcete
exportovat.

2. Klikndte ™™ &imy oteviete dialogové
okno Export souboru (File Export).

3. Zvolte cilovy adresaf.

4. Kliknéte _=*=__ (Ulozit).

Vysledkova skupina pro fragmentacni analyzu

Vysledkova skupina, kterd je souc¢asti programu
Data Collection, pod jednim nazvem zahrnuje
vzorky a urcitd uzivatelska nastaveni. Nazyva se
Vysledkova skupina, protoze se pouziva pro
pojmenovani a manipulace se vzorky, které jsou
vysledkem béhu.

Vytvoreni vysledkoveé skupiny pro
automatickou analyzu
1. V adresafovém okné programu Data Collection G Instruments = Resuls Group

kliknéte £ GA Instruments > Results Group
(Vysledkova skupina).

Find Results Group I

Mame | Crvher | Comment
Default_Results_Group
2. Kliknéte _ME¥..  &imz zobrazite editor GM_Results_Group
I3 , . . WMJD_Resu £
vysledkové skupiny (Results Group Editor). i
4

"-‘F' Mewy. .. N Edit... | Delete Duplicate

stabase Manager
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3. Vyplite zalozku General (Obecné): [Results Group Editor
a. NapiSte unikatni nazev vysledkové '
skupiny. Nazev lze pouzit pii
pojmenovani a tfidéni soubord vzork.
b. Napiste jméno majitele (Owner) vysledkové
skupiny (volitelné). Jméno lze pouzit pii
pojmenovani a tfidéni soubord vzork.

c¢. Napiste komentat (Comment) k vysledkové
skupiné (volitelné).

4. Zvolte zalozku Analysis (Analyza):

a. Klinéte na Analysis Type (Typ analyzy) a
zvolte jednu z nasledujicich moznosti:

Zvolite-li ... Pak ...

None (Zadna) Jsou vytvofeny pouze sou-
bory s nezpracovnymi daty.

GeneMapper- Automaticka analyza
Generic neprobiha a vznikaji pouze
soubory typu .fsa.

GeneMapper- Probiha automaticka analyza
<Nazev pocitace> | ukon&enych béhu.

Kroky b, c a d nize se
vztahuji pouze k softwaru
GeneMapper-<Nazev
pocitace> (ne GeneMapper-
Generic).

Poznamky
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Vytvoreni protokolu pro automatickou fragmentacéni analyzu i

b. Zvolte jednu z moznosti v ¢asti Analysis Actions
(Kroky analyzy) pomoci nize uvedené tabulky.

Pouziti pfi nastaveni ze zalozky Automated

Zvolite-li ... Pak ... Processing (Automatické zpracovani)
(strana 118)
Do Autoanalysis Vzorky jsou analyzovany vzdy po béhu 4 nebo | Po skonéeni kazdého béhu
(provést automatickou analyzu) | 16 vzorkd.
Do Autoanalysis and Results Vzorky jsou analyzovany po ukonéeni béhu Pouze po ukonéeni vysledkové skupiny
Entry Group Complete vSech vzorkl téze vysledkové skupiny.
(provést automatickou
analyzu)

c. Zadejte uzivatelské jméno (Login ID).

d. Zadejte vase heslo (password).

Poznamka: UZivatelské jméno a heslo se
vztahuji k programu GeneMapper. Je mozné je
vytvofit pouze ze zalozky Options (Moznosti)
programu GeneMapper. Je-1i zadano nespravné
uzivatelské jméno a heslo, automaticka analyza
nebude provedena.

5. Zvolte zalozku Destination (Umisténi Fnccasti o
s0ub0r1°l) a deﬁnujte CﬂOVy adresafr umisténi General| Analysis Naming| Automated Processing |
dat.
Chcete-li pouzit... Pak ...
pfedvolené umisténi* jdéte na krok 6. ~ Use Custom Location 5a
, LY ) Root Destination: |E-AppliedB nside omData
\/DIaSt,r?.; umISter:_jI ’I proved te krOKy a-b' Note: the finsl destination folder is Root Destination + Run Folder Name Setting.
ouZijte pro vzdalenou Srowee |
e pro vza L Sa
analyzu pomoci . 5b
GeneMapper v3.7

_ok | o |

* Umisténi soubord vzorkt

Umisténi soubor(l vzorkdl béhem zpracovani:

» Predvolené nastaveni a pojmenovani adresaru: E:\AppliedBiosystemsUDC\DataCollection\data\<typ pfistroje>\
<nézev pristroje>\adreséar béhu

» Predvolené nastaveni a voliteIné pojmenovani adresar(: E:\AppliedBiosystemsUDC\DataCollection\data\volitelny adresar
podadresare, atd.

* Volitelné umisténi, pfedvolené pojmenovani adresart: Umisténi\<typ pfistroje>\<nazev pfistroje>\adresar béhu

» Volitelné umisténi, volitelné pojmenovani adresard: Umisténi\adresaf\podadresare, atd.
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a. Kliknéte Use Custom Location (Vlastni
umisténi), pak klikngte _Browse..
(Vyhledat) a vyhledejte pozadované
umisténi.

b. Kliknéte T2t | gimy ovefite
dosazitelnost zvoleného adresare:

Pokud... Zobrazi se zprava ...
je dosazen Test succeeded: <“umisténi”>.
neni dosazen Test failed:<“umisténi”>.
6. Zvolte zalozku Naming (Pojmenovani), tato Format nazvu vzorku —
zéalozka slouzi k upraveé nazvi vzork a
adreséf'ﬁ béhﬁ [ Rresults Group Editor 1l

Generall Analysis | Destination  MNaming | Automated Pmcessingl

~5ample File Mame Format
Example: A13_Sampledfsa

Filename is greater than 9 characters

Poznamka: Prednastaveny format nazvu vzorku

pro fragmentac¢ni analyzu je: Prefic |
frag_<éislo kapilé,ry>_<pozice jarnky>.fsa N?::inzenmnerm

’VI\NeII Posltion =l [sample Name | [<none= =l
Poznamka: Nazev vzorku, adresafe b&ht a e
cesty nesmi piesdhnout vice nez 250 znaki e — —
celkem. Example ExdppliedBiosystemsudcidatacollectionDataiRun_Examplelnstrumentilame_2000-0

minimum number of characters: 73
Prefix: |

. . P v 7 , , v Mame Delimiter |_ -
Definice jednotlivych soucasti zalozky rmma:

Pojmenovani (Naming) viz strana 119. funame L= Jate orFun = Jsnore- =l

OK Cancel

Format nazvu adresafe béht |
7. Zvolte zalozku Automated Processing

. y ;o Autoanalysis is performed: ————————
(Automatické zpracovani). Zvolte
1o only wwhen the results groug is complete mozZnosti
V  podokné¢ “Autoanalysis is performed” " When every run completss automatické

(Automaticka analyza je provedena) zvolte kdy analyzy

chcete tuto analyzu provést:

L Nastaveni zalozky Analysis (Analyza)

Zvolite-li ... Pak ... (strana 117)
Pouze po ukonéeni Vzorky jsou analyzovany po ukonceni bé&hu Do Autoanalysis and Results Entry
vysledkové skupiny (Only v8ech vzorkl téze vysledkové skupiny. Group Complete
when the results group is (provést automatickou analyzu)
complete)
Po ukonéeni kazdého béhu Vzorky jsou analyzovany vZzdy po bé&hu 4 nebo | Do Autoanalysis
(When every run completes) 16 vzorka. (provést automatickou analyzu)

8. Kliknste 9K | , ¢imz vysledkovou skupinu
uloZite.
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VyplInéni ¢asti Format nazvu vzorku

1.

Zadejte ptedponu nazvu v kolonce Prefix.
Vami zadany udaj se zobrazi v fadce Example
(priklad).

Z rozbalovaciho menu zvolte symbol (Name
delimiter), jimz odd¢lite pfedponu nazvu od dalsi
Casti nazvu. Je mozné zvolit pouze jeden
oddélovaci symbol.

Kliknéte na seznam v ¢asti Format a zvolte udaje,
které chcete mit jako soucast nazvu vzorku.

Poznamka: Vzorky z jediného béhu mohou byt
vSechny umistény do téhoz adresare béhu nebo
adresare vysledki, takze nazvy vzorkl v ramci
jednoho béhu by mély byt odlisné. Vétsina
moznosti v seznamu Format neni pro jednotlivé
vzorky odli$na, takze zvolte alespoii jednu

z moznosti, ktera odlisna je.

Pokud soucasti nazvu neni jednoznacna
identifikace vzorku, zobrazi se varovna
hlaska. Zvolte pojmenovani tak, aby bylo

pro vzorky unikatni.
Naptiklad:

— Oznaleni jamky
— Cislo kapilary

— Cislo béhu

— Kwvadrant desticky

Poznamka: Ne¢které soucasti nazvu jako je
oznaceni jamky, ¢islo kapilary a kvadrant
desticky nejsou samy o sob¢ unikatni. Kvadrant
desticky neni unikatni pro 96-jamkovou
desticku.

Kapitola 6 Automaticka fragmentacéni analyza
Vytvoreni protokolu pro automatickou fragmentaéni analyzu

“Sample File Mame Format

Example: WD &b
-
,.—\
Prefix: D

-Sample File Mame Format

Example: MJOEOOTE2002-04-21 Fhr.Holmes$
* = A /‘
1)

Frefix: | 1/ /
i/

Mame Delimiter E[ i]” ///

L
7| |owner Na... ~|

Format _
[lCapillaw... I E/ty p
) 7

+

)]

Suffix

—Sample File Mame Format:

Example: mMJD_007 =Mane=
Nq’nber of characters:14 to
Prefiz: IMJ)
Marne Delimiter I___\ZI
Format |
|:Capillary Number\ =] [=none=

=nones
Slresults Group Man)e

Analysis Protocol Mame
L |Capillary Array Seriz| Mumber —

Date [!

Instrurnent Marme
Qwinier Mame =l

—Sample File Mame Format

Example: BasecallerProtocol saz.ah

INVALIDL\JAME: Filename does not have a unigue identifier in it.
Prefix: | by
Mame Delimiter I_ 'l

Format
’]Analysis Frotocol Mame

=| |<none=

Suffix |

File Extension k1

Varovna hlaska
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Zvolené soucasti ndzvu se postupné zobrazuji v
fadce Example (ptiklad). Postupné se zobrazuji i
dalsi rozbalovaci menu, umoznujici vybér dalSich
soucasti nazvu.

~Sample Fila Marma Eawagt
v

Example] mWJD_007_200 4-21_Mr.HQmes_Sa led.<Moge=
r\fmberofch cacters: 29 to \ K
¥

-,
Prefix { [wao ) \
Mame Dglimiter E / R \
AN\
~

Farmat =, > v N

Ucapiliary Nu._) =[{Date ) =l {E)wnerName }j ﬁ\SampIe Narne }J | Saone= =
aﬁ‘l"\aw Murmbe =
Suffi: | Fiata

File Extension SMone=

Owner Mankg
Plate Mame
Palymer MName
Run Mame
Pole jednotlivych rozbalovacich menu se
mohou zmenSovat, ale fadka Example zlstava
viditelna az do délky 72 znaki.
—Sample File Mame Format
Example: MJD_007_TheFhiladelphiaProject_BasecallerProtocol.2az_DummyCapSerMum-1234..
Mumber of characters:a3 to
Prefix: IMJD
Mame Delimiter I_ 'l
Format
“o... =R == e = o = n.. = o =l r.. =l =V =] <. =]
4. V poli Suffix (Piipona) napiste p¥iponu ~Sariple File Name Format
nazvu vzorku. Example; WJD_007_2002-04-21_Mr Holmes_WRk.
. . s . : /X
Pole File Extension (pfipona souboru) zobrazuje Hurnber of charcters:31 o
wr v . « Prefi IMJD
priponu souboru vytvorenou na zakladé
specifikace typu analyzy v zalozce Analysis (viz Name Delimiter [_ =]
strana 116). Naptiklad analyza programem rmm“‘ l Z
. . . ~r i - % -
Sequencing Analysis generuje vzorky s pfiponou |Capilary Nurner =] Jeiate =] Jowne
.abl. Suffi: JWRK
File Extensian <N0n&

VyplInéni ¢asti format nazvu Adresare béhl/podadresari

Pti tvorbé nazvu podadresaiti v ramci adresafe beht
proved’te totozné kroky jako pfi tvorbé formatu
nazvu vzorkU (viz strana 119).
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Vytvoreni protokolu pro automatickou fragmentaéni analyzu i

Importovani a exportovani vysledkové skupiny

Import a export vysledkovych skupin programu
GeneMapper neni mezi samostatnymi pocitaci
podporovan.

Import vysledkové skupiny

1. 'V adresafovém okn& programu Data Collection
kliknéte £ GA Instruments > @ Results Group
(Vysledkova skupina).

2. Kliknste "™ &imy oteviete dialogové
okno Import souboru (File Import).

3. Vyhledejte soubor, ktery chcete importovat.

Poznamka: Jedna se o soubor typu .xml (XML soubor).

