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Todos os produtos de software One Lambda foram concebidos para auxiliar profissionais com
experiéncia na analise dos genes HLA através da sugestdo de resultados de digitacdo. No entanto,
quaisquer resultados clinicos ou diagndsticos tém de ser cuidadosamente revistos por uma pessoa
qualificada na digitacdo de HLA para assegurar a sua precisdo. Este software podera ser utilizado como
ferramenta auxiliar através da sugestdo de resultados, mas ndo devera ser utilizado como o Unico
método de determinacdo dos resultados reportaveis. Este software destina-se a ser um auxiliar de
laboratério, ndo uma fonte de resultados definitivos. A concecdo do software ndo atenua os perigos
associados ao software. O diretor ou técnico do laboratério com formacdo em analises de
histocompatibilidade devera rever todos os dados para detetar quaisquer problemas com o software.
Tenha em atencdo que o presente documento foi redigido antes do langamento do software. Assim,
podera notar ligeiras diferencas de conteldo relativamente aos ecras efetivos da aplicacao.

As informagdes neste documento estdo sujeitas a alteragdes sem aviso prévio.

A ONE LAMBDA EXCLUI TODAS AS GARANTIAS, EXPRESSAS OU IMPLICITAS, RELATIVAS A ESTE DOCUMENTO,
INCLUINDO, ENTRE OUTRAS, AS DE COMERCIALIZACAO OU ADEQUAGAO A UM FIM ESPECIFICO. EM CASO
ALGUM SERA A APPLIED BIOSYSTEMS RESPONSAVEL, QUER CONTRATUAL OU EXTRA CONTRATUALMENTE,
AO ABRIGO DE GARANTIA OU QUALQUER OUTRO ESTATUTO OU FUNDAMENTO, POR DANOS ESPECIAIS,
INCIDENTAIS, INDIRETOS, PUNITIVOS, MULTIPLOS OU CONSEQUENCIAIS RELACIONADOS COM ESTE
DOCUMENTO OU DELE DECORRENTES, INCLUINDO, ENTRE OUTROS, A UTILIZACAO DO MESMO.

Autorizagdo de utilizagdo limitada: Isengdo de responsabilidade do produto

Os produtos incluidos neste Guia do Utilizador podem estar abrangidos por uma ou mais Autorizag¢des de utilizagao
limitada. Consulte a documentacdo do respetivo produto ou o website da One Lambda em www.onelambda.com
para informagdes completas sobre as autorizagdes. Ao utilizar estes produtos, o comprador estara a aceitar os termos
e condigbes de todas as Autorizagdes de utilizagdo limitada aplicaveis. Estes produtos sdo vendidos apenas para fins
de investigagao e ndo se destinam a fins de diagndstico humano ou animal nem a utiliza¢des terapéuticas, salvo
indicacdo em contrario na documentacdo do produto aplicavel ou na(s) respetiva(s) Licenga(s) de Utilizagdo Limitada.
Para mais informacdes sobre como obter direitos adicionais, contacte a One Lambda.

A compra isolada deste produto de software ndo implica autorizacdo alguma, expressa ou implicita, ao abrigo dos
direitos de qualquer processo, instrumento ou outro aparelho, sistema, composicdo, reagente ou kit sob a
titularidade ou de algum modo controlado pela One Lambda.

Marcas comerciais

As marcas comerciais aqui mencionadas sao propriedade da One Lambda e dos respetivos
proprietarios. SeCore € uma marca comercial registada da One Lambda. uTYPE é uma marca
comercial registada da One Lambda.

Adobe, Reader e Acrobat sdo marcas comerciais da Adobe Systems Incorporated.
Todas as restantes marcas comerciais sdo da exclusiva propriedade dos respetivos titulares.
Winzip é uma marca comercial registada da Corel.

[ivblc e

- Representante na Europa:
One Lambda, Inc. EEEI MDSS GmbH

22801 Roscoe Blvd., Schiffgraben 41, 30175
West Hills, CA 91304 EUA Hannover, Alemanha
Tel.: 747.494.1000° Fax: 747.494.1001

www.onelambda.com

© 2020 Thermo Fisher Scientific Inc. Todos os direitos reservados. Luminex € uma marca comercial da Luminex Corporation. Windows é uma
marca comercial da Microsoft Corporation. Todas as outras marcas comerciais sao propriedade da Thermo Fisher Scientific e respetivas
subsidiarias. Especificagbes, termos e pregos sujeitos a alteragdes. Alguns produtos podem nao estar disponiveis em todos os paises. Consulte
o seu representante de vendas local para obter mais informagdes.
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Acerca deste guia

Este guia fornece instrugdes para a utilizacdo do Software de Sequenciagdo uTYPE 7.x, doravante designado por
Software uTYPE 7.x. Este guia inclui:

* Procedimentos que mostram como realizar a edi¢do basica de tragados baseados em sequéncias (“sequence-
based trace” = SBT)

* Procedimentos para tarefas de administragao e manutencao
* Uma secgao de Referéncia que ilustra e descreve os elementos da interface do software

* Uma secgao de Resolugao de problemas

Utilizadores

Este guia destina-se a técnicos de laboratério responsdveis pela andlise de dados de sequenciagdo ou
alinhamento dos alelos dos HLA.

Pressupostos

Este guia parte do pressuposto de que o utilizador:
* Instalou o Software uTYPE 7.3
» Esta a processar ficheiros de sequéncias .abl gerados pelos Applied Biosystems Genetic Analyzers

» Tem experiéncia (ou estd a receber formagao) na resolucao de discrepancias nos dados de tracados

Palavras de alertas de seguranga

Surgem quatro palavras de alerta de seguranca na documentacao do utilizador do
Invitrogen em determinadas partes do documento onde é necessario o utilizador estar
ciente dos perigos relevantes. Cada palavra de alerta - IMPORTANT, CAUTION,
WARNING, DANGER (IMPORTANTE, CUIDADO, ATENCAO, PERIGO) -
implica um determinado nivel de observacio ou agao, conforme definido em seguida:

IMPORTANTE! - Indica informagdes que sao necessarias para o funcionamento
adequado do sistema ou utilizagao correta do kit de substancias quimicas.
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ATENGAO! - Indica uma situagio potencialmente perigosa que, se n3o for evitada,
pode resultar em lesGes ligeiras ou moderadas. Também pode ser utilizada para alertar
contra praticas pouco seguras.

ADVERTENCIA! - Indica uma situagdo potencialmente perigosa que, se n3o for
evitada, pode resultar em lesdes ligeiras ou moderadas. Também pode ser utilizado
para alertar contra praticas pouco seguras.

PERIGO! - Indica uma situagdo eminentemente perigosa que, se n3o for evitada,
resultara em morte ou lesdes graves. Esta palavra de sinalizagdo devera limitar-se as
situagOes mais extremas.

A excegio da indicagao de IMPORTANTE, cada palavra de alerta de seguranga presente num
documento da Invitrogen surge com uma figura de tridqngulo aberto que contém um simbolo
de perigo.
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Informacao do produto.

Visao geral do Software de Sequenciagao uTYPE 7.x

O Software uTYPE 7.x processa ficheiros de dados de amostras de ADN referentes a
antigénios leucocitarios humanos (“Human Leukocyte Antigens” = HLA) de Classel e
Classe II para analise e atribui¢ao dos alelos dos HLA por comparagao com a base de
dados IMGT/HLA. Os ficheiros de dados de amostras sao gerados a partir das
amostras processadas com os Kits de Sequenciagao SeCore® ou de GSSP e os Applied
Biosystems Genetic Analyzers.

O Software uTYPE7.x pode ser utilizado para analisar:

Locus ExoOes
HLA A 1,2,3,4,5
HLA B 1,2,3,4,5
HLA C 1,2,3,4,5,6,7
HLA DRB1 1,2,3
HLA DRB3,4,5 2,3

HLA DQA1 1,2,3,4
HLA DQB1 2,3

HLA DPA1 2

HLA DPB1 2,3,4
MICA 2,3,4,5
MICB 2,3,4,5

Utilizacao prevista

O Software uTYPE 7.x destina-se a interpretar e fazer a correspondéncia entre os dados
de sequenciacdo gerados no analisador genético com software de recolha de dados
utilizando os kits de sequenciagdo de HLA e sequéncias conhecidas de digitacdo de
HLA.
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Configuracgao inicial

Requisitos do sistema

O Software uTYPE7.x tem os seguintes requisitos minimos para o computador e
sistema operativo:

* PC com unidade de CD-ROM ou ligagao em rede.
* Minimo de 1 GB de espaco livre em disco no diretdrio de instalacao do software.

* Sistemas operativos compativeis: Windows 10

Requisitos dos ficheiros de introducao

O Software uTYPE7 .x requer ficheiros de sequéncias .ab1 gerados pelo Software
dos ABI Genetic Analyzers. Os ficheiros devem seguir as convengdes de
nomenclatura de ficheiros do Software uTYPE 7x.

Atribua nomes as amostras no Software uTYPE 7.x de acordo com os
seguintes critérios:
* Maximo de 24 caracteres
* Sem caracteres especiais (espagos, /: \ *?” <> 1)
* A ID da amostra inclui todos os caracteres antes do primeiro hifen ou underscore
O software examina o nome do ficheiro relativamente as designag¢des de locus e dire¢oes

de exdes no ficheiro de amostra e utiliza essas informagoes para preencher os campos na
caixa de didlogo Load Files (Carregar ficheiros).

Se os nomes das amostras contiverem erros, estas nao serao carregadas e surgird um
bloco vermelho na caixa de didlogo Load Files (Carregar ficheiros) a mostrar as
informacg0es em falta. Por exemplo, na figura seguinte, é necessario editar o “Locus”
nos nomes dos ficheiros.

Sample Locus Special Exon File Hame Path

[mELt
O40e
Oaos
ImELE
O4o0e
[mELt
O40e

spZ3 oF 40£_Z3_202.=bl
zF 40€_2F_R0Z.zbl

C:\Documents snd Seti
C:\Documents and Set!
IR 406_2ZR_HOZ bl C:\Documents and Seti
406_3F_C02.abl C:\Documents and Seti
3R 406_3R_D0Z.abl c
4F 406_4F E02 abl c
4R 406_4R_F0Z.abl c

:\Deocuments and Set!

-\Documents and Seti

w
i

:\Documents and Set!
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A ID da amostra pode conter hifenes para separar o nome da amostra do grupo DRB1
quando for utilizado o Kit de Grupo DRB. Comegando pelo nome do locus, todos os
outros dados devem ser separados por underscores em vez de espagos.

O formato padrao é:

[ID da amostra] [locus] [ex&o e direcéo]

Nota: Sera anexada a todos os ficheiros de dados uma ID da sequéncia atribuida pelo
analisador genético, por exemplo, a ID da amostra_A_2F introduzida pelo utilizador
tornar-se-a ID da amostra_A_2F_C01_1085.ab1.

Kit Designagdo | Conven¢des de nomenclatura Exemplo
do locus especificas
Locus A A Nenhum ID da amostra_A_2F
Locus B _B_ Nenhum ID da amostra_B_2F
Locus C _C Nenhum ID da amostra_C_3F
_DPA
DPA1 ou Nenhum ID da amostra_DPA_ 2R
DPA1
L DPB 738 indica o codao 85 ID da amostra_DPB_ 2R
ocus * _DPB_ou 739 indica o coddo 8 ID da amostra_DPB_Z38
_DPB1_ ID da amostra_DPB_ Z39
Locus DQA1 _DQA_ Nenhum ID da amostra_DQA_ 2R
Dois Amp _DQB_ou
DOB1 “DaBL Nenhum ID da amostra_DQB1_2F
Locus DRBa1 _DRB1_ L ~ ID da amostra_DRB1_2F
TG indica o codéo 86. ID da amostra_DRBi1_TG
Grupo DRB _DRB_ Utilize a parte do nome da amostra a frente da| /D da amostra-o1_DRB1_2F
designagdo de locus para indicar o grupo DRB1| /D da amostra-o8_DRB1_2F
especifico. ID da amostra_DRB3_2
Consulte o Exemplo para DRB1*o01, ID da amostra_DRBy4_2F
DRB1*08,DRB 3,DRB 4 e DRB-5. ID da amostra_DRB5_2F
ID da amostra_A_Zs
GSSP flocus]_N.oZ_ In’clui o nome do locus seguido do ID da amostra_A_Z13
numero do primer Z
MICA _MICA_ Nenhum ID da amostra_MICA_2F
MICB _MICB_ Nenhum ID da amostra_MICB_2F
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Efetuar cépias de segurancga dos ficheiros existentes

IMPORTANTE! Efetue a copia de seguranca dos dados antes de instalar uma nova
versao do software. No minimo, efetue a copia de seguranga da pasta de instalagdo do
Software7.x e respetiva pasta de armazenamento. A pasta de armazenamento pode estar

na pasta de instalagao ou numa pasta de rede designada.

Desinstale versdes anteriores do software antes de instalar o Software uTYPE 7 .x.
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Fluxo de trabalho sugerido

Carregar e processar ficheiros de
sequéncias

1

Selecionar o ficheiro de sequéncia na
Sample List (Lista de amostras)

3

Rever posi¢gdes marcadas na sequéncia
(locais discrepantes, nomenclaturas do software e/ou erros de
correspondéncia)

|

Editar as sequéncias (se
necessario)

3

Examinar a Match List (Lista
de correspondéncias)

i

Filtrar a lista de correspondéncias ou “selecionar” as
posi¢cdes marcadas na sequéncia (€ necessario pelo
menos um par de alelos com “0” discordancias
relativamente a biblioteca)

]

Existem combinagdes ambiguas de alelos que
possam ser resolvidas?

Sim Nao
Guardar Guardar
Processar Rever/aprovar a
GSSP sequéncia
Carregar o ficheiro de l
sequéncia guardado e o Guardar

ficheiro de sequéncia de
GSSP

Gerar o relatério

Introducao
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Iniciar a sessao no software

Nota: Cada utilizador necessitara de um nome de utilizador e uma palavra-
passe exclusivos. Apenas um Supervisor pode criar utilizadores. Consulte Add
and remove users (Adicionar e remover utilizadores da pagina).
1. Inicie o software selecionando Start > Programs > SBT > HLA SBT uTYPE 7.x (Iniciar
> Programas > SBT > SBT de HLA uTYPE 7.x) ou clicando duas vezes no icone do

Software HLA SBT uTYPE7.x &8 no ambiente de trabalho.

2. Selecione o seu nome de utilizador no menu pendente, introduza a sua palavra-passe
e clique em Logon (Iniciar sessao).

|D efault DB
Izer Logaon
Adrmit | Uszer: ISupewisur j
Pazzwaord: ||

3. Aparece o ecra de aviso. Todos os ficheiros .ab1 tém de ser analisados utilizando a
identificacao de base mista. Clique em “Exit” (sair) neste ecra.

Warning:
ab1 files MUST be analyzed with KB Basecaller

and “Use Mixed Base Identification” checked
before analysis by this software

Sequence Analysis Protocol Editor

General | Basecaling  Mored Bases | Clear Range |
 Mixed Bases Settings

Call IUB  2nd highest peak
s >= I33 % of the highest pask

[ Dan't show thiz nest ime Exit
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4. Surge ajanela principal do Software uTYPE7.x.

File View Help IMGT/HLA Release: 3.17.0 2014 July 14 [
U & ~ 6 ME O [rerea v RS € 3| Lo~ W S 7 @ @ &= alc|e| T |35 E] 0 |2
Sample [Locus[Aa]T[c]uls

R-AG Y-TC K-GT M-AC 5-GC W-AT B-GTC D-GAT H-ACT V-GGA Ready

Para uma visao geral da barra de ferramentas da janela principal do Software
uTYPE7.x e das fungdes dos diferentes painéis da janela, consulte Toolbar
Overview (Visao geral da barra de ferramentas) e Main Window Overview
(Visao geral da janela principal).

Manual do Utilizador do Software de Anadlise de Sequencia¢do uTYPE HLA — Para Utilizagdo em Diagndstico in vitro p. 14



IMPORTANTE! Se os seus ficheiros de biblioteca tiverem mais de 120 dias, sera
apresentado um aviso no seu ecra de inicio de sessao. Para instrugdes sobre como
solicitar a biblioteca da base de dados, consulte Update Library (Atualizar a biblioteca).

Especificar a localizacao de armazenamento dos resultados
guardados

O software cria uma pasta de armazenamento na localiza¢ao

predefinida: C:\Program Files\ Invitrogen \SBT \ storage

Se pretender alterar a localiza¢do da pasta de armazenamento da base de dados, é
necessario iniciar a sessdo como um utilizador com nivel de Supervisor. Além disso, nao
pode ter qualquer ficheiro carregado quando alterar a localizacdo de armazenamento.

1. Inicie a sessdao como um utilizador com nivel de
Supervisor.

Antes de carregar qualquer ficheiro, clique no icone Settings (Defini¢oes) B >
Database Options tab > Set to new location (Op¢des da base de dados > Definir
nova localizagao) na barra de ferramentas.

Browse for Folder

Select the storage folder

= @' Desktop
hD My Documents
=9
P Local Disk (C:) N
s DVD-RAM Drive (D:)
é*g idewv on 'MAS Server (usfosnas01)' ()
= idevsr on 'usfosfs04 (Z:)
g Control Panel
\_'-g My Metwork Places
& Recyde Bin
) 2010

[T 2011 HealthPlan
.07 Annendiv Kim Shite

|

| £

[ Ok, H Cancel ]

5. Escolha a nova localizagao da pasta de armazenamento da base de dados e clique em
OK.

Se pretender repor a pasta de armazenamento da base de dados na localizacao
predefinida, clique em Reset to default (Repor predefini¢ao).
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Carregar ficheiros de sequéncias

1. Selecione File > Load Files (Ficheiro > Carregar ficheiros) ou clique em (& habarra de
ferramentas. Em alternativa, os ficheiros .ab1l podem ser arrastados da interface do Windows
para a janela principal.

2. Quando ajanela Load Files (Carregar ficheiros) se abrir, clique em Flexible Load

(Carregamento flexivel).

Load Files

Functions Identifier Process Sort
Fields in red are required ¥ Remove Special Characters in sample name. Sample Field: m

Sample Locus Special Exon File Name Path

4 »

Merge Existing
S Sample: Name E straction I™ Use PanelID o Sample
pRivAE stract
I Checked Onyy  APPY ToUndsr |y -
Lengte [g _Eoet || LoedbySah | iy oo ‘ eld More Files || Process Al

Curent Storage Folder.

F:%Rnd\RnD-Openssoftware U TYPE\TYPE P0NProgram'starage:

3. Navegue até a localizacao dos seus ficheiros.

File and Folder Load Window ]

-1 Analyzed Test Data « | File Name Gize | Last Modfied

1746 2/04A01(2..
1727 2/04A01(2..
1738, 20440102
178, 2/04A0(2..
1743, 2/04M01(2..
1735, 20440102

=]
2
[=x]
m |

4 1 r

‘F:\H nd\FnD-0pentsoftwareyU TYPESUTYPE FOMT est Files for 7.05Test Data_uTYPE_7.0_PQ%analyzed Test Data\DOZ6

Multiple files and falders can be selected. ¥ Show Sequence File Only Cancel |
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4. Selecione Show Sequence File Only (Mostrar apenas ficheiros de sequéncias) para mostrar
apenas ficheiros .ab1.

5. Selecione os ficheiros ou as pastas com que pretende trabalhar e clique em
Load (Carregar). Podem ser selecionados e carregados ficheiros individuais
ou vdrias pastas.

Por defeito, o software voltara automaticamente a esta pasta da
proxima vez que carregar ficheiros.

6. Na janela Load (Carregar ficheiros), clique em “Process All” (Processar
tudo) para processar todos os ficheiros. Os ficheiros sao carregados e surgem
na Sample List (Lista de amostras).Para mais informagdes, consulte Sample
List and Audit Pane (Lista de amostras e painel de auditoria).