4. Kliknéte (oteviit)

Poznamka: Pokud provadite import nebo
duplikaci vysledkové skupiny, musite zadat
nazev nové vysledkové skupiny a aplikaci
pouzivanou k analyze.

Export vysledkové skupiny

1.V adresafovém okné programu Data Collection
kliknéte £ GA Instruments > @ Results Group
(Vysledkova skupina).

2. Kliknutim zvolte vysledkovou skupinu.

3. Klikngte 2P
Zobrazi se dialogové okno pro export souboru se
jménem zvolené vysledkové skupiny.

4. Vyhledejte planované umisténi exportovaného
souboru.

5. Kliknéte ¢ (Ulozit).

Poznamka: Pokud jiz v daném umisténi existuje
vysledkova skupina téhoz jména, proved'te
duplikaci vysledkové skupiny. Duplikace ulozi
nastaveni do obdobné vysledkové skupiny bez
rizika uzivatelské chyby pfi jejim manualnim
kopirovani (viz “Duplikace vysledkové skupiny”
na stran¢ 122).
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Duplikace vysledkové skupiny

1. Kliknéte na nazev vysledkové skupiny.

2. Klikngte DHPIStE - (quplikovat).

Poznamka: Pfi duplikaci vysledkové skupiny
musite zadat nazev nové vysledkové skupiny a
typ aplikace pouzivané pro analyzu.
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Kapitola 6 Automaticka fragmentacéni analyza
Vytvoreni zaznamu desticky v programu GeneMapper

Vytvoreni zaznamu destiCky v programu GeneMapper

Vytvoreni zaznamu desticky pro automatickou analyzu

1. V adresafovém okné programu Data Collection

kliknéte £ GA Instruments > £l ga3130xI E"'%_‘E';Z:;‘;”;gzup
nebo ga3130 > Plate Manager (Sprévce -¥=)Database Manager

desticek).

% Protocol Manager
;—-----E&Module Manager
"'“Run History

- [P Dav idPTS

2. Klikngte __Mew.. | , ¢imZ otevfete okno New
Plate (Nova desticka).

3. Vypliite okno New Plate (Nova desticka):

ey |

a. Zadejte nazev (Name) desticky.

b. Volitelné: Zadejte popis zaznamu desticky.

!@New Plate Dialog |
c. Zvolte typ aplikace GeneMapper e | -+ 3a
z rozbalovaciho menu Application. Deseripton:
d. V rozbalovacim menu Plate Type (Typ | 3
desticky) zvolte 96-Well nebo 384-Well .
(96- nebo 384-jamkova desticka). Applosier: ore = 3¢
Plte Type:  [o6wiel = 3d
e. Zadejte jméno majitele (Owner) desticky. st | —— 3e
f. Zadejte jméno operatora (Operator) desticky. i | ] af

Kliknéte 2K | &imz oteviete Editor
desticky programu GeneMapper.

39

,7
il Cancel |
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- Kapitola 6 Automaticka fragmentacni analyza
- Vytvoreni zaznamu desticky v programu GeneMapper

Vyplnéni zaznamu destiCky v programu

3

GeneMapper
1. Ve sloupci Sample Name (Nazev vzorku) r ;F :F 1
Zadejte néZCV VZOTku a khknéte na daléi buﬁku' el Sample Mame | Comment Pricrity Sample Type Size Standard
Ve sloupci Priority (priorita) se automaticky A0
zobrazi hodnota 100. BO1
o
2. Ve sloupci Comments (Komentaf) zadejte bot

E01
Fo1

jakykoliv dalsi komentat k danému vzorku.

3. Ve sloupci Priority (Priorita) miZzete zménit
prednastavenou hodnotu.

4. Ve sloupci Type (Typ vzorku) zvolte typ vzorku
ze samorozbalovaciho menu.

5. Ve sloupci Size standard (Velikostni
standard) zvolte velikostni standard ze
samorozbalovaciho menu. 6 7 8

9
6. Ve sloupci Panel zvolte panel ze | | | |

samorozbalovacitho menu.

7. Ve sloupci Analysis method (Metoda analyzy)
zvolte metodu analyzy ze samorozbalovaciho
menu.

8. Pokud je to relevantni, zvolte ve sloupci SNP set
(Soubor SNP) soubor SNP ze samorozbalovaciho

menu nebo zvolte None (Zadny).
9 10 11

9. Zadejte text do uzivatelem definovanych sloupct
(User-Deﬁned Columns) 1 aZ 3 User-Cefined 3 | Results Group 1 Instrurment Protocol 1

10. Ve sloupci Results Group 1 (Vysledkova
skupina) zvolte z rozbalovaciho menu
vysledkovou skupinu nebo vytvoite novou (viz
strana 115).

11. Ve sloupci Instrument Protocol 1 (Pfistrojovy
protokol) zvolte z rozbalovaciho menu
pristrojovy protokol nebo vytvoite novy (viz
strana 112).

Panel Analysis Method | Snp Set User-Defined 1 User-Defined 2
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Kapitola 6 Automaticka fragmentacéni analyza -
Vytvoreni zaznamu desticky v programu GeneMapper i

12. Vypliite cely zaznam desticky:
* Pro jednotlivé béhy analyzujici tytéz vzorky

a pouzivajici tytéz protokoly — Oznacte cely Fill Down 4D
radek a kliknéte Edit > Fill Down Special. Copy Crhc
Podle typu vasi desticky (96 nebo 384 (PZT::mw(s) ;::r[)dete
jamek) a sady kapilar (16 nebo 4 kapilary) Fil Down Special Al+D

program automaticky vyplni odpovidajici Add Sample Run - Alt+4
pocet jamek vaseho béhu.
* Pro celé desticky pouzivajici tytéz vzorky a
protokoly — Oznacte cely fadek a kliknéte
Edit > Fill Down, ¢imz vyplnite celou
desticku.
* Pro desticky s riiznymi vzorky a
protokoly vyplitte zaznam rucné.

13. Pokud chcete provést nastiik nékterého vzorku
vice nez jednou, kliknéte Edit > Add Sample Fil Down 4D
Run (pfidat beh). Copy Cirl+C
S v e, . 1, ., Paste Chrl+y
Do pravé ¢asti zdznamu desticky se piida dalsi Clear row(s)  Shift+Delete
sloupec pro vysledkovou skupinu, piistrojovy Fill Down Special Al+D

Add Sample Run Alk+a

protokol a protokol o analyze.

Ptidejte dodate¢ny béh pomoci Edit > Add
Sample Run (ptidat béh).

14. Vyplite sloupce i pro tento dodateény béh.

15. Kliknste _9K_| , ¢imz uloZite a uzaviete
zaznam desticky.

Poznamka: Po potvrzeni zaznamu kliknutim
OK se vyplnény zaznam desti¢ky ulozi v Plate
Manager database (Databaze spravce desticek).
Tyto zaznamy lze prohledavat, upravovat,
duplikovat exportovat nebo mazat ve Spravci
desti¢ek (Plate Manager).
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Kapitola 7

Priprava
pristroje

Spusteéni pristroje

!

Provedeni prostorové
kalibrace

Pfiprava vzorkud a
desticky

Viz strana 128

}

E———

Provedeni spektralni
kalibrace

Umisténi desticky
na autosampler

Viz strana 128

—

|

g{;

Automaticka analyza
Vv programu
Sequencing Analysis

Propojeni
desticky

Viz strana 128

|

k.

Automaticka analyza
Vv programu
SeqScape

PFiprava béhu

Viz strana 129

}

E
%

Automaticka
fragmentacni
analyza

Spusténi pristroje

Viz strana 130

$

|

h Spusténi
pristroje

Nastaveni
nepretrzitého provozu

Viz strana 134

greent

Poznamky
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Kapitola 7 Spusténi pfistroje
2 Priprava vzorku a desticky

Priprava vzork( a desticky

Prehled

Obecné kroky ptipravy vzorki a desticky jsou
popsany v kapitole 3, “Provedeni spektralni
kalibrace,” na strané 27.

Téma...

Pfiprava vzorku

Viz
“PFiprava kalibra¢niho standardu” na strané 31 a “Pf¥iprava
vzorkd do desti¢ky” na strané 32.

Postupujte podle pokyn(i ve vasem kitu a pfipravte vzorky
o objemu:

10 az 30 pL pro 96-jamkovou destiCku
5 az 15 pL pro 384-jamkovou destiCku

Uzavfeni desticky

“Uzavreni desticky” na strané 33.

Umisténi desti¢ky do pfistroje

Vyhledani zaznamu desticky a jeji propojeni

“Umisténi desti¢ky do pfistroje” na strané 39.

“Spusténi desticky pro spektralni kalibraci” na strané 40.

Propojeni a odpojeni destiCky

Pred spusténim musite desticku na autosampleru
propojit s noveé vytvorenym zaznamem desticky.

Zvolte zadany zdznam desticky a kliknéte na indikator
desticky odpovidajici jeji pozici v pfistroji. Pozice
desti¢ky (A nebo B) se zobrazi ve sloupci Link
(Propojeni).

Poznamka: Geneticky analyzator 3130 ma pouze
jednu moznou pozici desticky (B) k propojeni.

Barva indikatoru se po propojeni pozice desticky

zméni ze zluté na zelenou a zelené tlacitko N
bude aktivni.
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GA, Instruments = ga3130 = DavidPT4 = Run Scheduler

[ Find Plates Matching These Criteria

Type of Search: |Barcode ¥

Sean o Type Plate D

Seatch | Stop | Find &Il | ™ Append Resutts

| appiication Stetus [ =]

[ Link | Piste Mame

bapt SequencingAnalysis  pending [
bap2 SeguencingAnalysis  pending Lyl
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Propojeni a odpojeni desticky

Odpojeni zaznamu desticky

1. Kliknéte na zdznam desticky, kterou chcete odpojit. :
Search | Stop | Fitd 11 | ™ Append Resutts
1
. . .. Link | Prate Name | Appication Stetus [ =]
2. thnete Wills (OdeJlt) Sens 1 SequsncingAnalysis R
SpectralRun_v3_50cm  Spectral Calibration A E
bap1 SeguencingAnalysis  pending [
bap2 SeguencingAnalysis  pending Lyl
| »
_ Uniink
tedto Bay 0 Ma Current
2

Prohlizeni planu béha

Vice informaci o planovani béhd a nastiiku
vzorkl naleznete v kapitole “Mapovani
desticky” na stran¢ 161.

Chcete-li ovérit naplanovani béha:

1. V adresafovém okné programu Data
Collection kliknéte £ GA Instruments
> B ga3130xl or ga3130 > 3 ndzev
pristroje > &1 Run Scheduler > & Run
View (Zobrazeni b&hit).

2. Zvolte b&h. V zobrazeni desti¢ky se zvyrazni jamky,
z nichz bude v pribéhu daného béhu proveden
nastiik.

!ﬂFoundation Data Collection Yersion 3.0 - Mo User is logged in

File Wiew Instrument Service Tools Wizards Help

(> B B ¥ 0| £

4
- A GA Instruments M GA Instruments = ga3130x = DavidPT4 » Run Scheduler = Run Yigw
ﬂ] Results Group

=) ;):t;gaos): Manager Run RunlD Run Type Module Status | /3
. ElPite Menager 1 |Run_David PT4_20.. |Regular |StdSeqs0_POPG_1  [Validated :I EE
2 |Run_David PT4_20.. [Regular |StdSeqS0_POPE_1  |Validated
3 |Run_David PT4_20.. [Regular |StdSeqS0_POPE_1  |Validated 15
4 4 3 = 6_1 (]
= CHDavidPT4 5 _ - _FOPE_ A-Segh 2
S [Enstrument Status 6 [Run_David FT4_20... [Regular [StdSeqs0_POFE_1 [validated | e rE DG

Capillaries Wiewer m
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2 Spusténi pfistroje

Spusténi pristroje
Spusténi b&hu

1. Ovéfte, ze aktivni spektralni kalibrace odpovida
(pro vSechny naplanované béhy) vasemu souboru
barev a délce kapilary.

Chcete-li aktivni spektralni kalibraci zménit,
postupujte podle “Aktivace spektralni kalibrace”
na stran¢ 47.

Chcete-li provést novou spektralni kalibraci,
postupujte podle “Vytvoreni protokolu
spektralni kalibrace” na strané 35.

2. Kliknéte na zelenou Sipku v panelu nastroju. | —_—
(> m B » 0| A

3. Zobrazi se dialogové okno Process Plates,

Kliknste 9K |

Process Plates |

@ ¥ou are about to skark processing plates, .
: Zancel |

Program automaticky provede kontrolu
nastaveni béhu:

 Je-li kontrola v potadku, béh zacne.

* Pokud néktery z kontrolnich testt
neprobéhne uspésné, béh nezacne. Vice
informaci naleznete v zaznamech (log).
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Spusténi pristroje

Spusténi programu Autoanalysis Manager pro
SeqScape a/nebo GeneMapper

Pro automatickou analyzu dat pomoci programovych
balikli SeqScape® a/nebo GeneMapper® pouzivejte
program Autoanalysis Manager (AAM).