Load Files

Functions Identifier Process Sort

Fields in red are required Iv Remove Special Characters in zample name. Sample Field: |5 -
Sample Locus Special Exon File Name Path o
O1s4 B ZF 154 B_ZF A01.=zbl F:\TechSupportiTec
O1s4 B 2R 154 _B_ZR_BOl.zbl F:\TechSupportiTec
O1s4 B 3F 154 _B_3F COl.abl F:\TechSupportiTec
Oise B 3n 154 B 3R _DO1.abl F:\TechSupporthTec
O1s4 B 4F 154 _B_4F E01.zbl F:\TechSupportiTec
O1s4 B 4R 154 B_4R_F0l.abl F:\TechSupportiTec
Os1= DRBE1 ZF 513 _DRE1_ZF A01.zbl F:\TechSupportiTec
Osz1z DRE1 n 513 DRE1_ZE B0l abl F:\TechSupporthTec
Os1= DRBE1 3F 513 _DRE1_3F_COl.zbl F:\TechSupportiTec
Osz1z DREL 3m 512 DRE1_3E DO1.sbl F:\TechSupportiTec
D 512 DRBE1 SEGETIG oR 513_DRB1_T& EO01.abl F:\TechSupportiTec
Ouszss DB ZF U356_DPBL_ZF R0Z.zbl F:\TechSupportiTec
Ouszss DB R U356_DPBL_ZR_BOZ.azbl F:\TechSupportiTec
Ouszss DB 3F U356_DPBL_3F COZ.zbl F:\TechSupportiTec
Ouszss DB 3R U356_DPB1_3R_D0Z.azbl F:\TechSupportiTec
DUSE:E DEB 4F U356 DPB1 4F E0Z.abl F:\TechSupportiTec ¥
4 3

Warning: samples in use Warning: Files axist in storage
; r Merge Existing
Sample Mame Extraction [ Use Parel ID Sample
Apply/E stract
I ChacksdOrly #PPlToUnder |y .
) shrack Load by Sample ; -
Length: [ andl List Flexible Load | Add More Files Process Al

Current Storage Folder:
F:3\Rrnd“RnD-0pentsoftwareUTYPESUTYPE 70NProgram’storage

O software fornece uma indicagao visual quando os ficheiros de amostras estdo
atualmente em utilizagao (fundo amarelo no nome da amostra) ou quando ja existem
em armazenamento (fundo amarelo no nome do ficheiro). Esta funcionalidade serve
de aviso para ajudar a evitar que dois utilizadores editem os mesmos ficheiros ou
substituam dados anteriormente analisados e esta limitada a terminais/utilizadores
que acedam a mesma pasta de armazenamento em rede.
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Caixa de dialogo

Load Files (Carregar ficheiros)

Colunas e botoes

Descrigao e utilizagao

Coluna Sample (Amostra)

A coluna Sample (Amostra) mostra o nome da amostra que estd a ser extraida. O
nome da amostra pode ser editado selecionando-o e introduzindo as alteragoes.

Coluna Locus

A coluna Locus é preenchida automaticamente pelo Software uTYPE7.x ou definida
pelo utilizador. Estd acessivel uma lista pendente ao selecionar o campo de
introducao. O locus pode ser selecionado clicando duas vezes.

A fungao Apply To Under (Aplicar infra) preenche o locus em varios ficheiros
depois de ter sido selecionada a primeira linha.

As caixas vermelhas indicam um locus em falta; é necessario introduzir um locus
para realizar a andlise.

Coluna Special (Especial)

A coluna Special (Especial) é utilizada para definir ficheiros de dados de GSSP.
Isto permite ao software combinar ficheiros de Classe I e Classe II com um primer
“Z" especifico e/ou com ficheiros de codado 86. Consulte as convengdes de
nomenclatura em Input file requirements (Requisitos dos ficheiros de introdugao).
O codao 86 e os primers “Z” podem ser selecionados na lista pendente. O N.° Z
tem como prefixo a notagao “SP” para utilizagao do programa.

Coluna Exon (Exao)

A coluna Exon (Exao) apresenta o exao e a direcao associados ao nome do ficheiro.
Cada ficheiro tem de ter um exdo e uma dire¢ao associados para a analise do
software. OF é utilizado para ficheiros de GSSP.

Coluna File Name (Nome do
ficheiro)

A coluna File Name (Nome do ficheiro) mostra os nomes dos ficheiros.

Coluna Path (Caminho)

A coluna Path (Caminho) mostra o caminho do diretério até a localizagao do ficheiro.

Sample Name Extraction
(Extragao de nome da
amostra)

A funcao Sample Name Extraction (Extracao de nome da amostra) pode ser
utilizada para definir a ID da amostra inserida no nome do ficheiro. Introduza a
posicdo de inicio do nome da amostra no campo “At” (Em). Introduza o
comprimento do nome da amostra no campo “Length” (Comprimento). A fungao
“Extract” (Extrair) encontra o nome da amostra.

—Sample Mame Extraction I
Al 5 |

i

Nota: os nomes originais dos ficheiros ndo sdo alterados pela andlise.

Extract

Length;

Apply/Extract
Checked Only
(Aplicar/Extra
ir sele¢des
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Selecione esta caixa para aplicar outras func¢des da janela Load Files (Carregar
ficheiros) apenas aos ficheiros que tenha “selecionado”.

A funcao Extract (Extrair) extrai os nomes das amostras apenas das linhas
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apenas)

selecionadas.

A funcao Apply to Under (Aplicar infra) aplica o locus atual a todas as amostras
selecionadas.

Menu pendente
Function (Funcgao)

A lista pendente Function (Fungao) permite incluir ou remover os ficheiros
carregados na janela File Load (Carregar ficheiros). O utilizador pode selecionar
“Check All” (Selecionar tudo) e “Uncheck All” (Desselecionar tudo) para especificar
ficheiros para uma determinada acdo. “Remove Checked” (Remover selecionados),
“Remove All” (Remover tudo) e “Remove Files in Yellow” removem os ficheiros
especificados.

Menu pendente
Identifier
(Identificador)

A lista pendente Identifier (Identificador) aplica-se a convengao de nomenclatura
do ficheiro. O utilizador pode selecionar “Use Underscore” (Utilizar sublinhado)

ou “Use Dot.” (Utilizar ponto). para o delimitador de nome. A predefini¢do é um

underscore “_".

Menu pendente Process
(Processar)

A lista pendente Process (Processar) permite realizar as agdes “Process All”
(Processar tudo) ou “Process Checked Files” (Processar ficheiros selecionados).

Menu pendente
Sort (Ordenar)

A lista pendente Sort (Ordenar) permite ordenar os ficheiros de amostras por
“Sample Name” (Nome da amostra) ou “Locus”.

Use Panel ID (Usar ID de
painel)

A caixa de verificagao Use Panel ID (Usar ID de painel) permite atribuir
manualmente uma ID de painel a todas as amostras que se encontram na janela Load
Files (Carregar ficheiros) para guardar ou recuperar ficheiros como um painel. Uma
vez assinalada, a opcao Use Panel ID (Usar ID de painel) permanecera selecionada
até o utilizador remover a marca de verificagao. Se a opgao Use Panel ID (Usar ID de
painel) estiver selecionada e nao for introduzido um nome, o software preenche
automaticamente este campo com o nome da pasta ao guardar a amostra.

Merge Existing A caixa de verificacdo Merge Existing Sample (Intercalar amostra existente)

Sample recupera e carrega automaticamente na Sample List (Lista de amostras) ficheiros de

(Intercalar sequéncias padrao analisados e guardados para analise com o ficheiro de dados de

amostra GSSP correspondente ap6s a sele¢ao de Process All (Processar tudo). A

existente) funcionalidade esta limitada a terminais/utilizadores que acedam a mesma pasta de
armazenamento em rede.

Load by Sample and Load by Sample and List (Carregar por amostra e lista) ativa a fungao de consulta

List (Carregar por para pesquisar uma amostra.

amostra e lista)

Flexible Load
(Carregamento flexivel)

Flexible Load (Carregamento flexivel) apresenta um explorador de diretorios.
Podem ser selecionadas e carregadas varias pastas de uma s vez mantendo a tecla
Control premida e selecionando as pastas na janela do lado direito. Uma vez
selecionada uma pasta no diretdrio, o seu contetido serd apresentado na coluna do
lado direito para selegao.

Add More Files (Adicionar
mais ficheiros)

Add More Files (Adicionar mais ficheiros) abre uma janela de explorador para
carregar ficheiros de sequéncias individualmente.
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Process All (Processar tudo) | Selecione Process All (Processar tudo) para analisar os dados.

Sample Field (Campo da A funcao Sample Field (Campo da amostra) pode ser utilizada para definir um
amostra) nome da amostra inserido. E necessario efetuar alteracdes antes de carregar os
ficheiros. Por exemplo, em N.2 de poco_Nome da amostra_Locus_XX, a defini¢do
do campo da amostra é 2 porque o nome da amostra corresponde a segunda
posicdo delimitada.

Remove Special Remove Special Characters in sample name (Remover caracteres especiais do
Characters in sample nome da amostra) remove automaticamente quaisquer caracteres especiais

name (Remover inseridos no nome da amostra. Apenas podem ser removidos os caracteres de aspas
caracteres especiais duplas: “e”.

do nome da

amostra)
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Visao geral da janela principal

Depois de carregar os ficheiros da amostra, a janela principal do uTYPE 7.x aparece o software:

L. t d fle View teb MGT
15ta de QF:- QNEO fumi - ERD Q0 L-BUY HOORE
Sample ltocus[alv]clul
amostras - ® 167302 [N: DPB1*51:01, DPB1*138:01) o W | _Navegador
2F: 167302_DPB1_2F_AD1.ab1
2R: 167302_DPB1_2R_B01.ab1 BSZ. de bases
264: 167302_DPB1_264_A03.ab1 264 . -
IF: 167302_DPB1_JF_C01.3b1 Pegxion _— - -
3R 167302_DPB1_3R_DOLab1 Rt
SF: 167302_0PR1_4F_EO1.501 Coneentus ¢ BT GS WRAREKACKKET ACAKNCHSS S ARRKAGY mwwid
AR: 167302_DPD1_4R_FOL.abl 6SsP CTTCCTOOAGAGATACATCTACAACCOOOAGOADT T TCHE
R Eons .
Fiter . . ~
patem ~Visualizaca
Lista de -~ ’ ode
6 ¢ Options_ ~ 1% T h aw o i Anci
PO R — e : 7 -
correspondéncias DN M S S T ——————————— seguéncias
P DFB1%04:02:01:02  DPB1*126:01 " J @ SR RO ML LA RERCRY R LS L S RLALS LR B S
oPB1ITs 100 DPE1"138:01 2z > 2
de alelos DPR1%04:01:01:01 DPE1%04:02:01:01 5.‘ 1 L

0P91%04:01:01:01 OP1%04:02:01:02 -r

<
MM
o
0
0
1
1
) ) 1 DPB1704:01:01:01 DPB17105:01
1 DPE1%04:01:01:02 DPB1%04:02:01:0 r
Slnallzadores 1 DPB1%04:01:01:02 0PB1%04:02:0; "
1 DPB1704:01:01:02 DPB17105 ’
de alelos "1 OPBI"04:01102 2:01:01 ¢
1 DPB1°04:00:02 0P8 04:02:00:02
raros e GSSP 1 OPB1704:01:03 [prb1m0a:02:01:01 t
1 DPB1704:01:03 ZDPB1704:02:01:02
1 DPEIT04:01:08  0PR1°04:02:01:01 -
1 4 OPB1%04:02:01:02
1 DPB1%04:02:01:01 ¢
1 0PB1°04:02:01:02 1
~ 1 OPB1%04:02:01:01 -
Resolu(}ao, 1 DPB1704:02:01:02 1t
. . 1 DPB1%04:02:01:01 r
£ 28 DPE104:02:01:02
C0d|g0 Pe G' 1 DPB1"04:01:08 DPB1704:02:01:01 1=
. . ~ 1 DPB1704:01:08 DPB1704:02:01:02 17
visualizacdo 1 DoR1-04:01:08 opR1-28gi08 e
1 DPOLI"04:01:00 DPB1%04:02:01:01  r-
1 DPBIT04:01:09 DPB1704:02:01:02 7
em 2 campos 1 DP81*04:01109 0PE1*8010% "
1 DPB1704:01510 DOPB1°04:02:01:01 -
1 DPB1704:01:10 DPB1"04:02:01:02
1 OP8IT04:0180 aLE t
1 DPB1™ DPB104:02;01:02 1T
1°04:01:12 0PB1704:02:01:01  r-
Detalhe de 1 OPE1704:0812 DPB1°04:02:01:02 1
. 1 DPR1T04:0NN13 OPE104:02:01:01
p|C0 1 DPOLI*04:08:13 OPB1%04:02:01:02 v
1 DPB1704:01:14 DPB1704:02:01:01 1=
1 DPB1°03:01514 0PB104:02,01:02 1T
1 DPBIT04:01516 OPB1%04:02:01:00 - -

R-AG Y-TC K.GT M-AC 5.GC W-AT B-GTC D-GAT H-ACT V.GCA
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€ fc ‘saa
L} llllll.l.l.l.ll‘l
67302 OPB1_T64 AD3abl <Sognal GASTI 2841 A:3174 3201 N'S: 472% QVI 30 Space: 15,00

A/ fL_./\ /\\ Man/\An A f\[

AV, J\J\/\L\/\AJ\/\J\ "A/' eletroferograma

\Informagﬁes

da sequéncia

‘.: T

== <

167302 Exon: 2 Codon: 34.1 Pos: 187 Code: GAG ()
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A janela de visualizagao principal contém: Sample List (Lista de amostras), Base Navigator (Navegador de bases),
Sequence Display (Visualizagao de sequéncias), Electro]il/}erogram Trace Display (Visualizagao de tracados de
eletroferogramas), vista Peak Detail (Detalhe de pico) e Match List (Lista de correspondéncias) de alelos. Cada
painel é ajustavel.

Se o Fainel de vista de detalhe de pico nao estiver aberto, clique no canto sulperior es%uerdo da janela Sequence
Disp a?/ (Visualizagao de sequéncias) ou na extremidade esquerda do painel Electropherogram Trace Display
(Visualizacao de tracados de eletroferogramas) e arraste-a para a direita.

241

(8]

N

|C|ickt0p grey area to toggle peak view

G G A GCTG GGG C |
G G AGCTG GG G C ¢
G G A G CT GG G G C ¢

231 241

TACCGGEGCGGETGACGE AGC T GL

(IR RENINNRINRA]

<2F> C2.111_DRB1_2F_C02_0838.ab1 =5i
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Painel do navegador de bases

O fundo do navegador de bases mostra os exdes disponiveis para analise conforme o
locus carregado. Se surgir “UN” na Sample List (Lista de amostras), o fundo passa a
apresentar “Exon Unknown” (Exdo desconhecido). O navegador de bases tem dois
niveis: a area Upper Navigator (Navegador superior) e a area Lower Navigator
(Navegador inferior).

Area Upper Navigator (Navegador superior)

52 1

A area Upper Navigator (Navegador superior) apresenta as discrepancias entre a
sequéncia de avango e recuo, bem como as discrepancias entre a sequéncia de
amostra e a sequéncia de consenso. Também identifica locais editados e filtrados.

Navegue até qualquer posigao clicando em .
IF] ) Cor Definicdao
ou &4 na barra de ferramentas. A caixa de

visualizagao retangular identifica a localizagao

do cursor verde que se alinha com o painel
Sequence Display (Visualizacdo de

sequéncias) e o painel Electropherogram Trace I
Curve (Curva do tragado do eletroferograma).

Discordancia com a sequéncia de
consenso ou o par de alelos na
Match List (Lista de
correspondéncias)

I Discrepancia entre a sequéncia
de avanco e recuo

Caixa de visualizagao (pode situar-se
na drea superior ou inferior) Posigdes de discordancia da

| A | correspondéncia mais proxima.
Apresentado apenas se MM
estiver selecionado na barra de

kM

ferramentas

Posigao filtrada

Posicao editada manualmente

I Posicdo editada pelo software

Indica uma posigao
. v
“selecionada”

Revisao avancada de bases
definida pelo utilizador
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Area Lower Navigator (Navegador inferior)

Para se deslocar entre a area do navegador superior e inferior, clique na area

pretendida.

hh2

i

A area Lower Navigator (Navegador inferior) mostra discordancias com a
correspondéncia de alelos mais proxima. A area inferior surge quando é

selecionado um par de alelos na Match Lis (Lista de correspondéncias). Todas as

discordancias associadas a essa combinagao especifica surgem como um ponto
vermelho na caixa de visualizagao. Uma linha horizontal verde indica uma
sequéncia de avango, azul indica uma sequéncia de recuo e preta indica uma

sequéncia de GSSP. O comprimento da linha indica a cobertura de cada sequéncia.

Os codigos de cores sao idénticos aos do navegador superior na pagina anterior .

Painel de visualizacao de sequéncias

Para abrir e fechar o painel de legendas de Sequence Display (Visualizagao de

sequeéncias), clique na barra superior cinzenta na janela do navegador inferior.

O painel Sequence Display (Visualizagdo de sequéncias) alinha a sequéncia de

Padrao (a sequéncia determinada pelo software) com a sequéncia de Consenso para
identificar as correspondéncias de alelos mais proximas. A sequéncia de Padrado é um
composto de dados de sequéncias de avango e recuo.

Os codigos de cores para os quadrados coloridos sdo idénticos aos do
navegador superior na pagina anterior .

Position
Marker
Reviewed
—_ | Consensus
GSSP |
Edﬁs i
| Pattem € f
' Result ! :
|
|

Legenda da
sequéncia

\.hﬁ‘

Visualizagdo de__— | A"30:01:(01
sequéncias A*68:02:01:02

A Ve

Posicdo

Marcador de local discrepante, editado ou filtrado

I'I"’.

Indicador de posi¢do revista

Sequéncia de consenso

Sequéncia de padrdo de GSSP

| EdigGes de registos

Sequéncia composta a partir dos ficheiros .ab1

Base combinada paraoalelo1e2

| Correspondéncia da lista de alelos — alelo 1

Correspondéncia da lista de alelos — alelo 2

Barra de deslocamento

Os alelos da Match List (Lista de correspondéncias) sdo apresentados apenas quando é
selecionado um par de alelos da Match List .

Para alinhar a sequéncia no painel Sequence Display (Visualizagdo de sequéncias) com a
mesma posi¢ao nos painéis Electropherogram Trace Display (Visualizagdo de tragados de
eletroferogramas) e Navigator (Navegador), clique numa base em Sequence Display. As

Manual do Utilizador do Software de Anadlise de Sequencia¢do uTYPE HLA — Para Utilizagdo em Diagndstico in vitro

p. 24



bases real¢adas a verde alinham-se com o indicador de alinhamento do painel
Electropherogram Trace Display (Visualizagao de tragados de eletroferogramas).

Se forem selecionados alelos com sequéncias indefinidas na Match List (Lista de
correspondéncias) (os alelos estarado real¢cados a cor de rosa), a sequéncia de alelos
em Sequence Display (Visualizagdo de sequéncias) apresenta “*” em todas as bases.

Pasition 621 63l

Marker

Eevlewed seeclelalelnialalalateialelivio g Os asteriscos indicam a
SISENSH presenca de

(G55P AT o
T R | N e e R 1 S S A B R A sequéncias indefinidas

Eattel’gﬂ TR AAAGACACATETS nos alelos
ok VT ErERE R PR

B*07:02:03 # 3 % 5 % % £ % ¥ 3 %

B*57:01:02

Quando a sequéncia Pattern (Padrao) contém uma discordancia de um

par de alelos, a posicdo é realgada a cor de rosa na sequéncia Result
(Resultado).

Edits

Pattern A
Result -
A¥30:01:01 A
AT58:02:04 A

hE
]

Se for efetuada uma edigao no eletroferograma, a alteracao reflete-se na sequéncia
Pattern (Padrao) e é registada na linha Edits (Edi¢des).

As bases editadas sao apresentadas em letras minusculas (g, a, ¢, t) na linha Edits
(Edigoes).
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Painel de visualizacao de tragcados de eletroferogramas

Os eletroferogramas (tragcados) de avanco e recuo alinhados sao apresentados no painel
Electropherogram Trace Display (Visualizagao de tragados de eletroferogramas).

511 521 Posicao da

S AN T R A R AT R EE G base
Nome I s 0 B0 1 0L 1 01 0 x I 1 nn_ 101 .0101

<3F{1HW9255_A_3F EO3_1095,2b1 <Signal G:i7717:901 11214 C:1086 N/&: 1515 QV: 48 Space: 21,60

e sinal da
amostra atual

Histogramas

de valor de
qualidade

Tragado de

avango
Nomenclaturas ’

das bases T [—

521

G G 4 G R C @ E E C R G W G (
111 L NI IO O O N O OO O T IO RO TN N
. <3R={ IHW9253_A_3R_E04_109%.ab1 <Signal G:703 T:439 A:500 C:524 N/S: 2.24% QV: 46 Spacs: 21,693
Indicador de

alinhamento™™——_____

Tragado
de recuo Nome da amostra,

il e el ettt : exao, codao,
2 | posigé_o e’cc_Sdigo
- do aminoacido
THW9259 Exon: 3 Codon 145.2 Pos: 506 Code: CGC (R)
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Curvas de tracados

A curva do tragado de avanco esta alinhada acima da curva do tragado de recuo.
Clique na drea de bases editadas por baixo das nomenclaturas das bases para alinhar o
painel de visualizagao de sequéncias e o painel do navegador com as curvas de
tracados.

G T T

| N N |
=3F= [HWS259_A_3F_E0Z_1/

Os picos com um fundo cinzento sao excluidos da analise. O fundo
cinzento indica o fim de um exao ou sequéncia.

Para tornar outro tragado ativo, clique em qualquer ponto do tragado pretendido. Clique
na area por baixo das bases para apresentar o nome da amostra, o exao, o coddo, a posicao,
o cédigo do aminodcido e a classificacdo de qualidade da base (QV) na parte inferior do
ecra.

167302 Exon: 3 Codon: 145.3 Pos: 522 Code: CTG (LY QV: 34

A linha de posigao da base é realcada a azul de forma a mostrar o tracado ativo.

awd

<l: : c A f: " Orealce azul mostra o tracado ativo
]

Nomenclaturas das bases

As nomenclaturas das bases coloridas sdo utilizadas para obter os resultados das
sequéncias. As bases de cor cinzenta sdo excluidas da analise.

O espaco por baixo das nomenclaturas das bases mostra a nomenclatura original se a
base acima tiver sido editada. O espaco também mostra os histogramas de valor de
qualidade de cada base. O valor numérico correspondente € apresentado na janela de
detalhe de pico.

Nome e dados de sinal da amostra

O nome da amostra atual é apresentado no canto superior esquerdo do painel. Os
nuameros a direita do nome da amostra contém os dados de sinal da amostra,
incluindo o sinal de cada base, a relagio ruido/sinal (N/S), o valor de qualidade (QV)
e 0 espacamento. Os nimeros das posicOes sdo apresentados em dezenas na parte
superior do painel.

Selecione o icone de Visualizagdo de QV/Informagoes da sequénciaj?-'l' na barra de

ferramentas para alternar entre a visualizacao do histograma de QV e as
informacoes do eletroferograma.
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Visao geral da sequéncia

Para ver a sequéncia geral do eletroferograma, prima as teclas Ctrl-D.

=[2(x]
Peskwidlhi  Wider ———————f Thinner N Saet Space 105 B |
Ll
T T A
Itens do ecra Descrigao e utilizagao
Show Sequence Dptions: Ajusta a visualizacao de dados
* Processed  ( ‘whole em bruto e processados. A
Pesk widh  Widsr ——— f—— Thinner | | 278U de pico também pode
"""""""""" ser ajustada conforme a
preferéncia.
ﬂ ﬂ Utilize para percorrer todas as

sequéncias de amostras.

Painel de navegacéo e revisao

O Navigation Panel b (Painel de navegacao) situado na barra de ferramentas
controla os parametros de visualiza¢do do eletroferograma. Este painel permite
navegar pelo eletroferograma e selecionar as posi¢des marcadas. A navegagao até as
posi¢des marcadas também pode ser efetuada utilizando as setas de deslocacdo da

.
barra de ferramentas @ou as teclas de seta.
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Menu Electropherogram (Eletroferograma)

Clique com o botao direito do rato na janela Electropherogram Trace
Display (Visualizacao de tracados de eletroferogramas) para apresentar o

menu Electropherogram (Eletroferograma).
Insertion or Deletion Alleles

Insert Base N

Filter by Current Base
Remaowve Last Base Filter
Remove All Base Filters

Remaove Last Mull Allele Filter

Exclude Left (I}
Exclude Right (O]
Reset Exclusion

Exclude Middle Start
Exclude Middle End
Reset Middle Exclusion

Set to DREL*01 Start Position
Rezet to SeCore DRB1 Start Position

Change Current Sequence's Exon/Direction
Remove Current Sequence (Alt-X)

Reset Current Sequence

Toggle Activation of Current Sequence

Show Sequences in Mixed Groups
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Itens do menu
Electropherogram
(Eletroferograma)

Descrigao e utilizagao

Insertion or
Deletion Alleles
(Insercao ou
eliminacao de
alelos)

Allele

O a0z:36M 265
O a24:36M 253
O 021254 %2

4

Current set:

Allele

janela apresenta os

utilizar esta funcao.

Pozition

Ihz/Del

inseition
insetion
inseition

Sequence
ACGGAATATGAAGGCCCACT CACA..
GG

G

List Al Hulls
Unset

Cancel

Caso se suspeite de

insercado/eliminacao
(Ins/Del) nos dados
sequenciados, esta
ferramenta  pode  ser
utilizada clicando com o
botdao direito do rato na
posicdo de inicio da
inser¢ao/eliminacgao e
selecionado Insertion or
Deletion Alleles (Inser¢ao
ou eliminacdo de alelos).A

alelos conhecidos resultantes de inser¢des/elimina¢does em
estreita proximidade com a regido selecionada. Estas informagdes podem ser
utilizadas para determinar quais os alelos que podem estar presentes e o alelo pode
ser atribuido ao clicar em “Set” (Definir). O alelo pode ser removido da digitagao
final ao selecionar “Unset” (Anular definicao). Os dados devem ser editados de
forma a obter um resultado de discordancia o mais préoximo possivel de 0 para

List All Nulls (Listar todos os nulos) apresenta todos os loci atuais conhecidos
resultantes de inser¢Oes ou eliminagdes.

Itens do menu
Electropherogram
(Eletroferograma)

Descrigao e utilizagao

Insert Base N (Inserir
base N)

Para inserir uma base de forma a forgar o alinhamento da sequéncia, selecione uma
base como se pretendesse editd-la, clique com o botdo direito do rato e selecione
Insert Base N (Inserir base N).

Filter by Current Base
(Filtrar por base atual)

Filtra de forma a excluir as discordancias de pares de bases entre a Match List (Lista
de correspondéncias) e as curvas de tragados.

Remove Last
Base Filter
(Remover ultimo
filtro da base)

Remove o ultimo filtro aplicado.

Remove All
Base Filters
(Remover todos
os filtros da
base)

Remove todos os filtros aplicados.

Remove Last Null
Allele Filter
(Remover ultimo

Remove o filtro aplicado a um alelo nulo.
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Itens do menu Descrigao e utilizagao
Electropherogram
(Eletroferograma)

filtro do alelo
nulo)

Exclude Left (I) Remove a sequéncia a esquerda ou a direita da base realgada. As sequéncias
(Excluir esquerda encurtadas sao indicadas por um fundo cinzento na visualizagao de tragados.
[1]) Exclude Right
(O) (Excluir
direita [O])

Reset Exclusion (Repor | Repde a anterior sequéncia excluida definida pelo utilizador.
exclusao)

Exclude Middle Start | Remove da analise a area selecionada pelo utilizador. A sequéncia sera
(Excluir do meio apresentada a cinzento no eletroferograma.

para o inicio)
Exclude Middle End

(Excluir do meio

para o fim)

Reset Middle Repode qualquer exclusao intermédia.
Exclusion
(Repor
exclusao
intermédia)

Set to DRB1*01 Start
Position (Definir na

posicdo de inicio de

DRB1*01)

Se um resultado contiver o grupo de alelos DRB1*01, esta agao resolve a ambiguidade
DRB1*01:01/07 localizada no codéo 10 (ndo aplicavel ao Kit de Sequenciagao dos
Ex0es 2 e 3 de DRB1 SeCore).

Selecione Reset (Repor) para regressar a posicao de inicio predefinida.
Reset to SeCore DRB1
Start Position (Repor na
posicdo de inicio de
DRB1 SeCore)

Change Current * Atribui manualmente o exao e/ou a direcao da sequéncia.
Sequence’s oo .

quences * Atribui manualmente a especificidade do GSSP.
Exon/Direction
(Alterar * Selecione o exao e a dire¢do e indique o niimero de bases excluidas (se
exdo/direcdo da necessario) do inicio ou fim da sequéncia.
sequéncia .
athlal) * Os campos de exdo e diregdo sao obrigatdrios para a andlise de GSSP.
Remove Current Remove um ficheiro de tragado. Selecione o eletroferograma a eliminar, clique
Sequence (Alt-X) com o botdo direito do rato e selecione Remove Current Sequence (Alt-X)
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Itens do menu Descrigao e utilizagao
Electropherogram
(Eletroferograma)

(Remover (Remover sequéncia atual [Alt-X]).
sequéncia atual

[Alt-X])

Reset Current Remove as edi¢Oes no tragado atual.

Sequence (Repor
sequéncia atual)

Toggle Activation of Inativa/ativa o tragado selecionado. Um tragado inativo € apresentado a cinzento.
Current Sequence
(Alternar ativacao
da sequéncia atual)

Show Sequences in Combina eletroferogramas numa tnica vista para uma amostra de grupo DRB1
Mixed Groups que seja positiva para duas misturas. Regressa a visualizagao predefinida ao
(Mostrar selecionar a amostra seguinte.

sequéncias em
grupos mistos)

Painel Match List (Lista de correspondéncias)

O painel Match List (Lista de correspondéncias) apresenta as correspondéncias
de alelos mais proximas quando a sequéncia de Padrao é comparada com a
sequéncia de Consenso. A coluna da esquerda (MM) mostra o niimero de
discordancias associadas a uma combinacdo especifica de alelos.

Alterna a visualizagdo

Discordancias de resolugdo,

) MM (8706) allele Info %@_@_ﬂ_ﬁg@_@x localizag3o, cédigos P
Numero de *18:01:01:01 B*44:02:01:01 e G, visualizagdo em 2
correspondéncias 0 B¥18:01:01:01 B*44:02:01:025 IS campos
mais proximas 0 B*18:01:01:01 B*44:02:01:03 -r

0 B*18:01:01:01 B*44.:02:27 -r Exon 5
= B=18:01:01:01 B=44:19N 1S _Exon 1 Pode ser resolvida a
Alelos 0 B*18:01:01:02 B*44:02:01:01 r- \ partir dos pares
inseridos/eliminados 0 B=18:01:01:02 B=44:02:01:025 TS superiores com
filtraveis 0 B*18:01:01:02 B=44:02:01:03  rr AmbiSolv™ (S)
0 B=18:01:01:02 B=44:02:27 m Exon5 Alelos raros (r)
0* B¥18:01:01:02 B=44:19N ms  Exon 1 Pode ser resolvida a
a B*18:09 B*44:09 r-Z partir dos pares
superiores com
GSSP (2)
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Codigos da lista de
correspondéncias

Descricédo e utilizagao

Z

A ambiguidade pode ser resolvida por GSSP. “Z” indica um primer de sequenciagdo
especifico do grupo (GSSP), ou seja, Z12, Z18. Consulte Resolve Ambiguities (Resolver
ambiguidades) para mais detalhes.

Indica a presenca de um alelo nulo filtravel no par de alelos.

O realce a amarelo e azul fornece ao utilizador informacoes adicionais sobre
alelos nulos filtraveis.

Os pares de alelos com fundo amarelo na coluna MM da Match List (Lista de
correspondéncias) indicam a presenga de alelos nulos, resultante de mutag¢des pontuais ou
de inser¢des/eliminagdes. Estes podem ser excluidos com regides de dados adicionais ndo
abrangidas pela linha de produtos SeCore ou por dados necessarios que nao estejam
atualmente incluidos na analise.

Os pares de alelos com fundo azul na coluna MM da Match List (Lista de correspondéncias)
indicam que, apenas para testes da Classe I, a incorporagao da sequéncia de exao 4 na analise
fornecera os dados necessarios para excluir ou incluir o alelo nulo.

Espaco reservado. Assinala um espaco para que, se apenas um dos alelos for raro,
possa saber de qual deles se trata.

Alelos raros.

“"_ s

Os alelos assinalados com um “r” nao estao contidos na lista de alelos Comuns e
bem documentados (“Common and Well Documented” = CWD).

S

Pode ser resolvida com a mistura AmbiSolv TM SSP.

Codigos de cores

O alelo tem uma sequéncia indefinida.

Ambos os alelos sao comuns e/ou bem documentados.

Show Options (Mostrar
opgoes)

Alterne a selegao de Show Options (Mostrar opgdes) para visualizar:

* Aregiao da sequéncia necessaria para resolver um par de alelos realcado
(Exao 1 ou 5 na captura de ecra acima).

*  Apresente o Cddigo P para o resultado, se aplicavel (Transferéncia de
http://hla.alleles.org/wmda/ Consulte Preferences (Preferéncias) para obter
instrugoes)

*  Apresente o Cédigo G para o resultado, se aplicavel (Transferir de
http://hla.alleles.org/wmda/ Consulte Preferences (Preferéncias) para obter
instrugoes)

“Show in 2 fields” (Mostrar em 2 campos) apresenta apenas os dois primeiros
campos de cada alelo na lista de correspondéncias .
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Menu Match List (Lista de correspondéncias)

Clique com o botao direito do rato em Match List (Lista de correspondéncias) para abrir o menu.

Run Mext Mismatch Block
Reset Mismatch Block

Show Mutation and GS5P Info

Show Unsequenced Exon
Show All Pair Alignments
Show With Current Pair Alignments

Itens do menu

Descricédo e utilizagao

Run Next Mismatch Block
(Processar bloco
discordante seguinte)
Reset Mismatch Block
(Repor bloco discordante)

Expande a Match List (Lista de correspondéncias) de forma a apresentar pares
de alelos adicionais com discordancias. Reset Mismatch Block (Repor bloco
discordante) repde o estado original da Match List (Lista de correspondéncias).
Se nao existir bloco seguinte, utilize o botao de reprocessamento de
correspondéncias na barra de ferramentas para repor o bloco.

Mostrar mutacao e
informagdes de GSSP

Fornece informacoes detalhadas sobre os GSSP que podem ser utilizados para
isolar e sequenciar novas mutagoes caso se suspeite das mesmas. Consulte
Show Mutations and GSSP Info ((Mostrar mutagao e informagdes de GSSP).

Show Unsequenced Exon
(Mostrar exao nao
sequenciado)

Fornece detalhes sobre a localizacao e as bases indefinidas.

Show All Pair Alignments
(Mostrar todos os
alinhamentos de pares)

Abre a ferramenta de estudo de alinhamento dos alelos para todos os alelos
apresentados no 0 MM

Show With Current Pair
Alignments (Mostrar com
alinhamentos de pares
atuais)

Para apresentar o alinhamento de pares de um par de alelos selecionado, clique
com o botdo esquerdo do rato no primeiro par de alelos e com o botao direito
no segundo par e, em seguida, selecione Show Current Pair Alignment
(Mostrar alinhamento do par atual). Os alinhamentos podem ser ordenados
numericamente por grupo de alelos e impressos.
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Run Next Mismatch Block (Processar bloco discordante

seguinte)

A lista de correspondéncias apresentard todos os pares de alelos
para uma amostra sem limitagdo. As discordancias “0” em primeiro
lugar, seguidas das discordancias “1” e das discordancias “2”. Isto
constitui o primeiro bloco.

Cada bloco ird acomodar até 3 niveis de discordancias apenas (por
exemplo, {1,2,3}, {4,5,6}, etc.). Quando a contagem de pares de
alelos na lista atingir 2000, o software ira concluir esse nivel e
depois passar para o bloco seguinte. Por exemplo, se a contagem
atingir 2000, mas ainda existirem mais 10 correspondéncias para o
nivel 3, o software incluira esses 10 antes de iniciar um novo bloco.

MM (8708) Allele Info Show Options ~
0 C*06:02:01:01 C*08:01:01

0 C¥06:02:01:01 C*08:22 Exon 6
0* C*06:02:01:01 C*08:89N -r

0 C¥06:02:01:01 C*08:99 -r Exon 5
0 C¥06:02:01:01 C*08:102 -r Exon 6
0 C*06:02:01:02 C*08:01:01

0 C¥06:02:01:02 C*08:22 Exon 6
0* C*06:02:01:02 C*08:89N -r

0 C¥06:02:01:02 C*08:99 -r Exon 5
0 C*06:02:01:02 C*08:102 -r Exon 6
0 C¥06:02:01:03 C*08:01:01 r-

0 C*06:02:01:03 C*08:22 r- Exon 6
0* C*06:02:01:03 C*08:89N rr

Cliqgue com o botao direito do rato e selecione “Run Next
Mismatch Block” (Processar bloco discordante seguinte). A
barra de titulo para a lista fica sombreada em azul-petrdleo
escuro como indicador de que a lista ndo apresenta o
primeiro bloco.

O bloco seguinte dos pares de alelos é apresentado, com as
mesmas orientacdes implementadas — ndao mais do que 3
niveis de discordancia por bloco, o limite serd ~2000. Ndo
existe limitacao na contagem global; pode, portanto,
continuar a executar o bloco seguinte conforme necessario.
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MM (3572)  Allele  Info Show Options
C*05:
C=05:
C=05:
C*05:
C=05:
C=05:
C*05:
C=05:
C=06:
C=06:
C=06:
C=06:
C=06:
C*06:

T W W W W W W W W W WwW W W W

.
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18:01
68

68

76

79

79
02:01:01
02:01:01
02:01:01
02:01:01
02:01:01
02:01:01

C*06:
C*06:
C*06:
C*06:
C=06:
C=06:
C=06:
C=06:
C*08:
C*08:
C=08:
C=08:
C=08:
C=08:

.

11

I
m
m
m
m
m
m
m
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Mostrar mutacao e informacoes de GSSP

Selecione Show Mutations and GSSP Info (Mostrar mutacgao
e informagdes de GSSP) para abrir a caixa de dialogo
Mutation Confirmation and GSSP Info (Confirmagao de
mutacgao e informacdes de GSSP).

B Mutation Confirmation and GSSP Info

Allele 1: Allele 2:
4°11:95 Pasitive GS5Py 4°32:01:14 Positive G55P3
Code Exon | Coverage GS5Ps far Code Exon | Coverage GS5Ps for
21 2 129943 allele 1 only ) 2 200 - 343 allele 2 only
23 2 74262 74 2 74297
A Zh 3 244 -539
Code Z13 3 344 -519 Code
21 zZn 2 -3 73
23 74
Z5
213
Z71
Exclusive List
Itens do ecra Descrigédo e utilizacdo
Campos de introdugao Os campos Allele 1 (Alelo 1) e Allele 2 (Alelo 2) sao automaticamente preenchidos
Allele 1 (Alelo 1) e Allele | com o par de alelos selecionado na Match List (Lista de correspondéncias) ou
2 (Alelo 2) K/?dem ser introduzidos manualmente. Quando um par de alelos estd realcado na
atch List (Lista de correspondéncias), as listas Positive GSSPs (GSSP positivos) e
Exclusive List (Lista exclusiva) sdo automaticamente preenchidas.
Positive GSSPs (GSSP Quando a opcao Positive GSSPs (GSSP positivos) € selecionada, todos os GSSP
positivos) positivos para o alelo sdo apresentados com Code (Codigo), Exon (Exdo) e
Coverage (Cobertura).
Exclusive List (Lista Quando a opcao Exclusive List (Lista exclusiva) é selecionada, os GSSP positivos
exclusiva) apenas para Allele 1 (Alelo 1) ou Allele 2 (Alelo 2) preenchem os GSSP para janelas
que apenas contenham o alelo 1 ou 2.
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Lista de correspondéncias e visualizacao de tracados

Quando um resultado com 1 ou mais MM ¢é selecionado, as discordancias surgem
como um marcador cor de rosa no painel Sequence Display (Vlsuahzagao de
sequeéncias). As setas de deslocagdo para a esquerda K= e direita B 4 podem ser
utilizadas para navegar até essas posi¢des com vista a edicao em
Electropherogram Trace Display (Visualizagao de tragados de eletroferogramas)
quando a opg¢ao “Marked” (Marcadas) esta assinalada na sele¢dao de navegagao.

|Marked j

Qe- QMEO o FEReD w-Fud Ao0o@®

[ocue[alv(cla

IMETALA Reden

DPBI”51:01, DPR1™138:01] ore W
DR
B 1 - — - — — —
wk m “w . a1
oY evTAacaA ccAAaTOEAS cacace AscMTOBGAV AGTY . R .
Sy Discordancia
Vo o i
" . Accroce ATOQGATAST
info Show Optians A : e . o — = o Al — = a2

DPE1°04:01:085

1
1
1
1
1 O
1 oM
!
1
i
1 DPB1704:01508

Filtrar discordancias de alelos nulos da Match List (Lista de correspondéncias)

As correspondéncias que contenham um alelo nulo sdo designadas com um asterisco
(*) na coluna MM. Podem ser filtradas diretamente a partir da Match List (Lista de
Correspondéncias) e ndo requerem edi¢ao no Electropherogram Trace Display (Ecra
de Tracado de Eletroferograma).

1. Clique na coluna MM de um par de alelos que contenha um alelo nulo (‘N") e
esteja marcado com " na Match List (Lista de Correspondéncias).

0*  A®02:43N A®23:07N rr

O software ira apresentar automaticamente a localiza¢do da Inser¢ao/Eliminagao
ou mutagdo pontual que corresponda ao alelo nulo na curva de tragado e ira
apresentar a opgao de filtrar o alelo nulo.

A*23:07M has insertion 'C' at 627

'T A*02:43M has insertion 'C' at 779
Would you like to filter this allele?

Mo |

2. Se pretender filtrar o alelo, clique em Yes (Sim).
O alelo nulo é filtrado na Match List (Lista de correspondéncias).
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Lista de amostras e painel de auditoria

A Sample List (Lista de amostras) mostra os nomes das amostras de
sequéncias e os cddigos descritivos.

A amostra atualmente selecionada é realcada a cinzento.