1. Zvolte Start > Programs > Applied Biosystems
> Autoanalysis Manager > Autoanalysis
Manager 3.0.

Poznamka: Program Autoanalysis Manager se
nespusti automaticky. Program musite otevfit a
pak pfijima data z programu Data Collection
za ucelem jejich analyzy v programu SeqScape
a/nebo GeneMapper.

Otevie se okno Autoanalysis Manager.

i Autoanalysis Manager 3.0
File Edit Help

N
| GenemMapper w3.7 | SeqScape 2.5
eue

Job Analysiz Crder Application # of Samples Artival Date Completed Date Status Status Message

< | *

2. Vypnéte program SeqScape a/nebo GeneMapper.

Z4dné dalii kroky s programem AAM nejsou
potfeba dokud béh neskonéi. Vice informaci viz
“Pouzivani programu Autoanalysis Manager” na
strang 155.
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Spusténi pristroje

Zakladni kroky
béhu

Automatické kroky po zahajeni béhu

Krok

Ptiblizna doba trvani

Zapnuti termostatu

Cekani na ekvilibraci termostatu 1 min 40 sec
Inicializace autosampleru

PInéni kapilar 3-4 min
Pre-separace 3 min

Nastfik vzorku 10 az 30 sec
Zahajeni separace 10 min
ZvySovani napéti

Sbér dat Variabilni

Konec béhu: Do zahajeni dal$iho béhu

Termostat zlistava zapnut
Laser vypnut

Celkova doba do zahajeni separace:

* Termostat neni nahfaty: ~25 min
+ Termostat je nahraty: ~6.5 min

Informace o modifikacich tohoto postupu viz pfirucka Genetické analyzatory Applied
Biosystems 3130/3130x] — udrzba a reseni problémui.

Poznamka: Nastroj PostBatch Utility vypne po skonceni varky behti jak termostat tak i
laser.

Trvani béhl - P¥iblizna doba trvani b&znych sekvenaénich bé&hi
DNA sekvenovani

Typ béhu Modul béhu Doba trvani (min)
Ultrarychly UltraSeq36_POP4 40
(Ultra rapid) UltraSeq36_POP7 35
Rychly RapidSeq36_POP6 60
(Rapid) RapidSeq36_POP7
Rychly (Fast) FastSeq50_POP7 60
Standard StdSeq50_POP4 100

StdSeq50_POP6 150
StdSeq50_POP7 120
Dlouhé ¢&teni LongSeq80_POP4 210
(Long read) LongSeq80_POP7 170

Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ — Uzivatelska pfiruc¢ka
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Oviadéni béhu | 3
Trvani béhl — Priblizna doba trvani béznych b&ha fragmentaéni analyzy
fragmentaéni
analyza Typ béhu Modul béhu Doba trvani
(min)
Vysokokapacitni analyza FragmentAnalysis22_POP4 20
malych fragmentu
SNP22_POP4 20
Standardni fragmentacni FragmentAnalysis36_POP4 45
analyza :
HIDFragmentAnalysis36_POP4 45
SNP36_POP4 30
FragmentAnalysis36_POP7 35
FragmentAnalysis50_POP4 65
FragmentAnalysis50_POP6 90
FragmentAnalysis50_POP7 50
Ovladani béhu
Panel nastrojl Ovladani béhu se provadi pomoci panelu néstroji v okné programu Data collection.

| B _1 & 11|

lkona ... Popis
.. Spusti béh
Spustit béh
Zastavi sou€asny béh a vSechny
» naplanované béhy
Stop

Dokon¢i sou€asny béh a pak zastavi
J vS8echny naplanované béhy

Stop po sou¢asném béhu

Zastavi souCasny béh a zahgji dalsi
‘I'} naplanované béhy

Preskodit na dalSi béh
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lkona ... Popis
1i | Pozastavi sougasny b&h®
Pauza

a Prilis dlouha pauza zejména po nastfiku vzorku se projevi v kvalité dat.

Nastaveni nepretrzitého béhu

Prehled Pomoci funkce nepietrzitého béhu miZete béhem béhu vytvofit a propojit desticku. Je
mozné:
* Analyzovat jednu nebo vice desticek
* Odstranit desticku/desticky po analyze vzorki

* Propojit a analyzovat dalsi desticky
Pouzivate-li funkci nepfetrzitého béhu:

* Vkladejte a vyjimejte desticky pouze je-li pristroj pozastaven.

* Vytvafejte zaznamy desti¢ek pied pozastavenim pfistroje, ¢imZ propojeni
desticek zrychlite a dobu pozastaveni zkratite.

* Propojujte nové desticky po znovuzahajeni b&hu.

PFidani nebo  Je-li piistroj pozastaven (Pause), miiZzete i béhem béhu vkladat a vyjimat desticky.
vymeéna Vytvofite zaznam desti¢ky a po znovuzahéjeni b&hu jej propojite.
destiCky

b&hem b&hu Je-li desticka pouzivana, postupuje podle odstavce “Ptidani, vyména a odebrani

desticky béhem b&hu” na strané 135.

DULEZITE! Ptili§ dlouh4 pauza zejména po nastiiku vzorku se projevi v kvalité dat.
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Nastaveni nepretrzitého béhu =

Pfidani, vymeéna a odebrani desticky béhem béhu

Chcete-1i vymeénit nebo vlozit desticku do nepouzité
pozice autosampleru (geneticky analyzator 3130x/).

@ Run quality will be degraded by pausing after sample
injection!

1 . Pf‘ipravte si desti¢ku a VytVOf‘te zZaznam dest]éky Ta minimize degradation, allow current run ta complete

electrophoresis before pausing.

Press OK ta pause the instrument during current run,

2. Klikngte L] (Pauza).
. (o . y Cancel
Prectéte si varovani v dialogovém okn¢ Pause ﬂl

TR o] w7 v 1w
(Pauza)’ pote kliknéte == » 1Mz béh Je-li beéh pozastaven po nastfiku vzorku, bude jeho

pozastavite. kvalita zhor§ena. Chcete-li riziko zhorSeni kvality
minimalizovat, dokoncete stavajici béh bez
pozastaveni.

Stisknéte OK, chcete-li béh nyni pozastavit.

Otevie se dialogové okno Resume run
(Znovuzahajeni béhu).

Resume Run ll

& Instrument Paused Press OK to resume

DULEZITE! Neklikejte OK pro znovuzahajeni
behu. Docasné toto okno ignorujte.

3. Odstraite starou desticku (je-li to zapotiebi).

a. Stisknéte tlacitko Tray, ¢imz se
autosampler piesune do predni
polohy.

b. Oteviete dvitka pfistroje.

c. Vyjméte starou desticku.

4. Vlozte novou desticku.

5. Uzavrete dvefe.

6. Kliknéte OK v okné& Resume Run (Znovuzahajeni b&hu).

7. V okné& Complete Run kliknéte = ©K  byl-li p— x|
Cancel

proveden nastiik vzorki, nebo , ¢imzZ béh o .
L, o, . S . Current run can only conkinue if samples have been injected.
ukoncite a pristroj uvedete do stavu necinnosti. Press OK i samples have been injected or Cancel bo Abort,

Cancel |

DULEZITE! Pokud kliknete OK, stavajici béh
bude pokracovat bez ohledu na to, zda byl ¢i
nebyl proveden nastfik vzorkl. Pokud nastiik
neprobehl, bude proveden nésttik vzorki z nové
desticky.
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2 Nastaveni nepretrzZitého béhu

8. Vyhledejte zaznam desti¢ky a propojte
novou desti¢ku.
Nova desticka bude analyzovana po

ukonceni vSech napldnovanych béhi
stavajici desticky.

Poznamka: Pokud odeberete stavajici desticku
pred zahajenim sbéru dat ale po nastiiku vzorku
(klikli jste na OK pro pokra¢ovani), zméni se
statut desti¢ky a bude povaZzovana za
analyzovanou i kdyz béh ve skutecnosti
pokracuje.
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Nastaveni nepfetrzZitého béhu

Prohlizeni dat béhem béhu

Planovac béhu >
Zobrazeni destiCky
(Run Scheduler >
Plate View)

!@ Foundation Data Collection Version 3.0

V adresafovém okné programu Data Collection kliknéte
£ GA Instruments > £ ga3130x/ nebo ga3130 > D ndzev pristroje ¥ Run
Scheduler > & Plate View (Zobrazeni desticek).

Poznamka: Okna B Run Scheduler a & Plate View zobrazuji tytéz informace.

No User is logged in

File:

FEEPI

Wi

Instrument  Service Tools  ‘Wizards

Help

= AGA Instrumerts
DResuns Group
= Database Manager
= B ga31300
[EPlate Manager
%Pro{ocol Manager
Iiﬁmodule Manager
EHRun History
= SDivev
@Ins{rumem Status
B spatial Fun Schedul
= EERun Scheduler
B Rur view
=Capillaries “iewwver
-Cap.fArray “iewwver
nSpedraI “iewwver
éTrTManual Control
Service Log

< | =

GA Instruments = ga 3130x] = iDey = Run Scheduler = Plate View

Find Plates Matching These Criteria

Type of Search:

Scan or Type Plate ID

| |

Link | Plate Name | application

|:| Append Results

| Status

SEQsite2s SeguencingAnalysis  pending-na samples defi
SpectralZ_run3 Spectral Calibration pending-na samples defi
SpectralZrun2 Spectral Calibration pending-na samples defi
Spectral_Z_Run  Spectral Calibration pending-na samples defi
gpt-6 SegScape pending-na samples defi
pending-na samples defi A E:

rahin Genelapper

site23
testrunzo

uenc

pending

SegScape
SegScape

pending-na samples defi
pending-na samples defi

System Status [}

[piste 4 95 well mounted

Mo Current Run
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Planovac béhu >
Zobrazeni béhu
(Run Scheduler >
Run View)

File  Wiew

!ﬂFoundation Data Collection Yersion 3.0 =
Instrument  Service Tools  ‘Wizards  Help

Kapitola 7 Spusténi pfistroje
Nastaveni nepretrzZitého béhu

V adresatrovém okné programu Data Collection kliknéte

A GA Instruments > £ ga3130xI nebo ga3130 > & ndzev piistroje > B Run
Scheduler > B Run View (Zobrazeni béhtl) — toto zobrazeni vam umoznuje
monitorovat priubeéh napldnovanych behil.

No User is logged in

=10l x|

[ B B B I | AR

= ’ G2 Instruments

ﬂ] Results Group

stabase Manager

ga3tz0u

[EPlate Manager

%I Protocol Manager

Iiﬁr‘mdule Manager

EHRun History

El- (P DavidPT4
E---@Ins{rumem Status

Event Log

Run Scheduler

Capillaries Wiewer
-Cap.fArray “iewwver
----- nSpedraI “iewwver
----- éTrTManual Control

----- Service Log

iSpaﬁaI Run Scheduler

4
M GA Instruments = ga3130x = DavidPT4 = Run Scheduler = Run Yiew

14 1

Run RunlD Run Type Module Status |

1 |Run_David PT4_20.. |Regular |StdSeqs0_POPG_1  [Validated :l

2 |Run_David PT4_20.. [Regular |StdSeqS0_POPE_1  |Validated

3 |Run_David PT4_20.. [Regular |StdSeqS0_POPE_1  |Validated 15 2
4 T4 B_1 |y 0

5 _| _20.. eq30_POPE_1 A-Seqh_2 B

6 |Run_David PT4_20.. |Regular |StdSeqS50_POPE_1  |Validated | W@ r E D ocoE o

| Site 2 | Site 4

| Site 1 | Site 3

System Status [}

[Piste Sene,_2 has been linked to Bay 0 |

Mo Current Run

138

Poznamka: Vice informaci o pfednastavenych mapach viz Ptiloha A: “Mapovani
desticky.”
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Nastaveni nepretrzitého béhu

Stav pfistroje  V adresafovém okné programu Data Collection kliknéte £ GA Instruments >
£l ga3130x/ nebo ga3130 > D ndzev pristroje > Ed Instrument Status — toto

zobrazeni vam umoziuje sledovat stav pfistroje nebo soucasného behu.

Event Log — zobrazuje zpravy

System Status — pred zaha-

Informace o sadé kapilar a polymeru

systému jenim b&hu musi byt ‘Ready’
Fnundatinn Data Collection Yersion 3.0 No User is logged in i =] 4
File Wiew Service Tools ‘Wizards Help
[ | B AR
- 4
Bl 2G4 Instruments M GAInstruments = ga3130 = 3130-019 » Insfrument Status
Resuts Group
Databaze Manager ~Status Criervie
“lomatzn :
ElPiste Manager Instrument ID:  3130-019 Array Serial Mumber:  caps0
%Protncol Manager Run ID:  Run_3130-019_2003-09-05_17-46_0122 Array Length: 50 crn
q&modu\e Manager Plete Marme:  seq_1_2 Array Usage: 122
I Run History System Status:  Processing Polymer Type: POPE
E‘??gg e [ Sensor es | [ Sensor Yalue | Event:
= Instrume: |
IEPT Chart sy = @ “EP Yoltage CER Current [T S S0 Uy _200s- U U8_ 15 29 UL 0 SLates Iy CIges oo ;I
= o000 kW _g000  pb Fan 3130-019_2003-09-06_15-29_0171 status has changed to
Everrl._ o EF. == On . ; .
is atial Run Schedul T Fun 53130-019_Z003-09-08_15-29_017Z status has changed to
5 Rzn ccheduler G — @ 123 M22 ‘ Pun_3130-019_2003-09-08_15-29_0173 status has changed to
Pt Vi Front Doors; == Closed Fre= £ Fun_3130-019_2003-09-08_15-29_0174 status has changed to
BB R View OvenDoor ™= Closed F5.0 E s Fur_3130-019_2003-09-08_15-29_0175 status has changed to
=Capillaries “iewer Autosampler, == Return Eoo = [Fur_3130-015_2003-09-08_15-29_0176 status has changed to
- BB Capitirrary Viewer eEe By — HLeEE GUEh= Fun_3130-019_2003-0%9-0&_15-29_0177 status has changed to
-----nSpec‘tra\ “iewer _as iy 120 2 Fun 3130-019_2003-09-08_15-29_0178 status has changed to
o @ Mhtaral Cortrol Eann a6 [Fur_3130-019_2003-09-08_l5-29 0179 status has changed to
- 2 Service Log <150 150 E- Fun 3130-019_2003-09-08_15-29_0180 status has changed to
—1U_t| - E55 [Fuar_3130-019_2003-09-08_l5-29 0181 status has changed to
Esn F3.0 Fan 3130-019_2003-09-06_15-29_0182 status has changed to
Epno Ego Plate seq 1 3 has been linked to Bay 1
-
rOven Temp—— q | Llj
gB3.0 °C
rError
£ 500 |s00
E3os
Fora
E18.0
« | B
System Status [I} IPIaia seq_1_3 hazs been linked to Bay 1

System Status — v pfipadé chybovych hlaSek se méni ze
zelené na blikajici ¢ervenou, viz Event Log (Zaznam zprav
systému).
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2 Nastaveni nepretrzZitého béhu

Senzory stavu pfistroje

Barva senzorti poskytuje informace o stavu zafizeni. Definice jednotlivych barev viz
tabulka nize.

Pro... Zelena znamena... Cervena znamena... Zluta znamena...
Laser Laser je vypnut Laser je zapnut Laser je necinny
Elektroforéza Elektroforéza je vypnuta Elektroforéza je zapnuta —
Termostat Termostat je vypnut Termostat je zapnut —

Dvitka pfistroje Dvitka jsou zaviena Dvirka jsou oteviena —
Dvitka termostatu Dvitka jsou zavfena Dvirka jsou oteviena —
Autosampler Autosampler je ve vychozi pozici | Autosampler je v pfedni pozici —

Zobrazeni zprav
Zobrazuji se zpravy:

* O aktualnich krocich pfistroje
» O stavu kazdé kapilary po ukonéeni spektralni kalibrace (pfijatelna, nepfijatelnd)

* O kalibra¢nich udajich po ukonceni prostorové kalibrace

Nekteré ze zobrazenych zprav jsou uréeny servisnim technikim.

Chybové hlasky
Zobrazuji se zpravy o chybach béhem béhu.

Nekteré ze zobrazenych chybovych hlasek jsou urceny servisnim technikim. “Fatalni”
chyba obvykle vyzaduje restartovani programu Data Collection.
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Nastaveni nepfetrzZitého béhu .

Stav pfistroje V adresafovém okné programu Data Collection kliknéte £ GA Instruments >
> Graf EPT  Elga3130xI nebo ga3130 > 3 ndzev piistroje > E4 Instrument Status > = EPT
Chart. Graf EPT zobrazuje elektroforetické parametry v prib&hu béhu.

!@Fuundatiun Data Collection Yersion 3.0 - Mo User is logged in =] 3]
File ‘iew Service Tools Wizards Help
|>|m 0 B 0[& & AR
4
- A nstrumerts p GaInstruments = gad130 = 3130-019 = Instrumert Staius = EPT Chart
Parameter Color | Show I
110
-EPlate hanager FHEIEER (3] - o
-8y Protocol Manager e EpCurrert (i) - I
'E&Mudule anager 100 CvenTemp (C) - I
-EHRun History ;.J\\ LasatPawer (i) | I
@ e — AmientTermp (C) ¥
JfJ - CCDTemp (C) v
- ovenpetiertemp ) || ¥
B spatial Fun Schedul | oerCurrent (4) B -
- Bl Run Scheduler
70
=Capwllanes “ierer lJ
-Capﬁ’Array iewver 60 J‘
nSpeclral Wiener -
@Manual Control a0 l
@Service Log H
40 j
30
20
10 —
T
0
-10
-20
o] 10 20 30 40 50
Time Elapsed (minutes)
¥ Showe Legend
« |
System Status [} IP\ate 3e0_1_3 has heen linked to Bay 1
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Stav pfistroje
> Zaznam

zprav systému
(Event Log)

Kapitola 7 Spusténi pfistroje
Nastaveni nepretrzZitého béhu

V adresafovém okné programu Data Collection kliknéte £ GA Instruments >

£l ga3130xI nebo ga3130 > D ndzev pfistroje > 4 Instrument Status > El Event
Log. Ve zpravach systému se zaznamenavaji udalosti jako chybové hlasky a obecné
informace pro vSechny kroky sbéru dat.

Pomoci tlacitka Clear Errors (Odstranit chyby) mtizete odstranit chybové hlasky.
Stavova dioda pfistroje ¢ervené blika dokud nejsou vSechny chyby odstranény. Provedte
napravné kroky podle charakteru chyby.

Poznamka: Toto zobrazeni je rovnéz mozné pouzit pro sledovani vysledki spektralni
kalibrace v redlném case, ¢imz mizete ovéfit prubeh kalibrace jednotlivych kapilar.

Foundation Data Collection Yersion 3.0 - Mo User is logged in - |EI|1|
File Wiew Service Tools ‘Wizards Help
> B B B 0| AR
GA Instruments : GA Instruments = ga3130 = iDev = Instrurment Status = Event Log
Event b
Type Date Time Publizher Description
@y Protocol Manager &) Info 0953 151819 Systern Status: Postprocessing ;l
-E&Module Manager & Infa 08115103 1518149 SpectralRun, Spectral calibration has completed i
#- ElRun History @ Error naf 503 181818 iDev Murnber of caps passed in spectral calibration: 0
= Chioey @ nfo 09/15/03 15:18:18 iDey Finished saving spectral calibration data
= @Ins{rumem Status . . . .
[ -EEPT Chart & Infa 08115103 151816 iDev Saving spectral calibration data
& Infa 09/145/03 15:18:16 iDey Capillary 4 failed calibration due to bad data : Insufficient numbe
mSpaﬁal Run Schedul @ Info 08115103 151816 iDev Canpillary 3 failed calibration due to had data . Insufficient numbe
Run Scheduler & Infa 0911503 151816 iDew Capillary 2 failed calibration due to bad data : Insufficient numbs
-Cap"'a”es Viewer @ mio 09503 151815 iDev Capillary 1 failed calibration due to bad data © Insufficient numbe
Capihrray Viewer @ mio DBTEO3 151815 iDev Run_iDev_2003-09-15_15-15_0002 status has changed to Extr _
P motmn et - e A . _>l_|
Error b
Type Drate Time Publisher | Description
Error RES iDey umber of caps passed in spectral calibration:
@ 08115103 151818 i Mumber of di tral calibration: 0
1| | 3
<= | _’I ( Clear Errors I
System Status O /l System Status: Ready I Mo Current Ru

|System Status [» | <

Tlagitko Clear Errors méni ikonu System status (Stav pfistroje) z €ervené na zelenou
(pristroj je pfipraven).
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Kapitola 7 Spusténi pfistroje
Nastaveni nepretrzitého béhu =

ProhlizeC€ kapilar V adresafovém okné programu Data Collection kliknéte £ GA Instruments >
(Capillaries Viewer) Elga3130 nebo ga3130xl > 3 ndzev piistroje > = Capillaries Viewer. Prohlize¢
kapilar umoznuje monitorovat kvalitu nezpracovanych dat béhem analyzy
v n¢kolika kapilarach soucasné.

Kliknéte na jednotlivé barvy &imz je zobrazite nebo skryjete

Zatrhnéte,
NoUser sogpeil slsixl  kterou kapilary
File Wiew Service Tooks ‘Wizards Help chcete zobrazit

=m o & ula & (HE e

Bl A G4 nstruments

- I Resutts Graup
=)Databass Manager 1 5 10 15
ga3130x Selectcapillatiestodisplay e # W  C C C C O C CCCCC o
- [EPiate Manager
- [y protocol Manager

4 ; ;
M G Instruments = ga3130x( » Dev = Capillary Viewer

|

|+

IiﬂhMoc«AIa Manager 2000 2000
£ EhRun History 1000 | 1000
= (Diver ]
.Instrument Status o 0 1
patisl Run Schedul -1000 1000
Run Scheduler 3000 4000 5000 6000 7000 8000 9000
Intensity vs Scan Numhber

-Capmrray Wigwwer
Spectral g er
o Q"Z‘Manual Cottrol

= Serwca Log

6000 7ooo

Intensity vs Scan Numbet Nezpracovana data

G000 Fooa
Intensity vs Scan Mumber

6000 7000
Intensity vs Scan Numbet

4 | 2l 4 T_’ILI

|System Status [> |CDHECIing data.." I 6%, 1:13:23 remaining.

Zobrazeni kapilar

Zatrhnéte okénko u ¢isla té kapilary, jejiz elektroforetogram chcete zobrazit. Kapilary se
zobrazuji v pofadi v jakém tato okénka zatrhavate. Cim vice okének je zatrzeno, tim
pomaleji se data obnovuji.

Nezpracovana data  Elektroforetogram je graf relativni koncentrace barev v Case, zobrazeny pro kazdou
barvu. Zobrazena data jsou upravena s ohledem na piekryv spekter (multikomponentni
analyza).

ZvétSeni zobrazeni (Zoom)

Zvétsené a plné zobrazeni:

1. Pomoci mysi oznacte oblast vageho zajmu. Uvolnéte tla¢itko mysi — vami
zvolena oblast se zobrazi v detailnim nahledu.

2. Klikndte ® | ¢imZ se vratite do uplného zobrazeni.
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Prohlize¢ sady
kapilar
(Cap/Array
Viewer)

.Fuundatinn Data Collection Yersion 3.0

File Wiew Service Tools

[ 1 » U

Wizards  Help

Kapitola 7 Spusténi pfistroje
Nastaveni nepretrzZitého béhu

V adresafovém okné programu Data Collection kliknéte £ GA Instruments > E
2a3130 nebo ga3130x| > 3@ ndzev pristroje > B Cap/Array Viewer. Toto okno
slouzi k prohlizeni kvality vaSich dat béhem b&éhu. MiiZete zobrazit vSechny kapilary.
Kapilary (vertikalni osa) jsou zobrazeny v ¢ase (horizontalni osa).

Kliknéte na jednotlivé barvy ¢imz je zobrazite nebo skryjete

No User is logged in

=1 x|

[
& = e W

=] ’_GA Instrumerts
Results Group
#=)Databiase Manager
=B |gam3n
[EPlate Manager
% Protocol Manager
U Mocule: Marager
- EBERun History
= CPDavidPT3
- [EInstrumert Status
B sptisl Run Schedul
=~ EEIRun Scheduler
Bl Plate View
ERIRun iew
B Capilaries Viewer
El .

4
¥

er
R pectral Viewer
<§"§‘Manual Cortrol

G2 Instruments = gad130 = DavidPT3 = Array Viewer

H12

Status for Run_Davi)

Wy

! I‘.‘

Al 20
O :
-20
-40
-0 —— Nezpracovana

-80

L h bk e f data pro

Wil 'ﬂl |||‘|I\"' "||\|'|‘I I'J i l In‘"“'\""!”".l"’"‘ ‘II\I‘.I‘I"J\Hf‘JH‘illﬁl‘ |'-‘\f|‘|\‘|’ WI zvolenou

kapilaru (4)

-140 -140
3520 3640 3560 3580 3600 3620 3640 36RO 3740

Intensity va Scan Mumber

3680 3T00 3720

1PT3_2003-06-26_12-22_0003

i=]service Log
Plate MName: GS_Spi ctral Instrupment Protocol: G5
Sample Mame: G5 Analysis Protocol: none %
Well Position: DO1 Capillary number: 4
1
A
Pofadi
kapilar —— Elektrofo-
retogram
4
7 ﬂ Plat= 1D Scan: Capillary
| System Status [ [ collecting data... W = 0638 emaiing.
0 » Konec

ZvétSeni zobrazeni (Zoom)

Zvétsené a plné zobrazeni:

1.

2.

Pomoci mysi oznacte oblast vaseho zajmu. Uvolnéte tlacitko mySi —
vami zvolena oblast se zobrazi v detailnim nahledu.