Sample |tocus|afT[clu[s][~ Painel Audit
= @ D026 [H: A*02:05:01, A*02:05:01] PA (Auditoria)
Painel Sample 2F: DO26_A_2F_C01_1085.abl
List (Lista de ~ 2R: DO26_A 2R C02_1085.3bl
amostras) 3F: DO26_A_3F_C03_1099.ab1

3R: DO25_A_3R_C04_1099.abil
4F: DO26_A_4F_CO05_1087.ab1
4R: DO26_A_4R_C06_1087.ab1l

+ @ D029 [H: A*29:02:01, A*20:02:01] A
+ @ D020 A B
+ & D047 A B

A Sample List (Lista de amostras) pode ser expandida de forma a apresentar a lista
de ficheiros de dados agrupados para cada amostra. E apresentado um resultado de
digitacao sem ambiguidades junto ao locus para revisao rapida.

Codigos da Sample List
(Lista de amostras)

Descricédo e utilizagao

2F, 2R, 3F, 3R, 4F, 4R O exao e a direcao.

UN O software ndo consegue analisar a sequéncia.

H Indica digitagdo ndo ambigua.

M Indica uma digitacao de cddigo NMDP ndo ambigua, exceto se
atravessar varios grupos.

L Indica digita¢gao ndo ambigua do mesmo grupo de alelos.

GTG Sequéncia de codao 86.

Z# Sequéncia de GSSP.

Filtro Resultado filtrado para codao 86 e/ou GSSP.

Grupo DRB Resultado combinado de DRBL1.

Estado da amostra

(atribuido pelo software)

Ponto Defini¢do
":_;f Correspondéncia a 100%
'[I" Correspondéncia parcial
A amostra tem sequéncia(s) com >10% do fundo
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Correspondéncia elevada com alelos raros

Existéncia de sequéncia ndo identificada

IEI A sequéncia tem >10% do fundo

Estado da amostra

(atribuido manualmente)

A amostra foi revista. Para marcar uma amostra como revista,

clique em & na barra de ferramentas ou no campo “U”.

& A amostra foi aprovada pelo supervisor. Para marcar
uma amostra como aprovada, clique em & na barra de
ferramentas ou no campo “S”.

“w" A amostra esta pendente de revisao. Clique com o botéo
direito do rato em Locus > Mark Pending Review (Locus >
Marcar como pendente de revisao).

45 amostra deve ser novamente testada. Clique com o
botao direito do rato em Locus > Mark Repeat (Locus >

Marcar como repeticao).
2 A amostra falhou. Clique com o botao direito do rato

em Locus > Mark Failed (Locus > Marcar como falha).

O utilizador também pode clicar com o botao direito do rato no
nome da amostra para aceder a estes comandos.

Codigos do painel de
auditoria

Descricédo e utilizagao

Coluna “A”

Coluna de auditoria

B 1ndica uma amostra com discrepancias e as posi¢des marcadas nao
foram “selecionadas” ._“|Requer revisao por parte do utilizador.

Indica uma amostra que foi editada manualmente e as posi¢des marcadas
nao foram “selecionadas”.

* Quando a amostra é aberta pela primeira vez, indica que ndo
existem posigoes marcadas.

Indica que todas as posi¢des marcadas foram “selecionadas”. |

Coluna “T”

Clique para um atalho para o painel Sample Final Type Settings
(Definigoes de tipo final da amostra). Consulte Sample Final Type Settings
(Definicoes de tipo final da amostra).

Indica que o tipo final foi definido.
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Coluna “C” Clique para um atalho para o painel Sample User Comments (Comentarios do
utilizador da amostra).

Indica que foram introduzidos comentarios.

Coluna “U” Coluna de revisao

Se o estado da amostra for ~, isso indica que a amostra esta pendente
de revisdo. O estado ¢ atribuido manualmente, nao pelo software.

Se o0 estado da amostra for #*, isso indica que a amostra falhou. O
estado € atribuido manualmente, ndo pelo software.

Indica que a amostra foi revista.

Coluna “S” Coluna de aprovagao

| Indica que a amostra foi aprovada.

Menu Sample List (Lista de amostras)

Para abrir o menu Sample List Menu (Lista de amostras), clique com o
botao direito do rato no locus ou no nome da amostra na respetiva lista.

Quick Save & Clear
Quick Save
Save by date

Remaove...

Show G55P Z Code
Set Final Type

Uszer Comments

Mark Reviewed  (Ctrl-5)
Mark Approved  (Ctrl-A)
Mark Pending Review (Ctrl-F)
Mark Repeat (Ctrl-R)
Mark Failed (Ctrl-F)
Unlock  (Ctrl-U)

Unlock with Reset

Itens do menu Descrigédo e utilizacao

Quick Save & Clear (Guardar Remove o nome da amostra da lista de amostras depois de guardar.
rapidamente e limpar)

Quick Save (Guardar Guarda as amostras individuais sem passar pelo menu Save (Guardar).
rapidamente)
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Save by date (Guardar por data)

Associa a data da analise ao nome da amostra. Esta funcionalidade
distingue a analise da mesma amostra em dias diferentes.

Remover

Remove o tracado do estudo. Nao elimina o ficheiro original.

Show GSSP Z Code (Mostrar
codigo Z de GSSP)

Abre a janela GSSP Selection and Information (Selecao e informacao de
GSSP), que apresenta informacgdes detalhadas das amostras sobre o cédigo
Z de GSSP de uma combinacao especifica de alelos. Consulte GSSP
Selection and Information (Selecao e informacgoes de GSSP).

Set Final Type (Definir tipo
final)

Abre a janela Sample Final Type Settings (Defini¢oes de tipo final da
amostra). Consulte Sample Final Type Settings (Defini¢oes de tipo final da
amostra)

User Comments (Comentarios
do utilizador)

Podem ser adicionados comentdrios e estes podem ser associados a uma
amostra, surgindo no respetivo relatorio.

Mark Reviewed (Marcar
como revista)

Mark Approved (Marcar
como aprovada)

Mark Pending Review
(Marcar como pendente de
revisao)

Mark Repeat (Marcar
como repeticao)

Mark Failed Unlock
(Marcar como falha

no desbloqueio)

Unlock with Reset (Desbloquear
com reposicao)

O estado Reviewed ~# (Revista), Approved (Aprovada),
Pending (Pendente), Repeat®* (Repeticdo) e
Failed®&* (Falha) pode ser aplicado e removido de amostras
individuais.

Unlock with Reset (Desbloquear com reposicao) remove a
designacao de tipo final definida com a ferramenta Final Type (Tipo
final). Unlock with Reset (Desbloquear com reposi¢ao) requer duas
execugdes para remover a designagao de tipo final se a amostra tiver o
estado “Approved” (Aprovada). Para a aprovacdo em série e mais
informagdes sobre o processo de aprovagao, consulte Review and
Approve Genotypes (Rever e aprovar genotipos).

Unlock remove a aprovacao do Supervisor.
Nota: As agdes Unlock (Desbloquear) e Unlock with Reset (Desbloquear

com reposicao) s podem ser realizadas pelo técnico que tenha atribuido
o estado ou por um supervisor.
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Menu Sequence (Sequéncia)

Para abrir o menu Sequence (Sequéncia), clique com o botao direito do rato na coluna Locus junto a cada

sequéncia.
Itens do menu Descrigéao e utilizacdo
Remover Remove as informagdes da sequéncia selecionada.

Filter by Current GSSP (Filtrar Atualiza a Match List (Lista de correspondéncias) com base nos dados do
por GSSP atual) GSSP selecionado.
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Editar tracados

Editar um tracado

Um tragado pode ser editado quando a sequéncia “Padrao” no painel Sequence Display
(Visualizagdo de sequéncias) é discordante do painel Electropherogram Trace Display
(Visualizagao de tracados de eletroferogramas). As bases validassaoa A, C, G, T, R, Y,
K, M, S, WeN.

Se a barra de espaco for premida, uma base deixa de ser reconhecida como parte da
sequéncia. Este facto é indicado pela mudanga da cor da base para cinzento. E emitido um
sinal sonoro se for inserida uma base inaceitavel.

Quando uma base ¢é alterada, o software reanalisa automaticamente os dados. Se a edigao
exigir inser¢des ou eliminagdes, a reanalise ocorre apenas se o nimero de bases inseridas
equivaler ao niimero de bases eliminadas. Clique no icone Rerun Match (Reprocessar

correspondéncia) (4 na barra de ferramentas para reprocessar a analise se existir um
numero desigual de edi¢des de inser¢ao/eliminacao.

Nota: se for a primeira vez que estd a editar um tragado, podera ser
aconselhavel desligar a funcdo Auto Run (Processamento automatico). Caso
contrdrio, o software muda automaticamente para o par de bases discrepantes
seguinte ap6s uma edigao.

Para ativar/desativar a fun¢do Auto Run (Processamento automatico), clique no
triangulo verde na barra de ferramentas.

CGTI\

Com o intuito de exemplificar como se edita um tracado, iremos mudar o “C” para um
£ r
S”.

2€1
1. Clique no “C” no eletroferograma B, em seguida, introduza um “S”.

O tracado é atualizado e mostra um “S” para o tracado superior.

2E1
s
& O“C” é mostrado por baixo do “S” para indicar a edigéo.

'
2. Avance para a posicao discrepante seguinte clicando em e edite conforme
apropriado. (Se a fun¢do Auto Run [Processamento automatico] estiver
ativada, o software avanga automaticamente para a posi¢ao seguinte).

Nota: Em geral, todas as posi¢des discrepantes num eletroferograma devem
ser revistas e editadas, se necessario, antes de filtrar as possiveis
correspondéncias.

Manual do Utilizador do Software de Anadlise de Sequencia¢do uTYPE HLA — Para Utilizagdo em Diagndstico in vitro p. 44



3. Edite o tracado até obter pelo menos um resultado de “0” discordancias na Match List
(Lista de correspondéncias).

Nota: As edi¢Oes de bases no relatdrio impresso e no eletroferograma original sao
apresentadas por localizagao da sequéncia. As bases no eletroferograma e as
discordancias/locais polimoérficos no relatério impresso sdo apresentados na localizagdo
de consenso.

Editar um tracado com a barra IUB

As bases também podem ser editadas através da barra IUB (International Union of
Biochemistry; consulte a referéncia em Bibliography [Bibliografia]). Selecione uma base
no eletroferograma ou navegue até uma posicao especifica e, em seguida, posicione o
rato sobre uma base na barra IUB. Clique duas vezes na base para a fazer mudar.

R-AG Y-TC K-GT M-AC §-GC W-AT B-GTC D-GAT H-ACT V-GCA

Anular edigcées num tracado

Para anular edi¢des num tragado, clique no icone Reset Changes to Current Locus

(Repor alteragdes no locus atual) @ na barra de ferramentas.
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Filtrar as correspondéncias mais préximas

Depois de editar os tragados baseados em sequéncias até ter pelo menos 1 par de alelos com
0 discordancias, continuam a ser apresentados os pares de alelos com as correspondéncias
mais proximas na Match List (Lista de correspondéncias).

As principais posicdes polimdrficas de pares de alelos com a correspondéncia mais proxima
podem ser revistas e filtradas na Match List (Lista de correspondéncias).

1. Clique na primeira discordancia (1) na Match List (Lista de correspondéncias).

MM (8706) Allele Info Show Options
DPB1¥04:02:01:01 DPB1¥126:01 -r
DPB1*04:02:01:02 DPB17126:01 "

DPB1¥51:01 DPB1¥128:01 -rZ
DPB1704:01:01:01 DPB1704:02:01:01

DPB1¥04:01:01:01 DPB1¥04:02:01:02 -r
DPB1*04:01:01:01 DPB17105:01

oo o

A possivel discordancia é mostrada por cima do eletroferograma.

30¢
HHG VS HR
clc|clala|y |G
clc|clala|y |G
- - - M - - Possivel discordancia “M". Por
Cc6AG TG baixo, estdo as bases “"A” e “"C”
clc ommoc C G que necessitam de estar
presentes para que esta seja um
\\MII
o G Y &
| N B B - |
A
II
l'l O eletroferograma
mostra que as bases sdo
na realidade “A”.
TETs
(I . |

O “M” realgado a cor de rosa indica a possivel discordancia.
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Como um “M” seria um “A” e um “C” e os picos sdo claramente “A”, podemos filtrar de
forma a excluir o “M”.

1. No teclado, prima “f”, que € a tecla de atalho para “filtrar”.

(Em alternativa, clique com o botao direito do rato na caixa verde que realga os picos “A”
e selecione Filter by Current Base [Filtrar por base atuall)

A base é filtrada e deixa de aparecer na lista.

Além disso, quaisquer outras discordancias que dependam da discordancia “M” sao
igualmente atualizadas.

2. Repita este procedimento para o maximo de discordancias que pretenda.

Em alguns casos, os locais serdo claramente polimorficos e ird filtrar de forma a
excluir a possibilidade de o local se tratar de uma base tinica.

450
s|lsnlEls|c|T
s|lc|lclrRiG|C|T
S e Possivel discordancia “G".

. |- |- Por baixo, sdo mostradas as
5|le|c|®|G €T bases "G" que necessitam de
- - @ ——= estar presentes para que
S|G CERG I CIT esta sejaum “G".

s|lelcla|Gc|c|T
] 431
G C |R| 6 C
i 01 (. 01 1

O eletroferograma mostra que as
bases sdo na realidade bases
polimorficas “G” e “"A”, simbolizadas
por \\RII

NN
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Guardar, recuperar e reportar
resultados

Guardar informacoes de amostras e casos

Para guardar dados de amostras, selecione o icone Save All Results a (Guardar
todos os resultados) na barra de ferramentas. As amostras sao guardadas com os
ficheiros de dados de tragados originais na base de dados e subdiretdrio de pastas do
Software uTYPE7.x.

Ao importar ficheiros, pode atribuir a ID do caso e informagoes adicionais sobre a
amostra a cada amostra antes de guardar.

Sample |0 Case D First Hame tiddle Init Last Name
ooz
[1Do47
Check All | Uncheck | | Chesk | LoadCase | py o) Save Checked & Exit || Save Al Exi
Highlighted D
C:\U sershtina. agostini\DesktopiMice Files Save Checked to Folder Cancel ‘
Opcodes ao guardar Descricao e utilizagao

Load Case IDs (Carregar | A8 informagoes relevantes podem ser introduzidas nas colunas
IDs de casos) correspondentes (Case ID [ID do caso], First Name [Nome préprio], Middle
Init. [Inicial do nome do meio] e Last Name [Apelido]) manualmente ou
preenchidas automaticamente ao selecionar Load Case IDs (Carregar IDs de
casos). Os ficheiros carregados devem estar no formato .csv e a ID da
amostra do ficheiro .csv deve ser idéntica a do software. Os campos estao
limitados a 24 caracteres. formato de ficheiro csv:

* Coluna A: ID da amostra

*  Coluna B: Case ID (ID do caso)

*  Coluna C: First Name (Nome préprio)

*  Coluna D: Middle Initial (Inicial do nome do meio)

*  Coluna E: Last Name (Apelido)
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Check All (Selecionar
tudo)

Uncheck All
(Desselecionar tudo)

Seleciona ou anula a selecao de todas as caixas de verificacdo das amostras.

Check Highlighted

A 1 .
(Selecionar realces) s amostras podem ser realgadas e guardadas

Panel (Painel) Pode guardar varios ficheiros em conjunto como um painel. Introduza aqui
uma ID para o painel.

Se a ID do painel foi selecionada na janela Load Files (Carregar ficheiros),
sera apresentada a ID do painel introduzida. Se nao foi introduzido qualquer
nome ao carregar a amostra, a ID do painel corresponderd ao nome da pasta
da amostra, no entanto, o nome pode ser alterado nesta altura.

Save Checked & Exit

Y . Guarda as amostras selecionadas na pasta de armazenamento definida em
(Guardar selegdes e sair)

Preferences (Preferéncias).

Save All & Exit (Guardar | Guarda todas as amostras apresentadas e sai da janela.

tudo e sair)

Save Checked to Folder Guarda as amostras selecionadas noutra pasta de armazenamento além da
(Guardar seleg¢des na . .. A

pasta) localizagdo predefinida em Preferences (Preferéncias).

As amostras podem ser substituidas quando utilizadores diferentes
modificam a mesma amostra a0 mesmo tempo. E necessario
desenvolver um procedimento laboratorial para evitar que os
ficheiros de amostras existentes sejam alvo de substitui¢oes.

Rever os dados guardados

Para rever os dados guardados, selecione o icone Review Stored Results (Rever

resultados armazenados) L na barra de ferramentas. Quando se abrir o painel Data
Management and Review (Gestao e revisdo de dados), introduza os seus parametros

4

de pesquisa e clique em para recuperar os ficheiros.
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Sample 1D | Locus | Case D Statuz | Oiwner(ln Usze] Org. Time Reviewed Fev.Time
[Jcz109 DRE1 Owhned Supervisar 15:26:58 10115/2014  Supervizar 15:26:51 1015420
c2111 DRE1 Owned Supervisor 1214:1210/08/2014
4 T b
Search from databaze Search by Sample [D Search by Caze Mame Search by Caze D
From [1045/2000 «| To [10/z3reo4 ~| @@ [ g ||| #a | || #
Fitered by locus: DRE1 h Search by Panel |0 Search by Statug
Check Al | Uncheckal | Check Highiohted | L B
= nehed RIS Load Unchecked
Clear &Il | | | List to =lz Sempts

C:\U zershting.agostinihDesktophMice Files

Load Checked
Samples

Opcoes de revisao

Descricédo e utilizagao

Pesquisar na base de
dados

Clique em L prima Enter para recuperar os ficheiros.

Recupera os dados processados por data. A pesquisa pode ser filtrada por locus.

Search by Sample ID Pesquisa por ID da amostra; também pode ser utilizado um caracter polivalente

(Pesquisar por ID da (*). Introduza a ID e depois clique em L prima Enter para recuperar os

amostra) ficheiros. As pesquisas com caracteres polivalentes ndo sdo sensiveis a
maitsculas/mintsculas. Nota: a pesquisa serd anexada a lista de amostras.

Check All (Selecionar Seleciona e anula a sele¢do de amostras numa série.

tudo)

Uncheck All

(Desselecionar tudo)

Clear All (Limpar tudo) | Remove as amostras da lista.

Delete Checked
(Eliminar selegao)

Elimina as amostras da base de dados.

Search by Case Name Pesquisa as amostras utilizando o nome préprio e o apelido introduzidos ao
(Pesquisar por nome do | guardar a amostra; também pode ser utilizado um caracter polivalente (*).
caso)

Search by Case ID Pesquisa pela ID do caso atribuida ao guardar a amostra.

(Pesquisar por ID do

caso)

Search by Panel ID Pesquisa pela ID do painel atribuida ao guardar a amostra.
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(Pesquisar por ID do
painel)

Search by Status
(Pesquisar por estado)

Pesquisa pelos estados Owned (Assumida), Reviewed (Revista) e Approved
(Aprovada) da amostra.

Owned (Assumida) — amostra cujos dados foram abertos, analisados e
guardados.

Reviewed (Revista) — amostra que tenha sido marcada como

revista. %"

Approved (Aprovada) — amostra que tenha sido aprovada pelo supervisor. &

Check Highlighted
(Selecionar realces)

Seleciona as amostras real¢adas.

Change Database
(Mudar de base de
dados)

Permite ao software recuperar dados de uma pasta de armazenamento
diferente quando estdo a ser utilizadas varias localizagdes de armazenamento.
Ao fechar e reabrir o software, é reposta a localizagao original da pasta de

armazenamento designada em Preferences (Preferéncias).

List to xIs (Lista em xIs)

Os dados recuperados podem ser ordenados por coluna. “List to xIs” (Lista em
xls) € uma tabela exportavel dos resultados da pesquisa.

Load Unchecked
Samples (Carregar
amostras nao
selecionadas)

Load Checked Samples
(Carregar amostras
selecionadas)

Carregar apenas as amostras com caixas de verificagao selecionadas ou nao.
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Imprimir e personalizar o relatério

A janela Report (Relatdrio) permite personalizar os formatos do relatorio. Para abrir a

janela Repﬁ (ﬁlatério), clique em E na barra de ferramentas.
Também pode visualizar o relatério em formato .pdf, que pode ser guardado ou
impresso.

General | CMDP Report |

Sample Count: 3 Eweloms * Cument Sample ™ Al Samples
QC Features
Export Detail Summary Detail Report
Q Value Peak Balance famil) Report (pdf) {pdf)

All Sample Match Export {xls)

v One Line per

Sample Assigned Type Perfect Match

Automated backup copy report to following specific folder:

e

Itens do relatoério no
separador geral

Descrigao e utilizagao

Sample Count (Contagem de
amostras)

Apresenta o nimero de amostras carregadas para criar o relatdrio.

Current Locus (Locus atual)

Current Sample (Amostra
atual)

All Samples (Todas as
amostras)

Cria um relatdrio para o locus selecionado, para uma ﬁnica amostra incluindo
todos os loci ou para todas as amostras incluidas na analise atual.

QC Features
(Funcionalidades de CQ)

Valor Q
Equilibrio de pico

Para resolucao de problemas, fornece relatérios com informagdes estatisticas
sobre os dados carregados.

Export Detailed (xmlE
(Exportar detalhado [xml])

Gera um relatério detalhado num ficheiro de formato .xml.