Klikndte & |, ¢imz se vratite do uplného zobrazeni.
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Kapitola 7 Spusténi pfistroje
Pouzivani funkce Historie béht =

Pouzivani funkce Historie béhu

Historie béhu

Soucasti Nastroj Historie béhi slouzi k praci s ukonenymi béhy ulozenymi v lokalni databazi
historie b&€hl programu Data Collection genetickych analyzatort 3130/3130x/. Tento nastroj nelze
pouzit k prohlizeni dat z béhi v redlném case.

Pro spusténi dané funkce kliknéte na k ni pfinalezici ikonu.

Soucasti historie béht

lkona Funkce Zobrazuje ...

-I-H Prohlize¢ EPT | Elektroforetické parametry béhu — napéti, proud, teplota..

E Zaznam zprav | Zaznamy tykajici se béhu.
systému
Pfistrojovy PFistrojovy protokol a nastaveni modulu béhu.
protokol
Prohlize¢ Prostorovou kalibraci pro dany béh.
prostorové
kalibrace
Prohlizeé Elektroforetogram pro kazdy jednotlivy vzorek v béhu.
kapilar
Prohlize¢ Sadu kapilar.
sady kapilar

Prohlized& Spektralni kalibraci pouzitou pro dany béh.
spekter
Opakovana Extrakci a stav jednotlivych vzorkud z hlediska jejich analyzy.
extrakce Vice informaci viz odstavec “Zobrazeni vysledk

automatické extrakce” na strané 147.

Poznamka: Pokud jste databazi vymazali pomoci funkce Cleanup Database (vycisténi
databaze), nelze v historii béhl prohlizet zpracovana data.
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2 Prohlizeni vysledk( ukonéeného béhu v programu Data Collection

ProhliZzeni vysledkd ukonéeného béhu v programu

Data Collection

V ramci historie béhl v programu Data Collection
genetickych  analyzatort  3130/3130x/ miuZzete
prohliZet ukonéené béhy dvojim zpisobem:

* V okné Prohlizece sady kapilar (Cap/Array
Viewer).

* 'V okné Prohlize¢ kapilar, které umoziuje
prohlizeni jednotlivych kapilar.

Prohlizeni vysledkd ukonéeného béhu

1. V adresafovém okné programu Data Collection
kliknéte £ GA Instruments > £ ga3130x| nebo
ga3130 > E8 Run History (Historie béhi) a
zvolte béh, ktery chcete prohlizet.

2. Vyhledejte béh pomoci prohledavani ¢arovych
kodu (Barcode) nebo funkce Pokrocilé
vyhledavani (Advanced search).

3. Po zvoleni béhu kliknéte na pozadované soucasti
historie béhti, napt. prohlize¢ sady kapilar nebo
prohlize¢ kapilar, ¢imz zobrazite ptislusna data.

UL wanays!
—i{JaModule Manager

5

EHEPT viewer
EJEvent Log

% Instrument Protocol

B Capillary Viswer
----- BB Array Viewer

T Reestraction
uahine
EInstrument Status

=

----- Bl Spatial Run Stheduler
EiRun Scheduler

B Capillary Wigwer

BB Array viewer

B Spectral Viewsr
dManual Control

----- [Zgenice Loy

Scan or Type Plate ID

Search | Stap |

Find Al |

ms;]al\a\ Calibration Yiewe

R Spectral Calibration View:

Run Narme
Run_Huahine_2002-10-18_20-37_7
Run_Huzhine_2002-10-18_20-37_8
Run_Huahine_2002-10-18_20-37_9
Run_Huzhine_2002-10-18_20-37_10
Run_Huahine_2002-10-23_23-03_1
Run_Huzhine_2002-10-24_02-32_2
Run_Huahine_2002-10-25_02-08_2
Run_Huzhine_2002-10-25_04-50_3

Plate ID
ate
DE33InstallPlate
DS33InstallPlate
DE33InstallPlate
DS33InstallPlate
D523
JaimeTest
Verification_Flate
LRSPlate

Plate

Ds33h
D533h
Ds33h
D533h
DE330
Jaime

Werifice
LRSPI
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Kapitola 7 Spusténi pfistroje
Zobrazeni vysledkt automatické extrakce =

Zobrazeni vysledku automatické extrakce

Prehled Podle nastaveni editoru desticky a vysledkové skupiny je po ukondeni b&hu automaticky
provedena jeho extrakce a analyza. Jejich vysledky lze zobrazit v panelu opakované
extrakce (Reextraction Panel). Vzorky mizete znovu extrahovat pii dodrzeni tychz
parametrd nebo pomoci jiného protokolu o analyze ¢i vysledkové skupiny. To miize byt
z mnoha divodi uzite¢né:

* V prubchu behu nebyl cilovy adresar dosazitelny.

* Analyza nékterych vzorkd neprobéhla a zména protokolu o analyze mtze jejich
analyze napomoci.

* Vzorky se maji ukladat v riiznych adresatrich nebo bez provedeni analyzy
(ispora mista).

* Nazvy vzorki se zméni.

Cilovy adresaf  Spolu s formatem nazvu adresaie soubori je definovéan v zéloZce umisténi soubort
vzorkl  (Destination) vysledkové skupiny.

Zmeény provedené Zmény provedené v panelu opakované exktrakce tykajici se nastaveni vysledkové
Vv panelu  skupiny, protokolu o analyze, nazvii vzorkd nebo komentaiti se promitnou do
opakované pavodniho zaznamu desticky. Tam uloZené piivodni udaje jsou prepsany.
extrakce
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Kapitola 7 Spusténi pfistroje
2 Zobrazeni vysledku automatické extrakce

Volba a fazeni vzorkl k extrakci

Jednotlivé vzorky, jejichZ prvotni extrakce
selhala, a které jsou uréeny k opakované extrakci
pomoci jinych protokold o analyze, je zapotiebi
setadit.

1. Kliknéte (Historie b&hu).

2. Zadejte nazev ukoncéené desticky nebo kliknéte
Search (Hledat). Opakovana extrakce neni mozna
u destic¢ek u nichz jsou stale naplanovany béhy.
V okné se zobrazi vSechny béhy z dané desticky.

3. Zvolte béh ze seznamu.

- {laModule Manager Scan or Type Plate 1D

&= BHRun Histon}
! D533InstallPlate

----- EHEPT Wiewer

----- E]Event Log

----- % Instrument Protacal Search | | Find All I
----- Bl Spatial Calibration Yiewer
----- B Capillary iewer

_____ BB 2 rray Viewer Run Mame Flate ID Flate Mame Type
----- nSpectraICalibration\"’iews un_Huahine_2002-10-18_04-08_3 33Ins 33Ins
Lo Bl Reextraction Run_Huahine_2002-10-18_20-37_7 DS33InstallPlate DS33InstallPlate GeneMappe
E...?'—luﬁ:lsntreumentstatus Run_Huahine_2002-10-18_20-37_8 DE33InstallPlate D333InstallPlate Geneiappe
EERPT Chart Run_Huahine_2002-10-18_20-37_9 D533InstallPlate D533InstallPlate Genedappe
-I?vgrltLog o Run_Huahine_2002-10-18_20-37_10 DS33InstallPlate DS33InstallPlate GeneMappe

3. Kliknéte W (Reextraction - Opakovana
extrakce), zobrazi se okno opakované extrakce.

5. Ve sloupci Extract (Extrahovat) oznadte zvolené
vzorky.

6. Kliknéte Extract (Extrahovat), ¢imZ zah4jite
opakovanou extrakci.

Poznamka: Pokud toto nastaveni nezménite

v nastaveni vysledkové skupiny, ukladaji se
opakované extrahované vzorky do piivodniho
adresate, do kterého byly primarné extrahovany.
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Kapitola 7 Spusténi pfistroje
Zobrazeni vysledkt automatické extrakce

Soucasti okna opakované extrakce

Veskeré vzorky se zobrazuji véetné vysledkt
extrakce a analyzy.

Poznamka: Sloupce panelu opakované extrakce
muzete sefadit tak, ze podrzite klavesu Shift a
kliknete na hlavicku sloupce.

Okno opakované extrakce - sekvenovani

Zvolte vzorky pro opakovanou extrakci

Zvolte béh Vysledky extrakce a analyzy

@Fuundatiun Data Collection ¥ersion 3.0 - Administrator user is logged in - Dlﬂ
File Wiew Edit Help
AR
4
- A GA Instruments M G hstruments » ga3130x] = Run History = Resstraction
uﬁesurm Grougp
iz Datahase Manager . -
Elootao! Selept & run to view: [Run_DavidPTS_2003-07-08_14-16_0004 |
[EPiate Marager J -
@y Protool Manager Extract | Cap | well | Exdraction Rest,| Results Group Analysis Protocol Analysis Resul Score Sample Name o]
aModule Manager [ 1 am et F130POPE_BDTv3-HE-De | 31.048977 s
Fun History [ 3 [ eo et 3130POPE_BDTv3-HE-De | 307 s
EHERT iewer e 5 cm oA FIFOPORE_BOTVE-KE-De 30 370401 s
: - "
- Event Lo
R mumei protocsl ~ 7 ool sega 3130POPE_BDTv3-KE-De | 31.201584 s
- Bl ptial Calisration v ~ 3 [ Eot sega 3130POPE_BDTv3-KE-De | 30.77367 s
= Capillaries Yiewer W~ " Fo1 sega F130PCPE_BDTv3-KE-De | 30.596704 H
- EBlcapinray Viewer [ 13 G0l seqa 3130POPE_BOTv3-KEDe 3045462 s
Bl srectra Cattion [l 15 | HOl et F130POPE_BDTv3-HE-De 30161997 s
. [EReextraction] v °‘ - e -
- EHDavidPTS [l 2 A et 130POPE_BDTv3-HE-De | 30684116 s
=[S Instrumert Status [~ 4 | B0z se0m 3130POPE_BDTv3-HE-De | 30.609853 s
i EPT Chart ~ 6 | coz sedm F130POPE_EDTv3-KE-De | 31 220845 s
- [E | Event Log
i ~ 8 | D02 sega 3130POPE_BDTv3-KE-De | 30.625536 s
o BBl Run Scheduler ~ 10 | Eo2 sega 3130POPE_BDTv3-KE-De | 30507118 s
Bt View ~ 12 | Foz sega F130POPE_EDTv3-HE-De,, | 30.35501 s
RN Visw [ 14 | GOz sena 3130POPE_EDTv3-KEDe , | 31815218 s
Blcepileres viewsr [l 16 | HO2 et F130POPE_BDTv3-HE-De 31.374426 s
- BBl Caplarray Viewver v i - ket -
nSpedraI Wiewver 1 I LI
- ﬂManua\ Cottrol
Serwce Log
Extract AT H Check Uncheck
0 D Q<— Zde zahajite extrakci _l _|

Tato tlacitka pouzijte je-li oznaceno
vice vzorku

Poznamky
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Zobrazeni vysledku automatické extrakce

Okno opakované extrakce — fragmentacni analyza

Poznamky

Zvolte vzorky pro
opakovanou extrakci

Zvolte béh

Vysledky extrakce

@Fuundatiun Data Collection ¥ersion 3.0 Administrator user is logged in - Dlﬂ
File Wiew Edit Help
AR
B A nstruments @A hstruments = ga3130x| = Run History = Resxtraction
uﬁesurm Grougp
Database M
EJga;‘lli’.:S): nager Seleft arunta view: [Run_DavidPTS_2003-07-08_16-18_0008 ~ |
[EPIate Manager .
@y Protool Manager Extract | Cap | well | Esdraction Rest,| Resuls Group Sample Name Comment Sample Typs Size Standard Pt
aMocule Manager [ 1 Al gin_runbyrun = Sarnple GS500LIZ i
EERun History [l 3 | BOt gin_runbyrun = Sarple GSS00LIZ o
EPT Viewer ~ 5 | co om_runbyrun s Sample GSS00LIT o
- Event Log
%Instrumem Protocol ~ 7 Dol gtn_tLnbyrun = Satnple GS500LIZ o3
- Bl Spatial Calibration v [ 9 | Eol gm_runbyrun s Sample GS500LIZ o
B capilaries Viewer ~ 1| Fol om_runbyrun s Sample GE500LIZ o
- EBlcapinray Viewer [ 13 G0l gm_runbyrun s Sample GS500LIZ D
Spectral Calibration
H al = 15 HO1 i _runbyrun = Sample GS500UL o
|=3 (HoavidrTs 2 2 A02 drm_runkyrun kS Sample GS500LIZ 2
[ [EF netrument Status vl 4 | Boz gin_runbyrun s Sample GSS00LIZ o
; EPT Chart ~ £ | cn2 om_runbyrun s Sample GSS00LIT o
Event Log
iSpatlal Fun Schedul ~ 8 Do2 gtn_tLnbyrun = Satnple GS500LIZ o3
= EBIRuN Scheduler [ 10 | E02 gm_runbyrun s Sample GS500LIZ o
EBpiate view ~ 12 | Foz arm_rurlbyrun s Sample GE500LIZ o
_ R view =] 14 o0z am_runkyrin = Sample 3EE00LIZ o
Blcepileres viewsr 16 | HO2 b Sarmpl GSS00LIZ o
- -CapIArra\f Wiewwer ~ gin_unbyrun = ample
nSpedraI Wiewver 1 I I LI

- ﬂManua\ Cottrol
Serwce Log

__ewaa. [*—  Zde zahdjite extrakci

Check |

Uncheck

Tato tlacitka pouzijte je-li
oznaceno vice vzorku
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Kapitola 7 Spusténi pfistroje
Zobrazeni vysledkt automatické extrakce

Zobrazeni vysledkll  Vysledky extrakce a analyzy jsou barevné oznaceny. Nasledujici tabulka udava
prehled tohoto barevného oznacdeni a jeho vyznamu v ptipadé sekvenovani.

Barva Vyznam
Cervena Extrakce nebo analyza se nezdafila.

Poznamka: Zménou velikosti sloupcti mazete zobrazit celé v nich zobrazené
textové informace.
Zluta Extrakce nebo analyza — vystraha.

Poznamka: Zménou velikosti sloupcti mazete zobrazit celé v nich zobrazené
textové informace.

Zelena Uspé&sna extrakce (analyza se neprovadi) nebo Usp&$na extrakce i analyza.

Ve sloupcich se zobrazuji pouze pocateéni ¢asti textu zprav. Celou zpravu a cestu
k adresafi, v némz je vzorek uloZen, zobrazite roztazenim buiky. Pro kazdy vzorek
1ze ziskat informace umisténim kurzoru nad tento vzorek.

Informace o vzorku ziskate umisténim kurzoru nad vzorek

!E] Foundation Data Collection Yersion 3.0¢ - NoUser is logged in
File ‘“iew Edit Help
£D
= A Ga Instrumert 4
A nstrUments B GA Instruments = ga3130:l = Run History = Reextraction
nResuns Group

= Database Manager
= Blga3130x
[EPlate Manager
%Pro{ocol Manager

Select a run to viewy: [Run_DavidPT2_2004-10-29_19-19_0005 % |

Cap | Well | Extraction Resi, Results Group Analysis Protocol Analysis Result

HluModule Manager 1 | a0t Segh-auto 3130POR7_BDTw3-KE-De . 29 72728
= EERun History 3 | B0 Segh-auto 3130POR7_BDTw3-KE-De . 5234312
EPT Wigsiver s | oo Seqh-auta 3130POPT_EDTv3-KE-De,, 52317997
Elevent Log 7 | om it G ANPORT FOTwrKEDe
5 Instrumert Protacal ile:\E:\AppliedBiosystemsiudcidatacollectiondatalga31 30xl,

EQ1 0378796
11 Fo1
13 GO
15 HO1

2 A2

B spatial Caliration i
=Capillary “iewwver
-Cap.fArray “iewwver
R =pectral Calibration

avidPTZ\Run_DavidPT2_2004-10-29_19-19_000Siseq_005_C01,
Seqh-auto 3130POPT_BDTv3-KE-De,)

Seqh-auto F130POPY_BDTw3-KE-De )
Seqh-auto F130POPY_BDTw3-KE-De )
Seqh-auto F130POPY_BDTw3-KE-De )

36 262295
54 028168

m
HEEEEEEEE =
o
=8

w

Potahnutim za hranu buriky sloupec rozsifite
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Zobrazeni vysledku automatické extrakce

!@ Foundation Data Collection Yersion 3.0

File ‘“iew Edit Help

- NoUser is logged in

£B
= A& G nstrument 4
nstrUments GA Instruments = 9a3130xl = Run History = Reextraction
QResuns Group
= Databiass M
. ga; :DE:: anager Select & runto view: [Run_DawidPT2_2004-10-29_19-18_0005

[EPlate Manager
'ﬁPro{ocol Manager
Iiﬁr‘mdule Manager
= EERun History
EEPT viewer
Event Log
'ﬁlns{rumem Protocaol
B spatial Caliration i
=Capillary “iewwver
-Cap.fArray “iewwver
R =pectral Calibration
[FElReexraction]
= ) DavidrT2
= @Ins{rumem Status
EEPT Chart
Event Log

B spatial Fun Schedul

Ukazatele kvality

Poznamky

Extract | Cap |Iysis Protocaol Analysis Result
1 JPOPY_BDTw3-KE-De,
3 JPOPY_BDTw3-KE-De,
5 JPOPY_BDTw3-KE-De,
7 JPOPY_BDTw3-KE-De,
9  JPOPY_BDTw3-KE-De,

11 IPOPT_BDTvw3-KE-De

»
13 JPOPT_BDTw3-KE-De |
15 JPOPT_BDTw3-KE-De |

Roztazeny sloupec

Sloupec ukazateld kvality zobrazuje ukazatele kvality pro celou sekvenci. Ukazatele

kvality se zobrazuji pouze pti pouziti KB™ Basecaller.

PouZité barvy a jejich vyznam

Barva Ukazatel kvality
Cervena <15
OranZova >15a<20

Zluta >20a<30

Zelena > 30

Poznamka: Vice informaci o ukazatelich kvality a KB Basecaller naleznete v pfiru¢ce
Applied Biosystems DNA Sequencing Analysis Software v5.1 User Guide, PN 4346366.

Sloupec ztstava prazdny (bily) pokud:

* Analyza nebyla provedena
* Analyza se nezdafila
» Byl pouzit ABI Basecaller, ktery neumoznuje pfidéleni ukazatelil kvality.
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Vysledkova skupina a protokol o analyze

Pro ticel opakované extrakce mizete vysledkovou
skupinu a protokol o analyze upravit (tyka se téz
metody analyzy v programu GeneMappers).

Poznamka: Kliknutim na hlavicku sloupce v okné

opakované extrakce muzete zvolit cely sloupec. Napi.

kliknutim na hlavicku sloupce Extract (extrakce)
zvolite v§echny vzorky. Kliknuti na tlacitka Uncheck
nebo Check oznacite nebo zrusite vybér kazdého
vzorku. Pro snaz$i zadavani informaci zde funguje
obdobnym zpiisobem jako v editoru desticky
kombinace klaves Ctrl+D .

TFidéni sloupcu

1. Stisknéte klavesu Shift a kliknéte na hlavicku
sloupce, ¢imz setridite vzorky.

2. Stisknéte klavesu Shift a znovu kliknéte, ¢imz
vzorky setfidite v opacném potadi.

Tridit 1ze podle:
« Cisla kapilary
* Pozice jamky
* Vysledka
* Kvality
» Sloupce extrakce

Poznamka: Timto zptisobem muzete napiiklad
vSechny vzorky, jejichz analyza selhala, umistit
na zacatek sloupce a nemusite prochazet a
prohledavat cely sloupec.

Kapitola 7 Spusténi pfistroje
Zobrazeni vysledkt automatické extrakce
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Kapitola 7 Spusténi pfistroje
2 Zobrazeni vysledku automatické extrakce

Opakovana extrakce zvolenych vzorku

1. Roztahnéte Zluty nebo Cerveny sloupec
s vysledky tak, abyste vidéli celou vystraznou
Zpravu.

2. Pokud chcete, zvolte novou vysledkovou skupinu
nebo upravte stavajici. Zvoleni nové vysledkové
skupiny vam umozinuje vypnout automatickou
analyzu, zménit nastaveni nazvl vzorkd a
adresafd a jejich umisténi a zménit majitele
vysledkové skupiny.

3. Pokud chcete, zméfite protokol o analyze tak, aby
analyza byla provedena jinym zpiisobem, napt. za

pouziti jiného basecalleru.

4. Oznatte vzorky, které chcete znovu extrahovat,
ve sloupci Extract (Extrakce).

5. Klikngte Extract (Extrakce).

Poznamka: Opakovana extrakce vede

k vytvoteni uplné nového souboru, nedochazi

k ptepsani ptedesle ulozeného souboru.
Pritomnost ptedesle ulozeného souboru nema na
vytvoreni nového souboru zadny vliv. Pokud jste
nezménili nastaveni tykajici se pojmenovani
soubort, je k nazvu souboru piipojeno ¢islo.
Napftiklad ma-li prvni vzorek nazev “sample
01.ab1”, druhy vzorek bude pojmenovan “sample
01 (1).abl.”
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Kapitola 7 Spusténi pfistroje
Pouzivani programu Autoanalysis Manager =

Pouzivani programu Autoanalysis Manager

Program Autoanalysis Manager se pouziva spolu s programy SeqScape a/nebo
GeneMapper. Autoanalysis Manager se instaluje z jejich instalaéniho CD.

Automaticka analyza se provadi nasledujicim zptisobem:

1. Jakmile program Data collection ukon¢i b&h, je odeslana zprava “Run
Completed” (Beh ukoncen).

2. Program Autoanalysis Manager tuto zpravu piijme a zahaji tikol. Ukol se zobrazi
v zalozce Obecné (General).

3. Program Autoanalysis Manager vyhledava tkoly kazdé dvé minuty a automaticky
analyzuje data pomoci funkci pro zpracovani dat v programech SeqScape a/nebo
GeneMapper.

4. Ukongeni analyzy znamena automatickou Gipravu stavu programu Autoanalysis
Manager.

Vytvoreni souborll  Program Data collection uchovava soubory jednotlivych vzorki v umisténi podle
specifikace ve vysledkové skupin€. Autoanalysis Manager tato data kopiruje do databaze
Data Store pro nasledné zpracovani programy SeqScape a GeneMapper.

V z4jmu zachovani dostatecné¢ho mista na disku vaseho pocitace nepotfebné soubory
vzorkil smazte nebo preved’te na jiny disk.

Automaticka Poznamka: Pokud jste v priibéhu automatické analyzy méli otevien program
analyza GeneMapper nebo SeqScape, uzaviete je a spustte znovu Autoanalysis Manager.

Ihned po obdrzeni zpravy z pristroje otevira Autoanalysis Manager specialni verze
programilt SeqScape a/nebo GeneMapper pro automatické zpracovani a analyzu dat.
Bézné uzivatelské verze programi SeqScape a/nebo GeneMapper musi byt pro zahajeni
automatické analyzy zavieny.

Genetické analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x/ — Uzivatelska pfirucka 155




Kapitola 7 Spusténi pfistroje
Pouzivani programu Autoanalysis Manager

Soucasti
Autoanalysis Manager ma dvé nebo tfi zalozky:

» Zéalozka Obecné (General)

» Zalozka GeneMapper, pokud je instalovan GeneMapper v3.7 nebo GeneMapper /D
v3.2

» Zalozka SeqScape, pokud je instalovan SeqScape

Zalozka Obecné Zalozka Obecné slouzi k zobrazeni tikoli programu a jejich stavu zpracovani.

utoanalysis Manager 3.0

File Edit Help

i GeneMapper v3.7 || SeqScape 2.5

iJo[a _.Kna_l.ys.i.s Order

| Application

P

| #of Samples

| ArivalDate G | Status | Status Message |

sl

Pfikazova tlaCitka zalozky Obecné

Delete Job |

Delete Completed Jobs |

Move Jaob Up Mawve Jab D avn

Funkce pfikazovych tlacitek zalozky Obecné

Nazev tlacitka

Smazat ukol
(Delete Job)

Smazat ukoncéené ukoly
(Delete Completed Jobs)

. Vymaze ukol/projekt ze seznamu Ukoll v programu Autoanalysis

. Vymaze vSechny ukonéené ukoly/projekty ze seznamu ukol(

Funkce

Manager.

Nesmaze soubory vzorku ani projekty program(i SeqScape nebo
GeneMapper.

v programu Autoanalysis Manager. Maze pouze Uspésné
ukon&ené ukoly.

Nesmaze soubory vzorkl ani projekty program(i SeqScape nebo
GeneMapper.

Posun ukolu nahoru
(Move Job Up)

Posun ukolu doll
(Move Job Down)

156

Aktivni Ukol/projekt ma vzdy pofadové €islo 1. Po jeho skon&eni
dostane ukol €. 2 €islo 1 a ostatni Ukoly jsou pfecislovany. Posun
ukolu umoziuje ménit pofadi jeho analyzy.
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Kapitola 7 Spusténi pfistroje
Pouzivani programu Autoanalysis Manager b

Zalozka Zalozka GeneMapper slouzi k zobrazeni ikolli a jejich stavu zpracovani.

GeneMapper

b Autoanalysis Manager 3.0
File Edit Help

General
-GeneMapper Joh Queue

SeqScape 2.5 |

# Jokb/Project User # of Samples | Arrival Date Completed Date Status Status Mess

Configure Schedule Edit Proparties Requeue Job Delete Job

Pfikazova tla¢itka zaloZzky GeneMapper

Configure Schedule I Edit Propedies I Requeue Job | Delete Job Delete Completed Jobs

Funkce pfikazovych tlagitek zalozky GeneMapper

Nazev tlacitka Funkce

Nastaveni analyzy + Cas dal$i analyzy (Next Analysis Time):
Umoznuje nastavit €as zahajeni dalSi automatické analyzy.

(Configure Schedule) Automaticka analyza nezacéne dfive nez v nastavenou dobu.

+ Omezeni automatické analyzy (Periods restricting automated
analysis):
UmozZriuje nastavit dobu, b&€hem niZ automaticka analyza neprobiha.
S vyhodou Ize pouzit pokud vite, Ze v urcité dobé budete prohlizet data
a nechcete, aby se objevovalo okno “Runs ready for processing” (Béhy
pfipraveny pro zpracovani). Béhy jsou fazeny jeden za druhy a budou
automaticky analyzovany po uplynuti nastavené doby.