Summary Report (pdf
(Relatc’)ri}(; reslflmi P(; [I:de])

Apresenta o relatdrio de digitacdo atribuido num ficheiro de formato .pdf que
inclui os itens Sample Information (Informagoes da amostra) e Assigned Type
(Tipo atribuido).
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Detailed Report (pdf) Apresenta um relatério detalhado num ficheiro de formato .pdf.
(Relatdrio detalhado [pdf])

All Samples Match Export Fornece opgdes de impressao condensadas para o relatério (xls).

(xIs) (Exportar todas as » Assigned Type (Tipo atribuido) apresenta apenas uma correspondéncia
correspondéncias de 1

amostras [xIs]) de par de alelos ou cédigo NMDP.

* Perfect Match (Correspondéncia perfeita) apresenta todos os pares de
alelos com correspondéncia perfeita.

Automated backup copy Designa a gasta de armazenamento do relatdrio ao selecionar o icone de
re{)ort to following specific pesquisa. Utilize o X para limpar a selecao.

folder (Copia de seguranga

automatica do relatorio
para a seguinte pasta)

General CMDP Report

CMDP Report

Serologic File: C:\Program Files (x86)"InvitrogenSBT rel_dna_ser txt J

Template Fils: C:\Program Files (x86)\Invirogen"SBTNCMDPexport_tmpl xdsx J

Tester:  |Rakesh Report
]
|~ Autornated backup copy repart to Following specific Folder:
-1

Itens do relatoério no Descrigao e utilizagao
separador CMDP
Serologic File Caminho para a localizagao do ficheiro sorologico. Isto sera utilizado
(Ficheiro na criac¢ao do relatorio CMDP.
sorologico):
Template File Caminho para a localizagdo do modelo para criar relatéorio CMDP
(Ficheiro modelo):
Tester Caixa de texto para introduzir o nome do verificador
(Verificador):
Report (Relatdrio) Botao para criar relatério CMDP
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Opcodes de pré-visualizacio de relatorios

Mumber of allele pairs in the report [default 25):

™ Show Pattern Sequence

I~ Show Palprmorphic Position

|—25 il Apply

[~ Hide Mismatches
[~ Show Signal

FOF Page Break Options

f* Mo page break i~ Each locus

[+ “iew PDF File

Inslt:rotlon Save to PFDF

[™ Hide Edits
[ Show Case Info

[ Show Barcade
W Show Ambiguity List

[ Show G Code
[~ Show P Code

[~ 2Fields Only

Itens do relatério

Descrigao e utilizagao

Number of allele pairs in
the report (Numero de
pares de alelos no

Define o nimero de pares a imprimir no relatdrio, incluindo os que contém
discordancias.

relatorio)

PDF Page Break Options | Fornece op¢des de impressao para relatorios em PDF.

(C?ps Oes de quebra de e No page break (Sem quebra de pagina) — Cada locus e amostra de teste
pagina em PDF)

serd impresso sem quebras de pagina. O nome da primeira amostra surge
no rodapé de cada pagina.

e Each locus (Cada locus) — E criada uma nova pagina para cada teste. O
nome da amostra é apresentado no rodapé de cada pagina.

Show Pattern Sequence
(Mostrar sequéncia de
padrao)

Inclui a sequéncia encurtada combinada no relatério.

Hide Mismatches
(Ocultar discordancias)

Apresenta apenas os alelos com “0” discordancias no relatorio.

Show Polymorphic
Position (Mostrar posicao
polimérfica)

Apresenta as posicdes polimorficas dos alelos indicados no relatdrio.

Show Signal (Mostrar Apresenta os valores de sinal do ficheiro .abl.

sinal)

Show G Code (Mostrar Apresenta o resultado de digitagdo com o coédigo G e/ou o cédigo P conforme
codigo G) aplicavel. Transferéncia em http://hla.alleles.org/wmda/. Consulte as instru¢des
Show P Code (Mostrar na secc¢ao de Preferéncias.

codigo P)

Show Barcode (Mostrar
codigo de barras)

Apresenta o codigo de barras no relatério com uma ID da amostra inserida e
resultados de digitagao ndo ambiguos.
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http://hla.alleles.org/wmda/

Show Ambiguity List Apresenta as ambiguidades que podem ser resolvidas por GSSP e/ou misturas
(Mostrar lista de AmbiSolv™ SSP.

ambiguidades)

Hide Edits (Ocultar Oculta a tabela de informacoes de edigao e filtragem.

edicoes)

Show Case Info (Mostrar
informagdes do caso)

Apresenta as informagoes de ID do caso incorporadas ao guardar a amostra.
Consulte Save Sample and Case Information (Guardar informacdes de amostras e
casos).

2 Fields Only (Apenas 2
campos)

Apresenta os alelos utilizando apenas 2 campos.

Institution Info
(Informacoes
institucionais)

Os campos abertos

Addeess |m. Company .
permitem
Phonefsp  [1-B001Z345ET . :
Loga Fie Path BMP criy introduzir
[Emesater e ana ik Zbr | personalizagdes ao
& e relatério,

nomeadamente a
morada e o niumero
de telefone da
instituicao.

O logotipo da instituigao pode ser carregado através do campo Logo File Path
(BMP only) (Caminho do ficheiro do logétipo [BMP apenas]).

Save to PDF (Guardar em
PDF)

Guarda um ficheiro de relatorio em PDF.
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Saida do relatério do CMDP-

O relatdrio gerado com base no modelo do CMDP Excel inclui cédigo sorolégico, codigos NMDP, gendtipo ambiguo
e digitacao final

A B C I E F G H I I E

= fir & frss
Al SRR | B AT bl DRB1fr= |CWHr=n] |DQB1fir=

FEHES [HLA-A* |HLA-B* HLA-DQB1* EEEL | EEEs o s&%m% g%%ﬁ& ﬂﬁé%-ﬁa
- h - h HEE HE FHEE
1
E#15:7T6 Ex46:18 DRE1#03:01:02
AH02:282 E+46:01:01 B+55:35 |DRE1#0Q:01:02
A#24:02:01:01 EB#46:01:11 B*55:35 (DEE1%09:01:02

AF02: 282 B#46:01:13 B#55:35 |DRE1#09:12
A*24:02:01:02L B#df:01:17 B*55:35 |IRE1%09:01:02
AH0Z:202 A*24:11H |B#46:04 B#55:35 DERB1409:20
;12 DRE1#09:CTZ B#46:05 B#55:35 DRE1#09:01:02

2 A9RGS | Ak02 : 282 51 9| Bwdf  TFD B!

Figura 1: Cabecalhos do relatério do CMDP A K

Colunas Descrigao e utilizagao
A ID da amostra
BaF Assigned Type (Tipo atribuido) in Final Type Settings (Defini¢Ges de tipo final),

a célula fica vermelha se existir um resultado ambiguo; caso contrario, a célula
nao tem cor

GakK MM =0 pares de alelos

L 1] b a P 9 b3 g T u

i & i il it fir & i . . ir |CWhiz & i
Afir ZCODE Bf S CODE# |DRB1/7 CODE |CWfISCODER |DQBIfISCODE |, 0. sus o |gpy sse g DRBI |CWHS DQB1fT
=L HE =g 1iEA BYBA SRRE|ERE |SERE

AZd A2 E46 E22 IRS DRI

2
Figura 2: Cabegalhos do relatério CMDP L a U

Colunas Descrigao e utilizagao

LaP Aparece NMDP, P ou G Code

a. Quando o cédigo G esta presente, tem alelo NULL (NULO) que faz
parte do grupo G, mas ndo esta presente nos resultados do gendtipo e a
G Code Date (Data do cddigo G) estd incluida na segunda linha.

b. Quando o codigo NMDP esta presente, o cddigo e a defini¢do sao
apresentados

QaU E apresentada Serology (Sorologia).
¢.  Quando existem 2 c6digos sorologicos, a célula nao tem cor.

d. Quando estiverem presentes menos de 2 ou mais do que 2 codigos
soroldgicos, a cor da célula é vermelha.
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¥ [ b ¥ z A AB A AD AE AF A AH AT AT AE

Afrstez |Bfusfem® |DRBIfzafE |CWhImIEZ |DQBIfr e woeE §15
BIRAHS \HRSHS | BURS RS HNRsHEM 2HR55H% | XR A F Hﬂ;_ LN P
frZE frEE frZH 355 iz ’ ’

B+15:76 BY46:18
B#46:01 Bx55:35
B#46:04 B#55:35
B#46:05 B#55:35
E#46.09 B#55.35
Ex46.14 B#55.35
Bid6:18 B4SE:03 Jane Rirzoli

Figura 3: Cabegalhos do relatério do CMDP V a AK

A-AM |B-BM |DR-AM (C-BM |DQ-AM |COMMENTS

iy

e

£/30/2016 |Superwi zor] B/30/2016 Z76 and 752 and 749

Colunas Descrigao e utilizagao

Vaz Alelo de alta resolugdo designado por locus. Apresenta se Resolution
(Resolucao) for “High Resolution” (Alta Resolucao)

a. Se superior a 4 tipos totais, as células com mais do que 1 tipo sdo
sombreadas a amarelo.

b. Seinferior a 4 ou igual a 4 tipos totais, entdo, as células com mais do
que 1 tipo sao sombreadas a verde.

c. Senao existirem tipos, ndo é apresentada nenhuma cor na célula.

AA Tester Name (Nome do verificador)

AB Test Date (Data de teste)

AC Role (Fungéo)

AD Review Date (Data de revisao).

AE Resolution comment (Comentario de resolu¢ao). A resolu¢ao mais baixa é
apresentada na ordem de L (baixo), M (médio), A (alta resolugdo aceite) ou H
(Alto).

AF a AJ GSSP Recommendations (Recomendagoes de GSSP). Clique com o botao direito

do rato no locus e selecione “Show GSSP Z Code” (Mostrar codigo Z de GSSP).
Procure “GSSP List” (Lista de GSSP).

AK Comments (Comentarios): User Comments (Comentarios do utilizador)
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Resolver ambiguidades

Resolver ambiguidades com GSSP

Os GSSP (“Group Specific Sequencing Products” = produtos de sequenciagdo especificos
do grupo) SeCorews foram concebidos para resolver combinagdes heterozigoticas de HLA
ambiguas e sdo utilizados em conjunto com os Kits de Sequencia¢ao SeCoreo.

Se um par de alelos na Match List (Lista de correspondéncias) tiver uma

designacdo “Z” na coluna Info, é porque o software determinou que a

ambiguidade pode ser resolvida com GSSP.
Selecione “Z” na Match List for ambiguity resolution (Lista de correspondéncias
para resolver a ambiguidade).

MM  (8706) Allele Info Show Options ~
0 DPB1704:02:01:01 DPB17126:01 -r i
Q DPB1*04:02:01:02 DPB1*126:01 rr

0 DPB1*51:01 DFB1¥138:01 -rz

1 DPB1*04:01:01:01 DPB1*04:02:01:01

O(s) codigo(s) GSSP que resolve(m) a ambiguidade selecionada é/sao
apresentado(s) no canto inferior direito da visualizacao de informacoes de

sequéncias. P
[ 167302 1 DPB1*04:02:01:01, DPB1*126:01 = DPB1*51:01, DPB1*138:01 GSSP: Z64 or Z635  at 194

“S” indica um par que alelos que pode ser resolvido por uma mistura SSP AmbiSolv™.

MM (8706) Allele Infg
0  A*11:01:01 A=25:01:01
0= A®11:01:01 AT26:25N
0 A=11:01:07 A=26:01:17

i
&

0 A"11:19 AS26:13 £5
0= AT11:21IN AS20:01:01 r-
0= A=11:21IN AT26:25N T
0 A®11:40 A"56:01:01 r-ZS

Os GSSP recomendados pelo software sao igualmente apresentados na Sample List
(Lista de amostras), junto ao nome da amostra. No exemplo seguinte, as
ambiguidades na amostra podem ser resolvidas com o GSSP Z64.

Sample A~

- #:167302((264)
2F: 167 _DPB1_2F_AO1l.ab1l
2R: 167302_DPB1_2R_B0O1l.ab1l
3F: 167302_DPB1_3F_CO01.3b1
3R: 167302_DPB1_3R_D01.abl
4F: 167302_DPB1_4F_EO1.ab1l
4R: 167302_DPB1_4R_F01l.ab1
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Os GSSP apresentados na Sample List (Lista de amostras) representam os GSSP
minimos necessarios para a resolugao de ambiguidades.

Selecao e informagoes de GSSP

O utilizador também pode visualizar os GSSP para as ambiguidades clicando com o botao
direito do rato no locus ou nome da amostra na coluna correspondente do menu Sample List
(Lista de amostras) e selecionando Show GSSP Z Code (Mostrar codigo Z de GSSP) (consulte
Menu Sample List [Lista de amostras] na pagina ). Consulte Sample List Menu (Lista de

amostras).

G5SP Selection and Information
Sample: 167302 GSSPs Recommended by Saftware: = Save Software Set & Exit
GSSP

List: 5 | G55Fs Sef by Lser Save lser Set & Exit |
Allele 11 Allele 12 = Alele 21 Allele 22 GS5Ps Primetix

DPB1-04:02:01:... DPE1126:01 DPB1°51:.01 DPET-138:01 Z64 or Z65

O DPE1-04.02.01:... DPB1+126:0 DPB151.01 DPET-138:01 Z64 or ZBS

O DPE1-04.02.01:... DPB1+126:0 DPB1+04:02:01:02  DPE1*126:01

Save List
Wiew Alignment

DPB1-04:02:0 DPE1-126:01 DPB1+51:01 DPB1-138:01 Target Seq Pasition | GS5P

T C C T 251 [ 194 Z64

T C C T 254 C 154 Z65

Exit

Opcoes de GSSP Selection
and Information (Selegéao e
informagoes de GSSP)

Descrigao e utilizagao

Sample (Amostra)

Apresenta o nome da amostra selecionada.

GSSP List (Lista de GSSP)

Mostra a lista original de GSSP recomendados pelo software, mesmo quando
foram carregados GSSP.

GSSPs Recommended by Apresenta os GSSP que sao necessarios para resolver todas as ambiguidades.
Software (GSSP Se for necessario apenas um GSSP mas mais do que um puder resolver a
recomendados pelo ambiguidade, é apresentado o GSSP com o valor numérico mais baixo.
software)

GSSPs Set by User (GSSP Utilize esta janela para definir outro GSSP além dos apresentados na janela

definidos pelo utilizador)

acima.

Save Software Set & Exit
(Guardar conjunto do
software e sair) ou Save
User Set & Exit (Guardar
conjunto do utilizador e
sair)

Ao clicar numa destas opg¢des, os GSSP indicados pelo software ou pelo
utilizador sao incluidos no relatorio de digitagao final.

Janela superior

Lista de cada ambiguidade dos pares de alelos que pode ser encontrada e dos
GSSP que resolvem a ambiguidade. Se nao forem indicados GSSP, € porque
nao existe nenhum disponivel para resolver a ambiguidade apresentada.
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Janela inferior

Ao selecionar uma ambiguidade, a base indicada por baixo de cada alelo
corresponde a base na “Position” (Posi¢ao) apresentada. As colunas “Target”
(Alvo) e “Seq” mostram a base e a posicao a que o GSSP apresentado necessita
de se ligar para a resolucao. Por exemplo, DPB1¥04:02 contém um T na posi¢ao
194: 0 GSSP Z64 ligar-se-4 a sequéncia na posigao 251 se estiver presente um C
para resolver a ambiguidade.

View Alignment (Ver Abre a janela Allele Alignment Study (Estudo de alinhamento dos alelos) para
alinhamento) os pares de alelos selecionados.
Save List (Guardar lista) Abre a janela superior num documento de texto.

Analise de GSSP

Ap06s a sequenciagao de ADN com GSSP, carregue os ficheiros de sequéncias
originais e os ficheiros de GSSP para anadlise. Em alternativa, se os dados de

sequenciacdo ja tiverem sido analisados e guardados, carregue o GSSP e selecione
I Merge Existing
a caixa de verificagdo a0k . A Sample List (Lista de amostras) sera

automaticamente preenchida com os ficheiros de sequéncias originais depois de
selecionar Process All (Processar tudo). A fun¢ao Merge Existing Sample
(Intercalar amostra existente) funciona apenas quando a pasta de armazenamento
predefinida contém as sequéncias originais.

A lista de amostras mostra as sequéncias padrao e sequéncias especiais sob o mesmo
nome da amostra. As sequéncias de GSSP alinham-se automaticamente por baixo
das sequéncias padrao com o exao apropriado na janela Electropherogram Trace
Display (Visualizacado de tragados de eletroferogramas).

1. Analise as sequéncias de avango e recuo para cada exao antes de analisar as
sequéncias quanto a GSSP.

2. Clique em “Filter” (Filtrar) para combinar os ficheiros de GSSP (Z64 na figura) com os
ficheiros de tracados de exdes.

Se a opgao “Filter” (Filtrar) ndo estiver disponivel, a ambiguidade nao foi resolvida
pelo GSSP.

Sample [Locus[AT[c[U]
-l®% 167302 oPE
2F: 167302_DPB1_2F_A01.3b1l
2R: 167302_DPB1_2R_BO1.3b1l
GSSP —» & z64: 167302_DPB1_z64_A03.abl 764
3F: 167302_DPB1_3F_COl.ab1l
3R: 167302_DPB1_3R_DO1.ab1l
4F: 167302_DPB1_4F_E01.3b1l

2_DPB 1_4R_FOl.ab1

A lista de alelos contém os resultados combinados. A coluna de discordancias
indica se ainda existem discordancias na sequéncia de avango, recuo ou GSSP.
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Sample |tocus[a|T[clu]
- # 167302 [H: DPB1™51:01, DPB1=138:01] DPB

2F: 167302_DPB1_2F_AD1.3b1

2R: 167302_DPB1_2R_B01l.ab1

Z54: 167302_DPB1_Z64_AD3.3bl Z64

3F: 167302_DPB1_3F_C0l.ab1

3R: 167302_DPB1_3R_DO0l.ab1

4F: 167302_DPB1_4F_EO1.ab1

4R: 167302_DPB1_4R_FO1.abl

Filter

£ | >

MM (1) Allele Info Combined GSSP Filter |
0 DPB1®51:01 DPB1*138:01 -r
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Resolver ambiguidades de alelos através da ferramenta de
GSSP

A caixa de didlogo Ambiguity Resolver by GSSPs (Ferramenta de resolugéo de
ambiguidades por GSSP) sugere os GSSP que podem resolver ambiguidades de alelos
antes de terem sido carregados quaisquer dados de sequenciagao. Se o utilizador tiver um
resultado de baixa resolucao ou tiver conhecimento de uma ambiguidade que seja
necessario resolver, os GSSP que resolvem quaisquer ambiguidades conhecidas num
unico par de alelos ou entre dois pares de alelos podem ser determinados com esta
ferramenta antes de configurar o processamento de sequenciagao. O(s) GSSP pode(m) ser
processado(s) antecipadamente em vez de aguardar pelo processamento de sequenciacao
inicial.

1. Selecione o icone Ambiguity Solver (Ferramenta de resolugdo de ambiguidades) o
para abrir a janela Ambiguity Resolver by GSSP (Ferramenta de resolucdo de
ambiguidades por GSSP).

Depois de aberta a janela Ambiguity Resolver by GSSP (Ferramenta de resolucao de
ambiguidades por GSSP), pode introduzir manualmente alelos, designados pelo
grupo ou pelo nome completo do alelo. Também pode introduzir exdes para limitar
o alcance da pesquisa.

M Ambiguity Resolver by GSSPs )
Search GSSP for an ambiguity
| + | = + | Find Zi

Allgle 1: DFE1-04:02:01:01 Exons:
Al > IW — - Check Alignment Search Ambiguity |

Resakved ambiguities: LIMITATION: This is a theoretical calculation based on exon alignment informatian,
Allele 11 Allele 12 = Allele 21 Allele 22 GSSPs AmbiSolv
ODPE1-04:0201:01  DPE1-126:01 DPE1-51:01 DPE1-138:01 Z64 or ZES

Unresolved ambiguities (including possible resolving positions): Wiew in Text
Allele 11 Allele 12 = | Allele 21 Allele 22 Info: Exon/Pasition/B ases:..
DPB1°04:02:01:01  DPB1*126:01 DPB1°04:02:01:02  DPE1*126:01

2. Clique em Search Ambiguity (Pesquisar ambiguidade).

Os GSSP aplicaveis para resolver ambiguidades sdo apresentados na coluna GSSP.
Se restarem ambiguidades que nao seja possivel resolver com os GSSP existentes,
estas serao apresentadas em Unresolved ambiguities (Ambiguidades nao
resolvidas).

3. Se pretender abrir a Allele Alignment Study Tool (Ferramenta de estudo de
alinhamento dos alelos), selecione um par de alelos na lista Resolved
Ambiguities (Ambiguidades resolvidas) e clique em Check Alignment
(Verificar alinhamento).
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4. Os campos Search GSSP for an ambiguity (Procurar GSSP para uma
ambiguidade) permitem introduzir os pares de alelos especificos para determinar
se a ambiguidade pode ser resolvida com um GSSP existente ao selecionar Find
Z# (Encontrar N.° Z).