+ Automatické vymazani ukonéenych ukol (Automatic Deletion
of Completed Jobs):
UmozZriuje automaticky smazat ukon&ené ukoly. Nezdafené nebo
neanalyzované ukoly nebudou vymazany. Vymaze se pouze ukol
programu Autoanalysis Manager, soubory vzorkd ani projekty
programu GeneMapper se nesmazou.

Uprava vlastnosti Umozriuje zménit nasledujici nastaveni:

(Edit Properties)
» Nézev uUkolu/projektu (Job/Project Name)

+ Uzivatelské jméno (UserName) programu GeneMapper
» Heslo (Password) programu GeneMapper
» Poradi (Queue position): Zadejte nové poradi projektu
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Kapitola 7 Spusténi pfistroje
Pouzivani programu Autoanalysis Manager

Nazev tlacitka

Funkce

Nové provedeni ukolu
(Requeue Job)

Vzorky uréené k automatické analyze maji ve sloupci #
uvedené Cislo, urCujici poradi jejich analyzy.

Jiz analyzované vzorky nebo ty u nichz se analyza nezdafila
maji ve sloupci # prazdné pole.

Chcete-li ukol provést znovu, pfidélte pomoci tlacitka Requeue
Job danému ukolu dislo.

Smazat ukol
(Delete Job)

Vymaze ukol/projekt ze seznamu v programu AutoAnalysis
Manager. Nesmaze soubory vzorkud ani projekty programu
GeneMapper.

Smazat ukon&ené ukoly
(Delete Completed Jobs)

Vymaze vSechny ukon&ené ukoly/projekty ze seznamu

v programu AutoAnalysis Manager. Maze pouze uspésné
ukoncené ukoly. NesmaZze soubory vzorku ani projekty
programu GeneMapper.
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Kapitola 7 Spusténi pfistroje
Pouzivani programu Autoanalysis Manager

Zalozka Zalozka SeqScape slouzi k zobrazeni ukold, projekti a jejich stavu zpracovani.

SeqScape
Autoanalysis Manager 3.0
File Edit Help
| General | Genemapper va.7 | SeqScape 25|
~SeqScape Job Queue
Job Project Artival Date Status Status Message

Pfikazova tlacitka zalozky SeqScape

Nazev tlacitka Funkce
Detaily . Zobrazuje projekty
(Details)

Details for Job "Run_SSIntegration_2002-08-23_16-59_1 - Seqs x|
Bl [Z]HLA-C-3100

B-nn n1e an1 40904

Nové provedeni . Zaradi ukol do planu analyzy

(Resubmit)
Uprava vlastnosti Uprava jména a hesla (pouze pokud se analyza nezdafi)

(Edit Properties)

Smazat (Delete) . Vymaze ukol v Autoanalysis Manager
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lr Zobrazeni dat po analyze

Zobrazeni dat po analyze

Vyhledani  Analyzované soubory vzorki jsou extrahovany do adresafe béhd, ktery je definovan
souborl v zélozce Pojmenovani (Naming) vasi vysledkové skupiny a umistén jak je definovano
vzorkl v zalozce Umisténi (Destination). Pfednastavené umisténi je
E:\AppliedBiosystems\UDC\Data Collection\Data\ <typ pristroje>\<ndzev
pristroje>\<Ndzev behu>

& bapl_2003-09-03 o [=] (S

JFiIe Edit  Wiew Fawvorites Tools  Help ﬁ

J &Back - = - | iChsearch LyFolders £ #Histary |E‘ LE 5wy | [£5-

| Address |1 E:\AppliedBiosystems|UDC|DataCallection|Data\bap1_2003-09-03 ~| @an

1 | Mame | Sizel Type 5 | Modified |
"D L B 016_Hoz_19-11-51 253KB  AB1 File 9/3/2003 7:16 PM
s B 015_r01_19-11-51 Z65KE  AB1 File 9/3/2003 7:18 PM
bapl_2003-09-03 014 Goz_19-11-51 252 KB AB1 File 932003 7116 PM

#9013 _Go1_19-11-51 Z70KE  AB1 File 9)5/2003 7:16 PM

Select an item ko view its #012_Foz_19-11-51 270KE  AB1 File 9/3/2003 7:16 PM
description, 011_F01_19-11-51 269KE  AB1 File 9}3/2003 7:18 PM
ee ale: 010 Eoz_19-11-51  269KE  ABL File S3(2003 7:16 FM
My Documents g 009_E01_19-11-51 ZFOKE  AB1 F?Ie 9/3/2003 7:18 PM
My Metwork Places ¥ 00s_poz_19-11-51 270KE  AB1 File 9/3/2003 7:17 PM
My Computer g 007_001_18-11-51 ZFOKE  AB1 F!IE 9/3/2003 7:17 PHM
¥ 006_coz_19-11-51 269KB  AB1 File 9/3/2003 7:17 PM
005_C01_18-11-51 Z69KE  AB1 File 9/3/2003 7:17 PHM
#o04_p0z_19-11-51 270KE  AB1 File 9/3/2003 7:17 PM
003_B01_19-11-51 ZF0KE  AB1 File 9/3/2003 7:17 PHM
002_A02_18-11-51 270KE  AB1 File 9/3/2003 7:17 PM
B 001_a01_19-11-51 Z69KE  AB1 File 9/3/2003 7:17 PHM

|16 chiect(s) 4,16 ME [ty Computer 4

Vyhledani soubor( vzorku

Vyhledejte znovuextrahovana data v adresaii definovaném ve vysledkové skupiné
pfipadné v pfednastaveném adresafi.

Prohlizeni  Pomoci programu Sequencing Analysis, SeqScape nebo GeneMapper miiZete prohlizet
souborl  nezpracovana i analyzovana data jednotlivych vzorkd.

vzorku
Typ souboru vzorku Pfipona souboru
Sekvenovani, SeqScape .ab1
Fragmentacéni analyza fsa
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Mapovani desticky

Planovani nastriku vzorku

V zéavislosti na poctu kapilar a umisténi vzorki v 96- nebo 384-jamkové desticce je
planovan nasttik jednotlivych vzorkti. Seznamte se s usporadanim jednotlivych desticek
popsaném v odstavcich “Mapovani 96-jamkové destiCky” nebo “Mapovani 384-jamkové
desticky”, abyste dokazali usporadat vzorky podle priority jejich nastiiku.

Systém planovani nastfiku je zalozen na:

+ Poftadi propojenych (linked) desti¢ek (pouze model 3130x/). Propojeni desticek viz
strana 128.

* Definované priorit¢ vzorku v zaznamu desticky.

Je-1i priorita vSech vzorkd nastavena na 100 (pfednastaveno), jsou béhy planovany
podle postupu viz nize. Vice informaci o nastaveni priority béhi viz ptirucka Genetické
analyzatory Applied Biosystems 3130/3130x] — udrzba a reseni problémii.

Mapa sady kapilar

V nakresech niZe je znazornén pocet kapilar v sad€. Rozvrzeni sady kapilar je totozné pro
96- 1 384-jamkov¢é desticky.

Rozvrzeni kapilar
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Pfiloha A
Mapovani 96-jamkové desticky

Mapovani 96-jamkové destiCky

Geneticky V pfipadé 96-jamkové desticky probiha nastfik z kazdé jamky ve dvou po sobé jdoucich
analyzator fadach pocinaje lichou fadou. Nastfik vSech vzorkil pIn¢ obsazené 96-jamkové desticky
3130x/ Vyzaduje Sest béhu. Priklady nize zndzoriuji jak miZe rozlozeni vzorki (Sedé) a umisténi
kapilar (¢isla) ovlivnit pocCet vaSich béht.

Efektivni rozmisténi vzork Neefektivni rozmisténi vzorkut
Nastfik 48 vzork(l ve tfech bézich Nastfik 32 vzork( ve Etyfech bézich
I o T m o o ® > Mz o SI—m—o—o—w >
AN IS | [CICICIOICICICION
CICICICICICIOIO) (16) (1 (12) (19) (8) (8) (@ (@) »
GCICIGIOIGICICION Iy OICIOIOIIOICR IR
X e L y oy €
(s) (13 G2) (o) () (5) (&) (2 DICIPIGICIOIOIOE
EEICIOICIOISION WA | IoTcToToTeICICIOr] I
OICICIOIOICIOI®) OICICICIOIOIOIOE
BB .,
(e) (19 (12 19y (8) (6) (4 (2)

®

Geneticky V pfipadé 96-jamkové desticky probiha nastfik ze Ctyf vedle sebe lezicich jamek v fad¢.
analyzator Nastiik vSech vzorki pln€ obsazené 96-jamkove desticky vyZaduje 24 behu.
3130

Ptiklad nize znazornuje 96-jamkovou desticku, Sedé kruhy jsou vzorky a ¢isla oznacuji
jednotlivé kapilary. Pro nastiik 16 vzorkl jsou zapotiebi 4 behy.

T ©® M m O O W >
oene ClSIeITCI CISIOICE Béh 1
send GISISIGI GISISIGR B&h 3

00000000
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Mapovani 384-jamkové destiCky

Geneticky
analyzator
3130x/

Pfiloha A
Mapovani 384-jamkové desticky

V ptipadé 384-jamkové destiCky probiha nastiik z kazdé druhé jamky a radku.
Nastiik vSech vzorkd pln€ obsazené 384-jamkové desticky vyzaduje 24 beht.

Priklad nize znazornuje rozlozeni prvnich 4 nasttikl po¢inaje jamkou AO1. Svétle Sedé

kruhy jsou vzorky a tmavée Sedé kruhy jsou vzorky, u nichz se provadi nastrik.
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V ptipadé 384-jamkové destiCky probiha nastiik z kazdé druhé jamky. Nastiik v§ech

analyzator
3130

Priklad nize znazornuje rozlozeni prvnich 6 nasttikl po¢inaje jamkou AO1. Svétle Sedé

vzorkill pIn¢ obsazené 384-jamkové desticky vyzaduje 96 behd.

kruhy jsou vzorky a tmavé Sedé kruhy jsou vzorky, u nichz se provadi nastrik.
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Pfiloha A
Mapovéni 384-jamkové desticky
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Cislice
3130 basecaller a soubory barev/primer (Mobility files)
66, 67

A
ABI PrisM® BigDye® Primer Cycle Sequencing Kkity,
tabulka souborti barev a standarda 29

ABI PrisM® dGTP BigDye® Terminator Cycle
Sequencing Ready Reaction kit, tabulka soubori barev a
standardl 29
ABI PrisM® dGTP BigDye® Terminator v 3.0 Cycle
Sequencing Ready Reaction kit, tabulka souborti barev a
standardt 29
ABI PrisM® dRhodamine Terminator Cycle Sequencing
kit, tabulka 29
aktivace spektralni kalibrace 47
aktualizace udaju o sadé kapilar 13
AmpFISTR kity

matric¢ni standard 30

tabulka soubort barev, filtr, moduly 5
analyza manualni 54, 83, 106
analyza dat v programu GeneMapper 160
Applied Biosystems

kontakt xi

navrhy na zlepSeni dokumentace  x

technicka podpora  xi
australské normy EMC xxiii
automaticka analyza

manualni, dokumentace k fragmentacni analyze

106

manualni, dokumentace k programu Seqscape
83

manualni, dokumentace k sekvenovani 54
sekvenovani 54

program GeneMapper, nazev pocitace 107
Autoanalysis Manager

pouzivani 155

soucasti 156

spusténi 131

vysvétleni 82

zélozka obecné 156
automaticka analyza SeqScape 82

automatickd analyza, pozadavky 83
automatickd extrakce, prehled 147
automatické zpracovani, zalozka 118
autosampler 18

funkce 11

B

basecaller a soubor barev/primer 66
basecaller, soubory 66, 67

Rejstrik

béh
fragmentacni analyza 133
prohlizeni dat 137
sekvenovani, primérna doba trvani 132
senzory stavu 140
spusténi 130
spusténi, zastaveni, preskoCeni, pozastaveni 133
vyzaduje zdznam desticky 55, 84, 108

bezpecna prace xXii
bezpecnost
elektricka XX1
ergonomie XXii
chemicka Xviil
chemicky odpad xx
laser XX1

normy  xxiii
ovladani pristroje xviii

pohyblivé soucasti xXi
pfemistovani a zvedani pfistroje  xvii
pristroje xvii

upozornéni Xiv

bezpecnostni listy (MSDS)
odkaz  xix, XX
popis  xviii
ziskani xix
bezpecnostni symboly xvi
chemikalie, manipulace  xix

chemicky odpad, bezpecnost XX

chemicky odpad, odstrafiovani XX
BigDye® Terminator kity, tabulka 66
BigDye® Terminator v3.1 Cycle Sequencing kit tabulka,
soubor barev a standard 29