E

M Ambiguity Resolver by GSSPs (%]
Search GS5F for an ambiguity
|pPet+04:02:01:m1 + [DPETIZEDT = |pPE1ETM + [DPE1M13E01 Find Z#
Allele 1: Exons
Check Alignment ‘ Search Ambiguity |
Allele 2: 243 =
Resobred ambiguities: LIMITATION: This is a theoretical calculation based on exon alignment information.
Allele 11 Allele 12 = | Allele 21 Allele 22 G55Ps AmbiS oby

HLA SBT Software  [X]

1 GSSP: 264 or 765
1\

5. Clique em View in Text (Ver em texto) para abrir uma versao em texto das listas
de ambiguidades resolvidas e nao resolvidas.

A ATENGAO! - Este é um célculo tedrico baseado em informagdes de alinhamento.
Alguns alelos nulos podem ser listados como uma ambiguidade nao resolvida

quando podem ser filtrados manualmente.
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Rever e aprovar genotipos

Revisao e envio de amostras

Qualquer pessoa a quem seja atribuida a permissao de nivel de “Utilizador” pode
marcar amostras como revistas, mas apenas um utilizador com o nivel de
“Supervisor” pode aprova-las.

1. O utilizador pode rever e enviar todas as amostras abertas com uma revisao em
série ou rever amostras individualmente.

Para a revisido em série:

Na barra de ferramentas, clique no icone Technician Final Review and Submission

(Revisao final e envio do técnico) G:]\ para efetuar a revisdo final e o envio de todas

as amostras.

L "_|. Would you like to submit all samples as reviewed (except those marked as pending)?
L

Clique em Yes (Sim).
Clique em OK.

Para a revisao de amostras individuais:

Selecione uma amostra e prima Ctrl-S ou clique com o botao direito do rato no
locus ou no nome da amostra, seguido de Sample List > Mark Reviewed (Lista
de amostras > Marcar como revista). Em alternativa, clique na coluna “U” da
janela Sample List (Lista de amostras).

2. A amostra revista na lista de amostras apresentara uma marca de verificagao
junto ao ponto verde claro.

W@ 0139

3. Pararemover o estado de revista de todas as amostras na lista, selecione File >
Unlock All (Ficheiro > Desbloquear tudo) ou File > Unlock All with Reset
(Ficheiro > Desbloquear tudo com reposi¢ao). Unlock All with Reset (Desbloquear
tudo com reposigao) remove a designacao de tipo final definida na ferramenta
Final Type (Tipo final).

4. Para reanalisar todas as amostras desbloqueadas, selecione File > Re-Run All
(Ficheiro > Reprocessar tudo).
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Para remover o estado de revista de uma amostra individual, selecione-a e prima
Ctrl-U ou clique com o botao direito do rato no locus ou no nome da amostra no
menu Sample List (Lista de amostras) e selecione Unlock (Desbloquear).

Apbs a revisdo, envie e guarde as amostras. Clique em File > Save All (Ficheiro >
Guardar tudo).

No painel Save Sample and Case Information (Guardar informagdes de amostras e
casos), clique em Save All and Exit (Guardar tudo e sair).Consulte Save Sample and
Case Information (Guardar informagdes de amostras e casos) para mais detalhes.

Aprovacao de amostras

Um utilizador com permissao de nivel de “Supervisor” pode rever e aprovar

amostras.

As amostras podem ser aprovadas e enviadas juntamente numa revisao em série
ou individualmente.

Para marcar todas as amostras como aprovadas ou nao aprovadas:

Para a aprovagdo em série:

1.

2.

3.

Na barra de ferramentas, clique no icone Final Supervisor Approval (Aprovagao final

do supervisor) ] .

L] E Would you like to approve all samples?
L

Clique em Yes (Sim).

O estado muda para “approved” (aprovada).

Clique em OK.

Para a aprovagdo de amostras individuais:

4.

Selecione uma amostra e prima Ctrl-A ou clique com o botao direito do rato

no locus ou no nome da amostra no menu Sample List (Lista de amostras) e
selecione Mark Approved (Marcar como aprovada).

A amostra aprovada na lista de amostras apresentara uma marca de verificagao
junto ao ponto verde escuro.

@ D003

Para remover o estado de aprovada de todas as amostras carregadas, selecione
File > Unlock All (Ficheiro > Desbloquear tudo) ou File > Unlock All with
Reset (Ficheiro > Desbloquear tudo com reposi¢ao). Unlock All with Reset
(Desbloquear tudo com reposicao) remove a designacao de tipo final definida
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na ferramenta Final Type (Tipo final).

7. Pararemover as aprovagoes individualmente, selecione uma amostra e prima
Ctrl-U ou clique com o botao direito do rato no locus ou no nome da amostra no
menu Sample List (Lista de amostras) e selecione Unlock (Desbloquear). E
necessario executar a acio Unlock with Reset (Desbloquear com reposigao) duas
vezes para remover o tipo final.

8. Clique em File > Save All (Ficheiro > Guardar tudo).Consulte Save Sample and Case
Information (Guardar informagdes de amostras e casos) para mais detalhes.
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Abra a caixa de didlogo Settings (Defini¢des) clicando no icone Preferences (Preferéncias)

tarefas.

Defini¢oes

Separador General (Geral)

Settings

General | Exon Trim Options ] Database Options ] GSSP ] Configuration | IMGT Code Files ]

Cptions
List [¥ Use NMOF Code
List I+ High Throughput Anatysis

[+ Show electropherogram Muc. Posttion

— Stop Auto Mavigation After Base [v Remave Mull Aleles

Change
[+ Remove Intronic Ambiguity

[~ Display Modified Bases
[ Fitered by Common Allele Table
Rare Alleles in the Pair

{" Both s Any One

Advanced Review Bases

NMDP Settings
C:\Userstina agostini® DesktopDesk Top“numer w3 bd

Code File
Down Load

Current Storage Falder:
“WBrd01file02hsharedyRnd\RnD -0 pentsofbwares U TYPE WTYPE 70MProgramstorage

[72] nabarrade

Opcodes de General

Descrigao e utilizagao

(Geral)
Stop Auto Navigation Impede o software de saltar automaticamente para a posicao discrepante
After Base Change seguinte apos uma edigao de base.

(Parar navegacao
automatica depois de
alterar base)

Display Modified Bases | Mostra as bases inativas que funcionam como marcadores de posicao.
(Visualizar bases

modificadas)

Filtered by Common Caixa de verificagao para eliminar os alelos nao contidos na lista CWD da
Allele Table (Filtrado Match List (Lista de correspondéncias).

por tabela de alelos
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comuns)

Rare Alleles in the Pair
(Alelos raros no par)

Any One (Qualquer um):quando a opgao Filtered by Common Allele
Table (Filtrado por tabela de alelos comuns) esta selecionada, os pares
de alelos com pelo menos um alelo raro sao filtrados da Match List
(Lista de correspondéncias).

Both (Ambos):quando a opcao Filtered by Common Allele Table (Filtrado por
tabela de alelos comuns) esta selecionada, os pares de alelos com dois alelos

raros sao filtrados da Match List (Lista de correspondéncias).

Remove Null Alleles
(Remover alelos nulos)

Caixa de verificagao para remover alelos conhecidos resultantes de
inser¢des ou eliminacdes na regido de codificacao da Match List (Lista
de correspondéncias). Se nao estiver selecionada, os alelos nulos
podem ser removidos manualmente da Match List (Lista de
correspondéncias).

Remove Intronic
Ambiguity (Remover
ambiguidade intronica)

Caixa de verificagdo para analisar ambiguidades intrénicas que se
situem imediatamente fora da regido de codificacao com dados de
sequenciacao existentes. Se nao estiver selecionada, os alelos com
ambiguidades intronicas podem ser removidos manualmente da Match
List (Lista de correspondéncias).

List (Lista)

Clique para apresentar uma lista de alelos nulos e de alelos definidos
por polimorfismos intrénicos que podem ser filtrados pelo software
quando os filtros de alelos nulos e/ou ambiguidades intronicas estao
ativados.

Show Electropherogram
Nuc. Position (Mostrar
Posicao Nuc. de
Eletroferograma)

Apresenta no eletroferograma o nimero efetivo da posi¢ao do HLA em
vez do nimero da base ABI inserido.

Use NMDP code (Usar
codigo NMDP)

Imprime o cédigo NMDP ou tipo de 4 digitos no relatorio.
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High Throughput
Analysis (Analise de alta
producao)

Permite ao software tomar mais decisdes de nomenclatura das bases
(para laboratdrios de referéncia que processem um grande volume de
amostras). Todas as alteragdes do software sdao indicadas ao utilizador
pela adicao de posi¢des marcadas a cor de rosa na janela Upper
Navigator (Navegador superior).

Quando High Throughput Mode (Modo de alta produgao) esta ligado,
a Common Allele Table (Tabela de alelos comuns) é referenciada para
efetuar edi¢des automaticas. As edigdes feitas dependem de uma das
opgoes “Rare Alleles in the Pair” (Alelos raros no par). O seguinte ira
descrever como o software utiliza as 2 opg¢des disponiveis “Any One”
(Qualquer um) ou “Both (Ambos).

1) High Throughput Mode (Modo de alta producao) ligado +
“Any one” (Qualquer um) selecionado: O software ira editar
automaticamente conforme necessario para encontrar um
resultado comum/comum. Se qualquer um dos alelos num par
for raro, o software tem tendéncia contra essa digitacao apenas
como funcdo da frequéncia de alelos. As edigdes ou alteracoes
automaticas sdo apresentadas no painel Base Navigator
(Navegador de bases) com a cor rosa, indicando a posicao
editada pelo software. Os utilizadores sao aconselhados a rever
essas posicoes.

2) High Throughput Mode (Modo de alta producao) ligado +
“Both” (Ambos) selecionado: O software ira editar
automaticamente conforme necessario para encontrar um
resultado comum/comum OU comum/raro. Se ambos os alelos
num par forem raros, o software s6 tem tendéncia contra o
resultado duplo raro.

3) O utilizador terd de utilizar o modo “Standard” (Padrao)
(ativado ao desativar a analise de High Throughput [Alta
produgao]) se pretender criar manualmente edigoes diferentes
do que a sequéncia de consenso apresentou. A defini¢ao “Rare
Alleles in the Pair” (Alelos raros no par) nao tem efeito nos
resultados sugeridos do par de alelos quando no modo
“Standard” (Padrao).

Advanced Review Bases
(Bases para revisao
avangada)

A Select a locus to enable editing. Edit the positions delimited ,

B by comma. These positions do NOT apply to currently Introduza o numero da

C loaded samples. .o~ .

DoB posicdo na janela aberta

DPB . P ”

DRET | e selecione “Save

gggi (Guardar). A posigao

DRES introduzida na janela

DA , .

MICA sera automaticamente

EIF.%B marcada na analise
I:l subsequente de

amostras futuras.
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NMDP Settings
(Defini¢oes de NMDP)

Se a opgao Use NMDP Code (Usar cdédigo NMDP) estiver selecionada, é
necessario adicionar os ficheiros NMDP.

Down Load (Transferir): Transfere automaticamente o ficheiro .zip numérico
do website do NMDP
(http://bioinformatics.nmdp.org/HLA/numeric_allele_code_list.html). Guarde-o
numa pasta.

Code File (Ficheiro de codigo): define o caminho para o ficheiro numer.v3.txt
transferido.

Separador Exon Trim Options (Op¢oes de encurtamento de

exoes)

Permite ao utilizador definir as posi¢des de inicio e fim dos exdes. Quando as Exon Trim Options (Opgoes
de encurtamento de exdes) estiverem definidas, as posi¢des de inicio e fim serdo aplicadas a todas as
amostras subsequentes para o locus selecionado.

General Bxon Trim Options l Database Options l GSSP ] Corfiguration l IMGT Code Files l
Exon Trimming Option

Only customer tim
Exon Option List FLT& FRT@ RLT@ RRT& option allows user to
maodify timmed base
‘1-2 gj:z:: court from left at the
beginning of the
3 Default
sequence and from
4 Defaul the right at the end
5 Default of the sequence.
B Diefault
7 Default
Click on the Option
List to select a tim

option. Click on Trim

Select alocus: [A - Apply Changes Left ar Trim Right to
change the timmed
base count.

Definigoes de
encurtamento de exdes

Descrigao e utilizagao

Option List (Lista de
opgoes)

Escolha “Default” (Predefinigao), “Full Exon” (Exao completo) e “Customer”
(Cliente) ao selecionar a coluna “Option List” (Lista de op¢des). Default
(Predefini¢ao) — Posi¢des de encurtamento dos exdes definidas pelo fornecedor.

Full Exon (Exao completo) — As posi¢des de inicio e fim dos exdes correspondem as
designadas pelos HLA para cada locus.

Customer (Cliente) — Posi¢des de inicio e fim definidas pelo cliente/utilizador. Se a
opcao “Customer” (Cliente) estiver selecionada, a definicao de encurtamento para o
inicio ou fim de cada dire¢do no exdo pode ser modificada. Apenas os loci e exdes
suportados pelo software sao ajustaveis quando a opgao “Customer” (Cliente) esta
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selecionada.

FLT/FRT/RLT/RRT

FLT - tragado de avango, posigao de encurtamento do lado esquerdo
FRT - tracado de avango, posicao de encurtamento do lado direito
RLT - tracado de recuo, posicao de encurtamento do lado esquerdo
RRT - tragado de recuo, posigao de encurtamento do lado direito

O valor introduzido nestas colunas é um nimero de posi¢ao de base.

Locus

Selecione o locus onde é necessario definir op¢des de encurtamento dos exdes.
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Separador Database Options (Opcoes da base de dados)

General | Exon Trim Options  Database Options | GSSFP | Configuration | IMGT Code Fiees |

Database to use: Data Storage Folder: DSM Setting:

{¢" |Use Default DB Reset to default |

" |Jse Oracle DB

Set DSN

Set to new location

" |Use SQL Server DB

Definigbes das
opcoes da base de
dados

Descricédo e utilizagao

Use Default DB (Usar BD
predefinida)

Selecione o botdo de opgdo para repor a localizagdo de armazenamento da base de
dados predefinida. A base de dados de armazenamento predefinida é uma base de
dados do Microsoft Access.

Use Oracle DB (Usar BD
Oracle)

Selecione o botdo de opgdo para ativar a utilizagdo de uma base de dados Oracle. Utilize
Set DSN (Definir DSN) para navegar até a base de dados Oracle. O Administrador de
bases de dados é responsavel pela configuragdo das ligagdes a base de dados.

Use SQL Server DB (Usar
BD SQL Server)

Selecione o botdo de opgdo para ativar a utilizagdo de uma base de dados SQL Server.
Utilize Set DSN (Definir DSN) para navegar até a base de dados SQL Server. O
Administrador de bases de dados é responsavel pela configuragdo das ligagdes a base de
dados.

Set to new location
(Definir nova localizagdo)
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Separador GSSP

Os utilizadores podem introduzir os seus proprios GSSP no Software uTYPE7 x.

General I Bxon Trim Options I Database Options G5SP lCDrrfigulation I IMGT Code Files ]

Code | Locus G55P String Cross

X123, A 1C1L2 List Al G55Ps

X6 C 177GATLZ

X1 C 415C20R3

*1 A 105C25R2 Must click "Save'

%112 B 110C25L2 utton to take effect

X113 B 110C

X114 B 110CGT25L2
Remove
Selected ‘ — |

Code:  Select a locus: Positian: Bases: Skip Court: ¢ | Exon: Cross (FZ3/R23)

I |A ~| I | |1 CR |2 Add GSSP

Para adicionar um GSSP, siga a convenc¢ao de nomenclatura abaixo indicada:

Definicdes de GSSP | Exemplo Descricéo e utilizagao
Codigo Code: Codigo atribuido pelo cliente; os GSSP criados pelo utilizador sao
1 designados por um X antes do nome do GSSP.
Select a locus Select 2 focus: Locus alvo do primer.
(Selecionar um C -
locus)
Position (Posicao) Postion Local de especificidade do primer.
419
Bases fases: Base(s) definidora(s) no local de especificidade do primer.
G
Skip Count (Ignorar | P Court: Numero de bases no inicio da leitura da sequéncia que devem ser
contagem) 20 excluidas da analise (o comprimento do primer ndo é incluido
neste valor). Sugere-se 20 bases para o polimero POP6 e 30 para o
POP?7.
Direcao do primer ee L para um primer de recuo R para um primer de avanco; R para
R um primer de avango
Exon:

Exon (Exao)

:

Exao alvo do primer.

Cross (F23/R23)
(Cruzar [F23/R23])

Cross (F23/R23)

|

F23: 0 GSSP atravessa do exao 2 ao exao 3.

R23: 0 GSSP atravessa do exao 3 ao exao 2.
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Selecione Add GSSP (Adicionar GSSP) para apresentar o GSSP personalizado na tabela. Selecione Save
(Guardar) para ativar o novo GSSP no software. Selecione List All GSSPs (Listar todos os GSSP) para

apresentar os GSSP na base de dados. Selecione Remove Selected (Remover selecionados) para remover
0s GSSP selecionados.
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Separador Configuration (Configuracao)

General l Exon Trim Options ] Database Options ] G55P  Configuration l IMGT Code Files l

% Glabal Setting Preference
Change Logon User [~ Use Global Settings Exqort Settings Wiew Current Settings
Information Log and View Curve Display
{+ Thinner " Thicker

[~ Saveto Log File

Activity History Activity Log

DefinigGes de Descrigao e utilizagao

Configuration

(Configuragao)

Orientagoes de defini¢oes As definig¢des globais permitem que as varias instancias do Software
globais uTYPE 7.x instaladas utilizem perfis de defini¢des idénticos.

As definic¢des globais sao aplicaveis apenas a software que esteja acessivel a
varios utilizadores através de uma localizagao em rede partilhada. O
Software uTYPE 7.x devera ser instalado numa localizagdo em rede que
esteja acessivel a todos os utilizadores para que as defini¢des globais sejam
aplicadas.

As modificagdes as defini¢des globais s6 podem ser efetuadas por
utilizadores com uma fungao de Supervisor. As atualiza¢oes podem
ser efetuadas a qualquer altura.

Recomenda-se que os utilizadores ativem as defini¢des globais ao
instalarem o Software uTYPE 7.x.

Os utilizadores podem alterar preferéncias individuais para uma sessao de
andlise com a opgao Use Global Settings (Usar defini¢des globais)
selecionada, mas a Global Setting Preference (Preferéncia de defini¢des
globais) € reposta ao encerrar e reiniciar a sessdo no Software uTYPE 7.x.
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Global Setting Preference Podem ser criadas defini¢des globais para os seguintes itens:

(Preferéncia de defini¢des 1. Save Log Info (Guardar informacdes de registo)

globais) Use NMDP Code (Usar cdédigo NMDP)

Filtered by Common Allele Table (Filtrado por tabela de alelos comuns)
Stop Auto Navigation After Base Change (Parar navegacao automatica
depois de alterar base)

High Throughput Analysis (Analise de alta produgao)

Ll e

5
6. Remove Null Alleles (Remover alelos nulos)

7. Remove Intronic Ambiguity (Remover ambiguidade intrénica)
8. Rare Alleles in the Pair (Alelos raros no par)

9. Database to use (Base de dados a usar)

10. Data Storage Folder (Pasta de armazenamento de dados)

11. NMDP Settings (Defini¢des de NMDP)

12. Ficheiros de cédigo IMGT (ficheiros de codigo P e G)

13. Exon Trim Options (Opgdes de encurtamento de exdes)

14. Advanced Review Bases (Bases para revisao avangada)
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Caixa de verificagcao Use
Global Settings (Usar
defini¢des globais)

Ativa a Global Setting Preference (Preferéncia de defini¢des globais) quando
selecionada.

Export Settings (Exportar
defini¢des)

Quando é efetuada uma alteracdo a uma defini¢do global, as restantes
definigOes globais sao atualizadas ao clicar no botao Export Settings
(Exportar defini¢des).

View Current Settings (Ver
defini¢bes atuais)

Permite ao utilizador visualizar as sele¢Oes atuais de preferéncias de
definigOes globais. As defini¢des nao sao globais enquanto Export
Settings (Exportar defini¢des) nao tiver sido selecionado.

Change Logon User (Alterar
utilizador com sessao
iniciada)

Permite que varios utilizadores iniciem a sessao e controlem as alteracdes
sem encerrar o software.

Curve Display (Visualizacao
da curva)

Ajusta a espessura de pico nos eletroferogramas.

Information Log
and View (Registo e
visualizagdo de
informacgoes)

Save to Log File (Guardar no ficheiro de registo) — Passa a guardar no Activity
Log (Registo de atividade).

Activity History (Histdrico de atividade) — Apresenta um relatdrio pertencente
a um intervalo de datas especificado.

Activity Log (Registo de atividade) — Apresenta a atividade do dia atual.
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Separador IMGT Code Files (Ficheiros de cédigo IMGT)

General | Exon Trim Options | Database Options | GSSF | Configurstion  IMGT Code Files l

hla_nom_g File
Set G File
hla_nom_p File
Set P File
Defini¢oes de Descrigao e utilizagao

IMGT Code Files
(Ficheiros de
codigo IMGT)

Set G File (Definir ficheiro | Utilize Set G File (Definir ficheiro G) para navegar até ao ficheiro de texto
G) do codigo G “hla_nom_g.txt”, que pode ser transferido em
http://hla.alleles.org/wmda/. A funcionalidade do coédigo G é ativada depois
de o ficheiro ter sido transferido e associado ao software.

Set P File (Definir ficheiro P)| Utilize Set P File (Definir ficheiro P) para navegar até ao ficheiro de texto do
codigo P “hla_nom_p.txt”, que pode ser transferido em
http://hla.alleles.org/wmda/. A funcionalidade do codigo P é ativada depois
de o ficheiro ter sido transferido e associado ao software.
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Administracao e manutencao
do software

Adicionar e remover utilizadores

Existem 2 niveis de permissao: “User” (Utilizador) e “Supervisor”.

Apenas um Supervisor pode levar a cabo alteracdes de palavras-passe para os
utilizadores existentes e adicionar/eliminar utilizadores. Se for o administrador do
laboratdrio, contacte o seu Técnico de Vendas ou Técnico de Assisténcia do
Software uTYPE 7.x para obter a palavra-passe do Supervisor.

1. Inicie o software.
Escolha “Supervisor” no menu pendente do campo “User” (Utilizador).

3. Introduza a palavra-passe de Supervisor fornecida pelo seu Técnico de Vendas ou
Técnico de Assisténcia do Software uTYPE7.x.

4. Clique no botao Admin.

Default DB
Idzer Logon
&dmmir | Usger: |Supervisnr ﬂ
Password: |
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®

Surge a caixa de didlogo User Administration (Administracdo de utilizadores).

|D faull DR — User Administration
User Logan User Mame: IEEtt.'r'-BDDIJI Hemwel
User. ISuperViSDr | Password: I
Password: I’“‘* Confim: I &dd
ITEIDHI f* Uszer " Supervisar

Introduza o nome e a palavra-passe do novo utilizador.

Nota: o comprimento do nome do utilizador esta limitado a 20 caracteres e a
palavra-passe a 10 caracteres.

Selecione o nivel de permissao do novo utilizador: “User” (Utilizador) ou
“Supervisor”.

Clique em Add (Adicionar).
Repita os passos 5-7 para adicionar mais utilizadores.

Para remover um utilizador, introduza o nome deste conforme apresentado no menu
pendente User (Utilizador) e clique em Remove (Remover).

10. Quando tiver terminado, clique em Logon (Iniciar sessao).

Alterar a palavra-passe

1.

Inicie a sessao como Supervisor, conforme descrito em Add and remove users
(Adicionar e remover utilizadores).

Introduza o nome do utilizador cuja palavra-passe pretende alterar.

Preencha os campos Password (Palavra-passe) e Confirm (Confirmar) e clique em
Add (Adicionar).
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Atualizar a biblioteca

Lib »
1. Najanela da aplicagao, clique no icone ''=—/ " na barra de

ferramentas.

2. Surge a versdo da base de dados IMGT/HLA.

HLA-5IMGT/HLA Release: 3,17.0 2014 July 14

l % HLA-BIMGT/HLA Release: 3.17.0 2014 July 14
HLA-C IMGT/HLA Release: 3,17.0 2014 July 14
HLA-DOQBLIMGT/HLA Release: 3,17.0 2014 July 14
HLA-DPBIIMGTHLA Release: 3.17.0 2014 July 14
HLA-DRE IMGT/HLA Release: 3.17.0 2014 July 14
HLA-DQALIMGT/HLA Release: 3,17.0 2014 July 14
HLA-MAICA IMGT/HLA Release: 3,170 2014 July 14
PAICE IMGTHLA Release: 3.17.0 2014 Juby 14
HLA-DPAL IMGT/HLA Release: 3.17.0 2014 July 14
MNDP code: LASTUPDATED: 1241714

Ok

3. Sao langadas novas versdes a cada 3 meses.

Se a sua base de dados nao for atual, solicite a versao mais recente da
Biblioteca de Alelos uTYPE através do website da empresa ou contacte o
seu Técnico de Vendas para mais informagoes.

4. Clique no menu pendente da biblioteca | 2|~ na barra de ferramentas e, em
seguida, escolha “Update Library” (Atualizar biblioteca).

5. Navegue até ao ficheiro .zip transferido.

6. A atualizacgdo é carregada no diretdrio de programas.

7. Saia e reinicie o Software uTYPE7.x para aplicar a atualizagao da biblioteca.

8. Clique no icone Lib] - para confirmar se a biblioteca foi atualizada.

Verificar se a biblioteca foi atualizada

A versao da base de dados IMGT/HLA utilizada pelo software surge por cima da barra
de ferramentas.

IMGT/HLA Release: 2.17.0 2014 July 14

Também pode verificar se a biblioteca foi atualizada comparando-a com um ficheiro
FASTA. Consulte Confirm that Library Update has Loaded (Confirmar que a atualizagido
da biblioteca foi carregada)
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Ferramenta de estudo de alinhamento dos alelos

Ferramentas

A ferramenta Allele Alignment (Alinhamento dos alelos) pode ser acedida
selecionando Allele Alignment no menu pendente Lib (Biblioteca) na barra de

ferramentas.

Lib | ~ e
Library QC
IIpdate Library

Allele Alignment

Selecione a combinacao de alelos e locus de interesse na janela pendente do lado
esquerdo. O alinhamento dos alelos surge a medida que estes sao selecionados.

Locus: |4 A [~ ShowCodon#  Clear Al Info Sort A26:01:M Set Reference

&5
7524
2575

Print Exit

-

c01:

o1

10 20 20 40 50 &0 70 80
ATGECCETCA TEECGCCCCE AACCCTCCTC CTGCTACTCT CGEGEECCCT GECCCTGACC CAGACCTIGEE CGGECTCCCR

R —
e o e e e

Jr———
e

HLA SBT Software

B

—
b s

-

e,

e
B

1.0
“260.02 2+01:01:01:01

T
&
=
@

13
il
‘ o
2
o
2
o
2
o
2
[N

26:01:25 2“01:01:01:01

50
CTCCATGAGE TATTT

280

-
r——

Locus: A
fL Alleles: 2884
Sequence Length: 1098
Exon 2 at: 74
Exon 3 at: 344
Exon 4 at: 620
Exon 5 at: 896
Exon 6 at: 1013
Exon 7 at: 1046 m
Exon 8 at: 1094

.
-

180

-

—

130 140
GEABCCCCEC TTCATCECCE TEGGEC. .

200 210

CCA CACCCACCCC GCGAGCCACR ACATGGAGCC

250 200 310

320

340 350
GRARGGECCC.A CTCACAGACT GACCGAGCGR ACCTGEGGAC CCTGCGCGGEC TACTACARCC AGAGCGAGGR CEETTCICAC
- & T-C

T-G

=
=

T-G

380 7 380 410 4z0 430
ACCATCCAGR TRATGTATGG CIGCCACGIC GGEGCCEEACE GGECGCTITCCT CCGCEGETAC CCGCAGGRCG CCTACGRCOGE

2

2

2

26

26:01:33 B*01:01:01:01
) :

2

2

2

-

Opcoes de definigoes Descricao e utilizagao

Show Codon # (Mostrar A s?lfigéo ou anulzilgéc.) desta se/legéo permite~a1ternar ent1je~a identificacdao das

N2 do codo) posicoes das sequéncias por niumero do codao ou da posigao.

Informacgoes Abre uma janela pop-up com informagdes especificas do locus (como apresentado
acima).

tipo Ordena os alelos selecionados por ordem numérica.
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Set Reference (Definir | Esta funcdo permite atribuir a referéncia a outro alelo além do predefinido ao
referéncia) digitar o alelo na janela adjacente. O alelo no cimo da lista de alelos é
utilizado como referéncia predefinida.

Ferramenta de comparador de alelos

O Allele Comparator (Comparador de alelos) compara a sequéncia de um par de alelos
selecionado diretamente com os dados da amostra. Pode ser acedido selecionando o

icone Allele Comparator (Comparador de alelos) ‘EZ na barra de ferramentas. Pode
comparar quaisquer alelos disponiveis na biblioteca e ndo apenas os que carregou na
lista de amostras.

Para utilizar a ferramenta, selecione os alelos que pretende comparar nos menus
pendentes da caixa de didlogo Allele Pair Selection (Selecdo de pares de alelos).

Select a pair of allelez and the sequence will be listed
in the Sequence result window.

11:01:01 RG] B

Os alelos selecionados surgem nas duas linhas inferiores do painel de visualizacdo de
sequéncias.

Position
Marker
Reviewed
Consensus E (W WS (R | R
GSSP
Edits
Pattern
Result
A¥11:01:01
A¥26:01:01

Par de alelos
selecionado

oG '\ !
[y T L o |

[
G

]

T

Quaisquer locais discrepantes entre o par de alelos carregado manualmente e os
dados da curva do tracado surgem marcados a vermelho na janela do navegador
inferior para revisdo. Na visualiza¢do de sequéncias, a base discrepante é igualmente
marcada a vermelho.
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Ferramenta de lupa

A ferramenta Magnifier (Lupa) serve para ampliar. Pode utiliza-la para fornecer uma
vista ampliada dos detalhes de um eletroferograma.

1. Clique duas vezes no icone de lupa na barra de ferramentas % Ao segundo
clique, mantenha premido o botao do rato.

Abre-se a ferramenta Magnifier (Lupa).

2. Mantenha premido o botao do rato enquanto arrasta a lupa para o local que
pretende ampliar. Se utilizar ecras duplos, a lupa s6 funcionara no ecra 1.
T

G
[ B |
21134 C:1134 N

Ls

G|l Y

3. Solte o botao do rato para fechar a ferramenta Magnifier (Lupa).
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Ferramenta de CQ da biblioteca por sequéncia no FASTA
e consulta de nomenclatura

A ferramenta Library QC by Sequence in FASTA and Nomenclature Lookup (CQ da
biblioteca por sequéncia no FASTA e consulta de nomenclatura) permite verificar se a
biblioteca foi atualizada comparando-a com um ficheiro FASTA.

Também pode converter a nomenclatura antiga de um alelo para a nova ou vice-versa.

Para aceder a esta ferramenta, clique em Lib| * nabarra de ferramentas e selecione QcC

Library (CQ da biblioteca).

Fram I To: I Momanclature Lookup |

GCTCYCACTCCATGARGTAT T TCTYCACATCLGT G CCCGACCCEECME Y GARGAGCCCUGLT TCAT CACAGTGRALTAC i||A =]

GTGGACRACACBCAGTTCGTGORGT T CGACAGCRACGLCHCRAGCCRGARGAT BRAGCCECGGECECCATBEATAGARCA

GGAGRGKCCKGAGTAT T GGGACSRGEAGACACGE ARG T GAAG GECCAS T CACAGACT SACCAGT GGACCT GRGGACCE

TECACEELTALTACAMCCAGAGLGAGECCEATT CTCACACCMTCCAGAKRATGTAT 60T GLRACE TEGGET CERACKGE

DRCTTCCT S CGCRRRT ATSAMCARPACRLCT ACRACERCAAGEAT TACAT CROCCT BAAMBARRACCT GORCTCT TREAC Match |

K| ¥ Esit |

[2] a11e1 a1 31 101 -

Pa" Consensus GEC TCC CAC TCC ATG AGE TAT TTC TTIC ACA TCC
Source e oo ¥ mmm mm mmm mmm mmm mem ¥ oo oo

o n+0z:02 B Tt

1 mez0:01:01 e g

1

1 111 121 131

1 Consensus BTG TCC CEE CCC G&8C CGC GGG GAG CCC CeC TTC

L Source == m== === === —== M-¥ --R == == ——= -—-
menz:oz e

1 mez0:0l:01 e mmm —om BT —-R mmm —mm —mm oo

1 151 161 171

1 Consensus GTE GGC TAC &TE GRAC GAC ACE CRE TTC

1 Source e mm mmm mem mem e e o

1 ke0z:02 e e e oo
mez0:0l:01 e e e oo

1

1 181 151 201

1 Consensus BTG CEE TTC (GAC AGC GAC GCC GCE AEGC CAE ARG

1 |Source - - - == == —== -—-= ——= -R- -G-

1 n*02:02 - - === === === === === —== ——== G- -G-

1 [.+30:01:01 - et "

E 211 221 231

< Consensus ATE GAG CCE CGE GCE CCE TEGE ATA SAG CAE GRS

2 Source

2z 2+02:02

4 [.+30:01:01 ;I

Confirmar que a atualizagcao da biblioteca foi carregada

Para confirmar que uma atualizagao da biblioteca foi carregada:

1. Clique em Lib |~ nhabarra de tarefas e selecione QC Library (CQ da biblioteca).

Abre-se o painel Library QC by Sequence in FASTA and Nomenclature
Lookup (CQ da biblioteca por sequéncia no FASTA e consulta de
nomenclatura).

2. Clique em Load Seq. (Carregar seq.) para navegar até um ficheiro FASTA de
alelos dos HLA conhecido e carregue-o ou cole um ficheiro com essas
caracteristicas na janela do meio.

3. Selecione um locus no menu pendente e clique em Match(Correspondéncia).

E apresentado um alelo ou pares de alelos.
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4. Selecione o(s) alelo(s) para mostrar o alinhamento.

Consulta de nomenclatura

Para converter a convencao de nomenclatura antiga de um alelo para a nova ou vice-
versa (quando o nome antigo estd disponivel):

1. Clique em Lib |~ nabarra de tarefas e selecione QC Library (CQ da biblioteca).

Abre-se a ferramenta Library QC by Sequence in FASTA and Nomenclature Lookup
(CQ da biblioteca por sequéncia no FASTA e consulta de nomenclatura).

2. Introduza as informacdes de alelos de nomenclatura antiga ou nova no campo
From: (De:) e clique em Nomenclature Lookup. (Consulta de nomenclatura).
3. O campo To: (Para:) mostra a nomenclatura no formato oposto.

Para informagdes sobre a nomenclatura nova e antiga, consulte:

hla.alelos.org/antincio.html

hla.alleles.org/nomenclature/naming prev.html
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Referencia

Visao geral da barra de ferramentas

O

[cle]T]» e

'}

[ -

W E O | M @ B Lib v Wbl 22 25 A D @ &

=
Tl

=
Int:

M |2

G

Icone

Descricao

Rever resultados armazenados — Abre o painel Data Management and Review (Gestdo e revisao
de dados).

Abrir/Carregar ficheiros — Abre o painel Load Files (Carregar ficheiros).

Utilizador de alta produgao — Contacte a Assisténcia Técnica para mais informagoes.

Guardar todos os resultados — Abre o painel Save Sample and Case Information (Guardar
informagdes de amostras e casos).

Reprocessar correspondéncia.

Funcdo de relatdrio — Abre o painel Report (Relatério).

Limpar todas as amostras. Marked |

Navegar até a base alvo anterior ou seguinte. Utilizando uma destas quatro definicoes do menu
pendente:
¢ A definicdo Marked (Marcadas) permite ao software navegar até todas as posigdes marcadas.
¢ A definigdo Polymorphic (Polimérficas) permite ao software navegar até todas as posigdes polimdrficas.
e Each base (Cada base) permite ao software navegar por cada posicao.

e Introduza a localizacdo de um codao, como “30,1"” ou a posicdo de um par de bases, como
“253", para navegar até uma posicdo especificada.

Repor alteragOes do locus atual — Remove as alteracdes dos dados do conjunto de tracados atual.

Imagem de captura de ecra.

Funcionalidades da biblioteca — Abre os painéis Library QC by Sequence in FASTA &
Nomenclature Lookup (CQ da biblioteca por sequéncia no FASTA e consulta de nomenclatura),
Update library (Atualizar biblioteca) e Allele Alignment Study (Estudo de alinhamento dos alelos).
Pode aplicar ficheiros FASTA a atualizacdo da biblioteca de teste.

Comparador de alelos — Utilize para comparar o par de alelos selecionado com os dados da
amostra. Abre a caixa de didlogo Allele Pair Selection (Selecdo de pares de alelos) .

| i

Ferramenta de resolugdo de ambiguidades — Abre o painel Ambiguity Resolver by GSSPs
(Ferramenta de resolucdo de ambiguidades por GSSP).

Preferéncias — Defina as preferéncias do software.

IS

Revisao final e envio do técnico.

Aprovacao final do supervisor.

Lupa — Clique duas vezes e mantenha premido o botdo para abrir a lupa.

lw]

]

Encurtamento manual de insercdo/eliminacao de DQA1 — Aplica ou remove a funcao de encurtamento
para a amostra de insercao/eliminacdo.

Desativar a cor do tracado na visualizagao de eletroferogramas.
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Ativar/Desativar o processamento automatico apos a edigao de bases.

Filtrar C/R — Alterna a filtragem de alelos raros na Match List (Lista de correspondéncias).

Painel Show Navigation
(Mostrar navegagao)

Aumente e diminua a

altura de visualizacdo do
eletroferograma.

Aumente e diminua a altura
do pico.

Aumente e diminua o nimero
de picos na janela de
visualizagdo.

Reponha a visualizagdo
predefinida.

Desloque-se para o inicio e fim
do exdo.

Desloque-se para a
posicao do coddo no
eletroferograma.

Desloque-se para a posicao do
par de bases no
eletroferograma.

Avance para a amostra
anterior ou seguinte na
janela da lista de
amostras.

Marque uma posicdo como
revista. Surge uma barra verde
na janela do navegador de
bases.

Navegue por cada posicdo de
base ou polimodrfica ou base
marcada no eletroferograma.

Assinale para efetuar
alteragbes na curva do
tracado selecionada.

| LI
< | R A R

A
____________ a K2

i‘f|«|#|¢“ I_Eurrentﬂi

N F| RjH] KA

| Current
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= | =
Tl | Ints

Utilizar filtro de alelos nulos (Nul) ou intrénicos (Intr) — Ativa/Desativa o filtro de alelos nulos e
intrénicos para todas as amostras carregadas.

MM

Posicbes MM — Selecione para apresentar a amarelo na janela do navegador de bases os alelos
indicados na Match List (Lista de correspondéncias).

ol

Visualizar informacgdes de QV/Sequéncia — Alterna as opcdes de visualizacao do eletroferograma:
Sem informag0es

« Histograma apenas
« Histograma, nome do ficheiro .ab1, sinal, fundo, QV, espagamento
« Nome do ficheiro .abl, sinal, fundo, QV, espacamento

« Histograma, nome do ficheiro .ab1l

+ Nome do ficheiro .abl apenas

Teclas de atalho

a esquerda/direita)

Atalhos/Teclas Barra de Funcgao
premidas ferramentas
F Filtra as nomenclaturas das bases.
Alt-L - Mostra a janela Load Files (Carregar ficheiros).
=3
Alt-R ; Mostra a janela Data Management and Review (Gestdo e revisdo de
ados).
L dados)
Alt-S Mostra a janela Save Sample and Case Information (Guardar
- informagGes de amostras e casos).
Z Marked Alterna entre Marked (Marcadas), Polymorphic (Polimorficas) e
Folymorphie Each Base (Cada base).
Each Base
&> (tecla de seta para Fo Navega pelas sequéncias conforme a selegao de Marked
Pyer] Hoy

(Marcadas), Polymorphic (Polimérficas) ou Each Base (Cada base)
acima.

ACGTRYKMSWN Na janela Electropherogram (Eletroferograma), altera a
nomenclatura da base apresentada.

Espaco Elimina a base selecionada na janela Electropherogram
(Eletroferograma).

Ctrl-D Abre a Sequence Overview (Visdo geral da sequéncia) para mostrar

0 tragado completo de uma vez.
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Definicoes de tipo final da amostra

A caixa de didlogo Sample Final Type Settings (Defini¢des de tipo final da
amostra) permite designar manualmente e guardar um tipo final.

Para aceder a caixa de didlogo Sample Final Type Settings (Defini¢des de tipo final
da amostra), abra o menu Sample List (Lista de amostras) clicando com o botao
direito do rato no locus ou no nome da amostra na Sample List (Lista de amostras) e
selecione Set Final Type (Definir tipo final).

Sample Final Type Settings

Sample: 0037
MDF Code Reverse Lookup

| | Lookup

AR A 221N 24,33/ 78N 4990 S T1EA 81
3200 /06/22430/33/54/62

Type in Detall [Double click an allele pair to assign a type]

Aszzigned Type

M| Allele 1 Allele 2

0 AT AZ/2IN/24/3.. AX3201/06/22/30/... CE: AT1D1 1272/ 24/33/78N /931
Allele 2: 453201 /06/22/30/33/54/62

] 1 I

List of Perfect Match [Click to view frequency info if available]

Mb | Check &l | Uncheck &l e Show Pair Alignmert

Blo At i

] “11: ¥ 32 . & Exit
Use Allele St

0 A11:21N £432:01:01 i Lee i

0 a11:2402 £732:22

0 A11:3301 A=323301 " Show G Code

0 A*T1.78M AF32:01:01 £ Show P Code

0 A*11:93N AF32:01:01 Cancel

0 A%11:99M A=32:54 {* Combine Selected MMDP]

0 A11:118 A532:30 ~
Type by Software [MMDP)

0 A41181 £532:06 <

Options (Opg¢odes)

Descrigao e utilizagao

NMDP Code
Reverse Lookup
(Consulta inversa de

O cédigo NMDP pode ser introduzido para visualizar a lista de alelos completa. A
funcionalidade de cddigo NMDP é configurada em Preferences (Preferéncias).

codigo NMDP)
Type in Detail Quando possivel, o software combina automaticamente as ambiguidades de digitagao
(Detalhes do tipo) nos codigos NMDP.