C

cilovy adresar 147
condition number, parametr spektralni kalibrace 42

v

C

carové kody, vyhledavani 40
¢tecka carovych kodia 6

D

data
prohlizeni 137
prohliZzeni analyzovanych sekvenacnich dat 160
prohlizeni ukonc¢eného béhu 146
zvétSeni zobrazeni (zoom) 143
Data Collection program, spusténi 9
délka ¢teni (LOR), definice 3
desticka
uchyceni do drzékt, nakres 34
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umisténi do pfistroje 39 vysledkova skupina 108

desticky zéznamy desticek 108
propojeni a odpojeni se zaznamy desticek 128 GeneMapper, zalozka 157
uzavieni 33
detekéni blok a ohfivaé, funkce 11 H
doba trvani béhu e
fragmentacni analyza 4 hlSt0,r1§ beh1.1v 145 o
spektraln kalibrace 41 hledéni desticek, najit vie 40
dokumentace
GeneMapper, uzivatelska pfirucka 106 CH
souvisejici X chybové hlasky 140
DULEZITE, popis  xiv, ix
piiklad xv J
dvojita ferrule, nakres 12 . iy v .
dye primer kity, tabulka 67 J.ak pouzwatt tuto p rlr’ucku X
Dye Terminator kity, soubory 66 jednocestny ventil, nakres 12
K
E kalibra¢ni standardy
Y typy, fragmentacni analyza 30
E goubo,r bare\o/, sekY?nacnl klt}: - tabulka 61 typy, sekvenovani 29
ed¥tor zdznamil dest;gek, vyplnéni 37 kapilary, prohlize 143
ed¥tor zaznamu de“?‘fek ., 84 katodovy pufr, zasobnik, plnéni 17
edltor. zdznamil destlcekjrsouc.?stl 85 KB basecalling moduly béhu 66
elektqckef syil’lbOI’y na prlétropch . XV kurziva, pouZivéni ix
elektqckef zafizeni, bezpecnost xxi kvalita, sloupec 152
elektrické zafizeni, symboly  xvi
elektrické zafizeni, urazy xXXi
elektroda, nakres 12 L
elektroforetogram, definice 143 laser, bezpe&nost xxi
elektromagneticka kompatibilita, normalizace, viz. EMC laser, riziko  xxi
normy symbol xvi
EMC normy xxiii vystraha xxii
australské XXiii laser, zatfidéni Xx1
evropské xXiil
kanadské Xxiil
EPT graf 141 M
ergonomie  xxii manualni analyza, fragmentacni analyza,
evropské bezpe¢nostni normy  xxiii dokumentace 106
manudlni analyza, Seqscape, dokumentace
83
F manualni analyza, Sequencing Analysis, dokumentace
fragmentaéni analyza 54
analyza dat 160 matri¢ni standardy
béh, doba trvani 133 fragmentacni analyza 30,114
moduly béhu 113 pfiprava na sekvenovani 31
prijatelné profily spektralni kalibrace 51 sekvenovani 29
sada filtrd 5 moduly
typy kit 5 fragmenta¢ni analyza 4,5
funkece fill down special 38 KB basecalling 66
sekvenovani 3
G spektralni 36
moduly béhu

GeneMapper™ a GeneMapper™ ID 106
GeneMapper, ndzev pocitace 107
generic 107
ptistrojovy protokol 108
soucasti 109 N

automatické kroky, popis 132
vybér pro fragmentac¢ni analyzu 113
vybér, spektralni 36
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nastaveni (aktivace) spektralni kalibrace 47
NEBEZPECI, popis  xiv
priklad xv

normy
EMC  xxiii
bezpecnostni Xxiil

O

O-krouzek, nakres 12

odpad biohazard, manipulace  xx

odpad, odstrafiovani  xx

odpojeni desticky 129

okno opakované extrakce 147

odstranovani odpadu  xx

opakovana extrakce 154
vysledky, sloupec 151

opakované pohyby, riziko XXil

otvor proti preplnéni, nakres 12

P
panel nastroju 133
PDP motor, kryt, nakres 12

pist, nakres 12
planovac beht prostorové kalibrace 22

pocitac
pridéleni unikatniho jména 9
spusténi 7
pohyblivé soucasti
bezpecnost XXi
riziko  xxi
symbol xvi
podporované sekvenacni kity 28
pojistka pufrového ventilu, nakres 12
pojmenovani zalozky, fragmenta¢ni analyza 118
polymer

délka sady kapilar, tabulka36
doplnéni nebo vyména 14
kdy doplnit nebo vyménit 14

zména typu 15
polymer, nadobka, nakres 12
polymer, trubicka pro vedeni, nakres 12
polymer, vicko nadobky s otvorem, nakres 12
polymerova pumpa, nakres 12
pozastaveni béhu 134
poznamka, popis ix

prace s textem ix
pravidla pojmenovani soubortt 54, 83, 106
prohlize¢
ikony a informace 145
kapilar 143
planu béht 129
sady kapilar 144
spekter 47, 145
program, spusténi 9
propojeni desticky 128
propojovaci trubicka, 12

prostorova kalibrace
kdy provadeét 22
prohlizec 145
piijeti nebo odmitnuti 24
ptiklady profila 25
vyhodnoceni profilu 23
vytvofeni 22
protokol o analyze, vymazani
export 69,97
import 69, 97
moznosti 58
moznosti, SeqScape 87
obecny popis 55
ptiprava vzorkd do desticky 34
upravy 68, 96

68,97

privodce aktualizaci udaju o sadé¢ kapilar
pruvodce doplnénim polymeru 15
pruvodce instalaci sady kapilar, pouziti 13
privodce zménou typu polymeru, pouziti
pfemistovani a zvedani
monitor  xviii
pocita¢ xviii
premistovani a zvedani piistroje, bezpecnost
prepéti, kategorie XXi
pfistroj
dokumentace X
EPT stav 141
nakres 11
ovladani 130
rozloZeni 2
spusténi 8
stav 140
ptistrojovy protokol
ikona, zobrazeni 145
moznosti, SeqScape 87
moznosti, Sequencing Analysis 58
obecny popis 55
vytvoreni 35
vytvoteni, SeqScape 88
vytvoreni, Sequencing Analysis 109, 112
pufr anodovy, zasobnik 12
puftr, hladina 12
pufry
ptiprava 16
riziko 32
pumpa, blok 12
funkce 11
pumpa, komora — nakres 12

Q

Q-value, spektralni kalibrace 42

R

radioaktivni odpad, manipulace xx
riziko
chemicky odpad xx
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laser  xxi

opakované pohyby posit

pohyblivé soucasti XX1

pfemistovani a zvedani piistroje  xvii

uraz elektrickym proudem xxi
rozliSeni, fragmenta¢ni analyza 4

rozvrzeni ptistroje 2’
S
sada filtrt, fragmentacni analyza 5
sada kapilar, délka a typ polymeru, tabulka 36
sada kapilar
funkce 11
instalace nebo vyména 13
nakres 12

sada kapilar, port, vyobrazeni 12
sada kapilar, prohlize¢ 144
sekvenovani
data, automaticka analyza 82
doba trvani béhu 132
editor zaznamu desticek 55
matri¢ni standardy 31

moduly spektralni kalibrace 36
pozadované soubory 55

ptijatelné profily spektralni kalibrace 49
specifikace 3

vytvoreni protokold 59

zobrazeni analyzovanych dat 160
sekvenacni kity, podporované 28
senzory stavu 140
separacni pufr, pfiprava a uchovavani 16
SeqScape Software v2.5, automaticka analyza 82
SeqScape, zalozka 159
signaliza¢ni diody pfi spusténi pfistroje 8

smeésna desti¢ka, zdznam 55
soubor barev
fragmentaéni analyza 30, 114
tabulka, sekvenovani 29
soubory, neplatné znaky v nazvech 54

soubory, typy 160
soubory vzorki 147
pfednastavené umisténi 160

typ 160

specifikace
fragmentacni analyza 4
sekvenovani 3

spektralni kalibrace
doba trvani 41
kdy provadeét 28
nastaveni 47
provedeni 37
ptijatelna/nepiijatelna 42
ptijatelné profily, fragmentacni analyza 51
pfijatelné profily, sekvenovani 49
priprava standarda 31
typy standardd 29
vytvoreni zaznamu desticky 37
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vyhodnoceni 43

spektralni kalibrace, béh 40

spodni polymerovy blok 11

spodni polymerovy blok, nakres 12
spravce desticek, pristup 37

spravce protokold, pristup 35

spusténi béhu 133

stav

pfistroj 139

service console 9
symboly

horky povrch ~ xvi

riziko  xvi
symboly na pfistrojich

bezpecnostni XVi

elektrické XV

v

S

Skoleni, informace X1

T

tabulky, souhrn 3
technicka podpora, kontakt xi
termostat

funkce 11

tésnéni, nakres 12
tucny text, pouziti ix
ukazatele kvality, rozsah 152
upeviiovaci Sroub, nakres 12

upozornéni pro uzivatele — slova, popis ix
USA — bezpecnostni normy xXiil

V
VAROVANI
popis  Xiv
ptiklad xv
vodni past, nakres 12
vysledkova skupina
editor, GeneMapper 107
import a export 100
moznosti 57
moznosti, SeqScape 165

obecny popis 55
vytvoreni, fragmentacni analyza 115
vytvoreni, SeqScape 98
vytvoreni, Sequencing Analysis 70
VYSTRAHA, popis  xiv
vystrazna upozornéni
DULEZITE Xiv
NEBEZPECI Xiv
popis  xiv
symboly Xiv
VAROVANI  xiv



VYSTRAHA  xiv
vytvoreni
GeneMapper, zaznam desticky pro automatickou
analyzu 123
protokolu pro automatickou analyzu 62,93
SeqScape, zaznam desticky101
Sequencing Analysis, zdznam desticky77
vzorky
automaticka analyza 155
ptiprava do desticky 32

Z

Z soubor barev, sekvenacni kity — tabulka

61
zasobnik anodového pufru, plnéni 19
funkce 11

zasobniky, plnéni 17

umisténi na autosampleru 18

zastaveni béhu 133
zaznam desticky

GeneMapper 123

obecné 55, 83, 108

propojeni a odpojeni 128
smésna desticka 55

soucasti, Sequencing Analysis
vyhledani 40

vytvoreni, SeqScape 101
vytvoreni, Sequencing Analysis

zdznam sprav systému 142

ikona, zobrazeni 145

znaky, piijatelné 54, 83, 106
zobrazeni desti¢ek 137
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Allelic Ladder — Alelicky zebiik

Analysis Method — Metoda analyzy

Analysis Protocol — Protokol o analyze

Autoanalysis — Automaticka analyza

Autosampler — Autosampler

Basecaller — Basecaller

Basecalling — Basecalling (rozliseni jednotlivych
bazi)

Bin Set — Soubor bint

Capillary Array — Sada kapilar

Clear Range — Oblast Clear Range

Dye Set — Soubor barev

Event Log — Zaznam zprav systému

Fragment Analysis — Fragmenta¢ni analyza

Injection — Néstiik

Injection List — Seznam nastiiku

Instrument Protocol — Ptistrojovy protokol

Lenght of Read — Délka éteni

Anglicko-Cesky

terminologicky slovnik

Link Plate — Propojeni desticky

Plate Manager — Spravce desti¢ek

Plate Record — Zaznam desticky

Plate View — Zobrazeni desticek

Protocol Manager — Spravce protokolil
Quality Value — Ukazatel kvality

Raw data — Nezpracovana data
Reextraction — Opakovana extrakce
Results Group — Vysledkova skupina
Run — Béh

Run History — Historie béhi

Run Module — Modul béhu

Sample Sheet — Seznam vzorkli

Size Standard — Velikostni standard

SNP Set — Sada SNP

Spatial Calibration — Prostorova kalibrace
Spectral Calibration — Spektralni kalibrace
Spectral Viewer — Prohlize¢ spekter
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Science

iScience Pro lepsi pochopeni komplexnich interakci
biologickych systémU neustéle vyvijime nové revoluéni
pfistupy objevovani, zahrnujici technologie, informatiku a
tradi¢ni laboratorni vyzkum. Spole¢nost Applied
Biosystems poskytuje v t&sné spolupraci se svymi
zakazniky nejmoderné;jsi vyrobky, sluzby a znalostni
databaze, které pomahaji tuto novou Integrovanou védu
uvést v zivot.

Sidlo spole¢nosti

850 Lincoln Centre Drive

Foster City, CA 94404 USA

Telefon: +1 650.638.5800

Bezplatna linka (v Severni Americe): +1 800.345.5224
Fax: +1 650.638.5884

Celosvétova prodejni a servisni sit’

Siroka distribuéni a servisni sit $kolenych specialistt
Applied Biosystems funguje ve 150 zemich na Sesti
kontinentech. Adresy nasich obchodnich zastoupeni
a technické podpory ziskate ve vasi mistné prislusné
poboc&ce nebo na internetové adrese
www.appliedbiosystems.com.

www.appliedbiosystems.com

Applied
Big?ystems

Poslanim spole¢nosti Applera je poskytovani
prvotfidnich technologii a informaci v oblasti life
science.

Applera Corporation zahrnuje spole¢nosti Applied
Biosystems a Celera Genomics.
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