Caixa de verificagcao
Use 2 Fields (Usar 2
campos)

Encurta o tipo de alelo atribuido ao subtipo HLA quando a op¢ao Show P Code
(Mostrar cddigo P) ou Show G Code (Mostrar cédigo G) esta selecionada.
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Use Allele String
(Usar cadeia de
alelos)

A caixa Assigned Type (Tipo atribuido) contém a cadeia de alelos completa quando a

opgao Use Allele String (Usar cadeia de alelos) esta selecionada.

List of Perfect
Match (Lista de
correspondéncias
perfeitas)

Apresenta a lista completa de correspondéncias perfeitas de pares de alelos.

Combine Selected
(Combinar selegao)

Permite ao Software uTYPE7.x designar o resultado de digitacao final. O
software combina os pares de alelos selecionados num cédigo NMDP, se
este existir.

Assign Type & Exit | Define o tipo final e sai da janela.

(Atribuir tipo e

sair)

Type by Software Permite ao Software uTYPE7.x designar o resultado de digitacao final. O

(Tipo do software)

Software uTYPE 7.x consegue determinar o codigo NMDP e a forma como as
ambiguidades sao agrupadas. O utilizador nao pode especificar alelos
especificos quando esta opcdo é utilizada.

Show G Code
(Mostrar cédigo G)

A janela Type in Detail (Detalhes do tipo) apresenta os resultados de digitagao
com codigos G quando aplicavel. A funcionalidade de codigo G € configurada em
Preferences (Preferéncias). O utilizador pode definir o codigo G como o Assigned
Type (Tipo atribuido).

Show P Code
(Mostrar codigo P)

A janela Type in Detail (Detalhes do tipo) apresenta os resultados de digitagao
com codigos P quando aplicavel. A funcionalidade de cédigo P é configurada em
Preferences (Preferéncias). O utilizador pode definir o cédigo P como o Assigned
Type (Tipo atribuido).

Show Pair
Alignment
(Mostrar
alinhamento de
pares)

Abre a Allele Alignment Tool (Ferramenta de alinhamento dos alelos) e compara
todos os alelos selecionados na lista Manual Ambiguity Combination
(Combinag¢do manual de ambiguidades).

Assigned Type
(Tipo atribuido) “R”

O botao R na janela Assigned Type (Tipo atribuido) converte o cédigo NMDP nos
campos Allele 1 (Alelo 1) e/ou Allele 2 (Alelo 2) na cadeia de alelos completa.

Assigned Type
(Tipo atribuido) “V”

O botao V na janela Assigned Type (Tipo atribuido) apresenta a cadeia de alelos
completa em duas linhas por cima da janela Type in Detail (Detalhes do tipo) se a
cadeia de alelos for demasiado comprida para ser visualizada nos campos Allele 1
(Alelo 1) e Allele 2 (Alelo 2).

MXM

Limpa os alelos de Assigned Type (Tipo atribuido).
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Gerador de registo de placas

_1alx]
— Information for plate record: [* fields required) Select a model:
“Record name: |m 1211 _test *Dwner: IInvitrogen |31 004313073730 «3 j
*Result group: || rvitiogen_Results Group “Operator ||nvi[[0gen F‘Creats | e
*Instrument Protocal IH apidSeq36_PopE_ITS_R | asciption I ecords
. . ; ' Ao Fil Fririt s/ ork
Analysiz Protocal IKB_3?3D_F'DF'B_BDTV‘I I Vertical Chast
ertical

Tupe in zample name followed by ' " and &, B, C, R1.R3, R4, RS, 0. P or B4, Caze insensitive, full locus name also

| & B [ 10 11 [ 12 [

cah be used

Well | 1

A

B

c

D 4

E 5

F [

[} 7_DRBL
H 3_DREL

Para aceder ao Plate Record Generator (Gerador de registo de placas), selecione File >

Plate Record (Ficheiro > Registo de placas).

Options (Opgcoes)

Descricao e utilizagao

Information for plate
record (Informagdes
para registo de
placas)

E necessario introduzir manualmente os campos da primeira vez. As
informacoes sao armazenadas pelo programa. O software preenche
automaticamente os campos de introducdo obrigatdria com as entradas
anteriores, se possivel.

Select a model (Selecionar um
modelo)

O menu pendente apresenta os modelos de analisador genético
e as versoOes de software de recolha de dados.

Auto Fill Vertical
(Preenchimento automatico

vertical)

O software preenche automaticamente o exao e a diregao apropriados
para cada locus. A opcao Vertical preenche automaticamente a placa na
direcao vertical.

Create Records (Criar
registos)

Apresenta o registo de placas num formato que possa ser importado
pelo software de recolha. Selecione Save As (Guardar como) quando
guardar o registo de placas antes de importar.

Print Work Sheet (Imprimir
folha de trabalho)

Selecione para imprimir uma folha de trabalho de 96 pocos de forma a
facilitar a configuracao da placa.

Load Plate (Carregar placa)

Selecione para carregar o registo de placas gerado anteriormente de
forma a visualizar, rever ou editar o contetido das placas.
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Imprimir um eletroferograma

Para imprimir um eletroferograma, selecione File > Print Sequences (Ficheiro >
Imprimir sequéncias).

Frint Trace Options Frirt

(* Processed
Current Trace

" Original

" Original [Reverse/Complemeant) Current Locus

" Original [Reversed Sequence) Sample
Al Samples

Peak width for proceszsed data only

Wider } Thinner

Sequence Export to FASTA Format

Current Trace Current Sample All Samplez

E it
[~ Conzenzus only

Relatérios de qualidade

Pode aceder aos relatorios de qualidade através do menu pendente Load Files

k]

> - (Carregar ficheiros). Escolha QC View (Vista de CQ). E necessario
percorrer o ecrd QC View (Vista de CQ) até ao fundo para ver os trés relatérios.

= - a i

Nota: Imprima os relatdrios apenas ap6s a revisao do supervisor.

Itens do relatério de CQ Descrigao e utilizagao
Selecionar dados de: Define a localizagao de onde
* Amostras atuais pretende selecionar dados.

* Da base de dad
a base de dados Amostras atualmente

carregadas.

A localizagao da pasta da base de dados é definida em Settings
(Definigoes).

Pesquisar na base de dados Define parametros de datas para pesquisar na base de dados.
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Defini¢des de valores de corte de
sinal

Define os valores de sinal alto e baixo a utilizar durante a criagdo dos
relatorios.

O Signal Report (Relatorio de sinal) inclui as intensidades de sinal para cada base em
cada eletroferograma. O grafico também inclui a média e o desvio padrao do valor de
qualidade para referéncia. Os sinais alto e baixo sao definidos com a preferéncia do

Search from databa:

[

Fiom [ 2/zi/emo = Te | 32320 =] Find ‘

Select Data from,
’V & CurentSamples ¢ From Database

Save as Exit

[
laboratorio.
~ Signal Cutoff Yalue Setting
Low 100
High: IEDDD
Infa Walue
Sample Wal010
Locus &
QY Mean 46.7
QY std 23
2F 47
2R a0
3F 50
ezl 45
aF 45
4R 43

O Edit Report (Relatério de edigdes) inclui o niimero de edi¢des por amostra
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relativamente a média e ao desvio padrao do valor de qualidade.
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Edits
11} 20

40

30|

20

EEEEFEFEFEFFEFEFFEPFPEFRFFFIFrPFPERF2N0 00000 00000000000
B e e o e o et oo o oo o o
EEEFEEEEEE R E EEE E R E E E E E P E E R E E P PP EE R E P PR R R R
O0D0D0O0O0O0O0O00O0O0O000000000000 D000 00000D0D00O000000
So0cSoccoO0=2222S323 3= ERmERRDOoOO0O0000000 2222232333
R R e R e = I =l S R A= i - I i R = I = = e R R T~}

O relatério Edit per Quality Value (Edi¢ao por valor de qualidade) apresenta a distribuicdo
de bases que obtiveram um valor de qualidade especifico e as edi¢des associadas por
classificacao de valor de qualidade.
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Resolucao de problemas

Mensagens de erro

Mensagem

Causa

Login (Iniciar sessao)

Invalid Password (Palavra-passe invalida).

A palavra-passe contém demasiados
caracteres.

Tem de ser um utilizador com nivel de
supervisor.

Apenas um utilizador com nivel de
“Supervisor” pode adicionar ou
remover utilizadores.

Can't login. (N3o é possivel iniciar
sessao) Please check user name and
password (N3o é possivel iniciar a
sessao. Verifique o nome de utilizador e
a palavra-passe).

Incorrect password or invalid user selected
(Foi selecionada uma palavra-passe incorreta
ou um utilizador invalido).

Janela de carregamento

Error 2: failed to read (Erro 2: falha na
leitura).

Foi carregado um ficheiro ndo .ab1 na
janela de carregamento que nao é
possivel processar.

O nome da amostra ndo pode ter os
caracteres “*?” .

O nome da amostra contém os
caracteres especiais “*" ef/ou “?”.

Reanalise de exdes e diregles

Still can't identify the sequence (Continua
a nao ser possivel identificar a sequéncia).

Foi manualmente atribuida uma sequéncia
a outro exao e/ou direcdo, mas o software
continua a ndo conseguir reconhecer a
sequéncia.

Janela de guardar

Failed to Save (Falha ao guardar).

O subdiretoério de armazenamento
mudou para “leitura apenas”.

Janela de carregamento

Fail to load F: (Falha ao carregar F:).

O nome do ficheiro .Ign foi alterado na pasta
da base de dados.

Relatorios

Can't open template report file (Nao é
possivel abrir o ficheiro de modelo do
relatdrio).

Caminho incorreto para o modelo do
relatorio.
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Problemas e solucoes

Problema

Causas possiveis

Acao recomendada

A curva do tragado
contém muitas
discordancias
relativamente a
sequéncia de
€oNnsenso.

Foi carregada a biblioteca
incorreta.

Reatribua a biblioteca correta.

Sinal baixo ou fraca
qualidade da sequéncia.

Repita a sequenciacdo da amostra.

As sequéncias de avanco
€ recuo estao
desalinhadas.

O espagamento entre
picos fez com que o
software

inserisse uma base
incorreta.

Para sequéncias que estejam
desalinhadas numa area isolada
no fim de um exao, encurte as
bases incorretas.

Depois de editar uma
base, a sequéncia fica
desalinhada.

Selecione a curva do tracado que
foi editada, seguido de “Reset
Changes” (Repor alteragdes) na
barra de ferramentas.

Localize a posicdo em que cada
sequéncia fica desalinhada e
encurte a sequéncia com a
qualidade mais fraca.

Em alternativa, edite a sequéncia
no sentido do fim do exao.

Depois de adicionar
uma base, a sequéncia
fica desalinhada.

Certifique-se de que o nimero de
bases adicionadas equivale ao de
bases removidas.

Sinal baixo ou fraca
qualidade da sequéncia.

Repita a sequenciacdo dos dados.

Ao filtrar, todos os
alelos desaparecem
da lista de
correspondéncias.

Antes de filtrar, tem de
existir pelo menos uma
correspondéncia exata na

lista de correspondéncias.

Verifique todos os locais
discrepantes para verificar as
nomenclaturas do software ou
edite de forma a obter uma
concordancia de 100% com uma
possivel correspondéncia.

Ao filtrar um alelo
nulo, a visualizacao
de curva do tragado
fica em branco.

O alelo nulo filtrado
esta presente num
exao que nao foi
carregado. N3o existe
qualquer sequéncia
para visualizagao.

Reanalise com o exdo em falta.
Para amostras positivas de
Conjuntol e Conjunto2 do
locus B, os nulos localizados no
exao 4 serao filtrados quando
0s dados forem combinados.
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Problema Causas possiveis Acao recomendada

O nome da amostra ndo | As amostras do mesmo Recarregue os ficheiros na janela
foi corretamente grupo tém nomes de de carregamento. Para extrair o
extraido na janela de amostra diferentes. nome de uma amostra de um
carregamento. ficheiro presente na coluna de

amostras, utilize a fungdo

Sample Name Extraction (Extragao
de nome da amostra) para
preencher a posigao de inicio e 0
comprimento do

nome correto da amostra.

O nome da amostra também pode
ser editado na coluna de amostras.

Uma base editada Os dados Selecione o botdo Match

nao é inserida na encurtados sao, (Correspondéncia) na barra de

sequéncia de ainda assim, ferramentas. A sequéncia de

padrao. inseridos nos padrao pode memorizar uma
resultados de sequéncia encurtada mesmo
padrao. apos a selecao do botao Match

(Correspondéncia). Edite uma
base de forma a corresponder a
curva do tragado para acionar a
analise automatica do software.
O padrdo esta congelado. Edite uma base em qualquer
ponto da sequéncia para acionar
a analise automatica do

software.
Foram carregados varios Verifique se foram carregados
ficheiros. varios ficheiros para o mesmo

exao e direcdo na lista de
amostras da janela de curva do
tracado. Corrija, se necessario.
As sequéncias de avango e | A nomenclatura do padrao repoe
recuo nao correspondem. uma nomenclatura heterozigética.
Em alguns casos, é necessario
editar a sequéncia de avanco e
recuo para que a alteragao seja
aplicada na sequéncia de padrdo.

Amostra aprovada ou Nao é possivel editar amostras
revista. com o estado Approved
(Aprovada) ou Reviewed (Revista)
se ndo estiverem desbloqueadas.

O alelo esperado Foi ignorada uma posicao Utilize a ferramenta de

nao foi identificado. polimorfica ou os comparador de alelos para
resultados sdo verificar o resultado
discordantes. comparativamente ao esperado

selecionando os resultados
esperados na lista pendente. Os
locais discrepantes sao
apresentados na janela do
navegador inferior para revisao.
Fraca qualidade dos dados. | Repita a sequenciagao da amostra.
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Problema Causas possiveis Acao recomendada

N3o sao Demasiados locais A reandlise ocorre apos cada
apresentadas discrepantes entre a alteracao efetuada nos dados
correspondéncias na sequéncia e 0 consenso. da curva do tragado. A lista
lista de alelos. de correspondéncias é

automaticamente atualizada
a medida que os locais
discrepantes sao corrigidos.

A sequéncia de codao
86 esta a ser
incorretamente
inserida nos
resultados.

Nao inclua a sequéncia de codao
86 se ndo for necessaria para a
digitagdo.

Fraca qualidade dos dados.

Repita a sequenciacdo da amostra.
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Problema

Causas possiveis

Acao recomendada

O exao e a direcao
determinados pelo
software sdo
diferentes do
esperado.

Nome do ficheiro incorreto.

O nome do ficheiro foi
incorretamente atribuido, mas o
software consegue identificar o exag
e a diregdo da sequéncia
automaticamente.

Fraca qualidade dos dados.
A sequéncia pode ser
demasiado comprida.

Reatribua o0 exdo e a direcdo no
software. Repita a sequenciacao
da amostra.

A amostra tem um
ponto amarelo ao lado
do nome na lista de
amostras.

O software ndo
consegue identificar
um ficheiro.

Realce para selecionar a sequéncia
indefinida e clique com o botdo
direito do rato. Tente reatribuir o
exao e a direcdo. Tente excluir uma
seccao de dados de fraca qualidade
e reatribuir o exao e a direcao.

O software ndo
consegue identificar
um ficheiro.

Abra a arvore de amostras e
elimine o ficheiro ndo identificado.
O ponto muda de amarelo para
vermelho/verde ou verde.

Biblioteca incorreta.

Carregar a amostra na janela de
carregamento e selecione outra
biblioteca de analise.

Fraca qualidade dos dados.

Repita a sequenciacdo da amostra.

As amostras nado
foram agrupadas
conforme esperado.

A convencdo de
nomenclatura nao foi
seguida.

Carregar as amostras na janela de
carregamento e inspecione a coluna
de amostras. As amostras com o
mesmo nome estardao agrupadas.
Consulte as convencgdes de
nomenclatura na seccao “Requisitos
dos ficheiros de introdugdo”.

Apds uma edigdo,
o software ndo
avanca
automaticamente
para o local
discrepante
seguinte.

A definigdo “Polymorphic”
(Polimérficas) esta
selecionada na barra de
ferramentas.

Selecione a definicao “Marked”
(Marcadas) na lista pendente da
barra de ferramentas.

Em “Preferences”
(Preferéncias), a opcao “Stop
Auto Navigation After Base
Change” (Parar navegagao
automatica depois de alterar
base) esta selecionada.

Abra as “Preferences”
(Preferéncias) na barra de
ferramentas e desselecione a
opgao “Stop Auto Navigation
After Base Change” (Parar
navegacao automatica depois
de alterar base).

Apds uma edigao, o
software avanga
automaticamente para
o local discrepante
seguinte.

A definigdo “Marked”
(Marcadas) esta
selecionada na barra
de ferramentas.

Selecione a definicao “Polymorphic”
(Polimorficas) na lista pendente da
barra de ferramentas.

Em “Preferences”
(Preferéncias), a opcao “Stop
Auto Navigation After Base
Change” (Parar navegagao
automatica depois de alterar

base) ndo esta selecionada.

Abra as “Preferences”
(Preferéncias) e selecione a
0pGao para parar a havegacao
automatica.
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Problema

Causas possiveis

Acao recomendada

Os dados DRB1 tém
polimorfismos extra no
inicio da sequéncia.

O kit de DRB1 SeCore®
contém primers dentro do
exao.

Abra as “Preferences”
(Preferéncias) e desselecione
quaisquer opgoes de
encurtamento de exdes que ndo
sejam as predefinicoes.
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Anomalias

¢« De momento, nao se conhecem anomalias.

Limitacoes e precaucgoes

* As atualizagOes da biblioteca do Software uTYPE 7.x sao fornecidas pela Invitrogen
mediante pedido do utilizador. Deve utilizar-se a atualizacdo da biblioteca com a versao
mais recente. Antes de implementar uma atualizagao da biblioteca, o laboratério devera
efetuar testes de garantia e controlo de qualidade utilizando um painel de
amostras/ficheiros de digitagdo molecular conhecidos. Essas amostras podem ser
obtidas junto do International Workshop Reference Cell Panel e do UCLA DNA
Reference Panel.

» Utilize a base de dados de cddigo NMDP mais recente. Nem todos os alelos receberam
codigos NMDP.

 Para garantir a exatidao da digitagao, reveja todas as posi¢des discrepantes, editadas
manualmente e pelo software, bem como os locais polimorficos com a correspondéncia
mais proxima.

* Efetue a sequenciacao bidirecional para garantir a exatidao da digitacao.

* A edicdo de uma base para “N” pode resultar em ambiguidades adicionais.

* Efetue a digitacdo de HLA na presenga de um Diretor, Supervisor Técnico
e/ou Supervisor geral qualificado de acordo com os padrdes de acreditagao
laboratorial aceites.

» Confirme todos os resultados de digitacdo utilizando um outro método de escrita.
» Nao compete a este guia do utilizador decidir se um tragado devera ser editado para

indicar uma base polimoérfica ou especifica. A politica do seu laboratério determinara se
deve editar as identificacoes efetuadas pelo software.

* A ferramenta de alinhamento dos alelos nao apresenta a sequéncia de inser¢do nem a
sequéncia de eliminacao definida.
Se esta informacao for necessaria, os utilizadores devem utilizar uma referéncia
alternativa.
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Kempenich, ].H., Reed, E.F., Setterholm, M., Smith, A.G., Tilanus, M.G., Torres, M., Varney,
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Maiers, M., Marsh, S.G.E., Miller. C.R., Noreen, H., Rozemuller, E.H., Sanchez-Mazas, A,,
Senitzer, D., Trachtenberg, E., Fernandez-Vina, M. Tissue Antigens. 81-194-203, 2013.

Os cédigos IUB derivam de:

IUPAC-IUB SYMBOLS FOR NUCLEOTIDE NOMENCLATURE, 1985
Cornish-Bowden, Nucl. Acids Res. 13: 3021-3030
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Assistencia:

Obter assisténcia

Para assisténcia e assisténcia técnica:
América do Norte + 1 747-494-1000 opcdo 2 (PST)

Numero gratuito na América do Norte: +1 800-822-8824 opgdo 2 (PST)
Internacional: +49 3302883-426 (CET)

Numero gratuito internacional: 00800 6200 0000 (CET)

Web: www.onelambda.com E-mail: 1llambda-TechSupport@thermofisher.com
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