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Touchscreen Benutzerhandbuch
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ES Experten System

1. Anmelden in Platinum

1.1 Anmelden Eingangsbildschirm

Im Platinum Eingangsbildschirm Benutzername und ein Passwort eingegeben.

Bitte fir Platinum anmelden

Ist Platinum, nicht mit einem Dongle verbunden, oder die Detektion des Dongles
nicht moglich, erscheint in der Software das Fenster “Dongle nicht erkannt” (siehe
Bild unten). In diesem Fall kann der Benutzer den Dongle einstecken und die
Funktion ,Dongle erkennen“ oder ,Treiber neu installieren auswahlen. Wenn der
Benutzer keinen Platinum Dongle hat, kann das System nur im ,Viewer Mode”
genutzt werden. Dies erlaubt dem Benutzer Archivdaten zu interpretieren und Daten
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zu berichten, aber es kdnnen keine neuen Daten angefordert oder ein neuer Testlauf
gestartet werden. Auch im ,Viewer Modus® muss man sich normal einloggen.

&3 Platinum 6.0.133.0: Dongle nicht erka...  ? x

Drer Platinum Dongle wurde micht erkannt. Mochten Sie den
Wiewer Madus nutzen, oder den Dongle anschiiefen?

Wiewer Modus Daongle etkennen

Dongle Treiberdaten:

Driver not Active.

USE 059490%4.03 1/1/11 IBUSBE4.DLL)
LPT Diiver not installed.

Treiber neu instaliersn

1.1.1. Benutzerprotokoll

Das Benutzerprotokoll speichert eine komplette Historie von Benutzerdaten und
Entscheidungen. Diese Funktion erlaubt einem bestimmten Benutzer fir eine
definierte Zeitdauer alle Funktionen anzusehen und zu andern.

1.1.2 Zusatzliche Benutzerprotokoll Optionen

Drucken — die Tabelle kann mit der Druckfunktion gedruckt werden.

Exportieren — Die Daten konnen als Testdatei ,.txt“, durch einflgen eines
Dateinamens und des Speicherortes mit Hilfe der Funktion ,Speichern unter”
gespeichert werden.

1.1.3 Produktaktivierung

Der Kauf von Platinum Plus erlaubt die Aktivierung von extra Funktionen,
einschlieBlich Netzwerk, Track, Expert System und Touchscreen. Wahlen Sie das

Symbol Produktaktivierung und geben Sie den Aktivierungscode ein, um die
gekauften Funktionen zu ermdglichen.

2. V8 Statusfenster

Nach dem Einloggen, wechselt Platinum in das V8 Statusfenster, auf der linken Seite
des Bildschirms erscheinen Symbole. Mit dem Symbol +erhalten Sie Optionen mit
denen verschiedene Hauptfunktionen gewahlt werden kbnnen:

e Neuen V8 Testlauf erstellen
e Neuer Gel-Testlauf
e Testlauf aus Datei laden
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INGEVRLECIN /8 Kommunikation VB Fehler Datei LIS Kommunikation  Racks  Meldungen

Reagenzlemperatur =*c Kapillar-Konfiguration

Kapillar-Temperatur

. Neuen V8 Datenfile erstellen Hohe Spannung _;C " " " " 0 " " "

Spannung —HA

! Neuer Gel-Testlauf

Druck --mbar V8 Direkt Kommandos senden

Testlauf aus Datei laden

Die V8 Status Symbole andern sich abhangig vom aktuellen Verbindungsstatus mit
dem V8:

Nicht verbunden

V8 bendtigt Aufmerksamkeit

Verbunden

Vorkonditionierung

A

Nachkonditionierung

Wenn das V8 Statusfenster am Anfang erscheint, besteht keine Kommunikation mit
dem V8 bis ein neuer Testlauf gestartet wird. Angezeigt wird dies durch das rote V8
Status Symbol und fehlende Informationen tGber Puffer und Reagenz.

Wenn eine Verbindung besteht, ist das Symbol grin und Informationen tber Puffer
und Reagenz sind verfligbar.
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Nach einem Abbruch der Kommunikation zwischen Platinum und dem V8, setzt
diese Funktion die Kommunikationsschleife mit dem zuletzt verbundenen V8 System
zurick. Um die Kommunikation zurlick zu setzen, gehen Sie in das V8 Statusfenster

und wahlen Sie das Symbol &=, in der oberen rechten Ecke.

Ubersicht V8 Systemstatus

36 Meldungen

Statusiibersicht Status des Testpuffers Status der Testreagenzien

Reagenz 9 Reagenz 10
SPE Diluent SPE Diluent
20% 19.6% 20%
I 0% Reagenz 7 Reagenz 8
Puffer1 Puffer2 Pufferd Puffer4 SPE Diluent SPE Diluent
SPE SP5 SP6 Hi-Res
Reagenz 5 Reagenz 6
LTI SPE Diluent SPE Diluent
20% 20% 75% Reagenz 3 Reagenz 4
SPE Diluent Storage
Puffer5 Puffer6 Abfall
Hi-Res Hi.Res Reager\z‘i Reage_nz 2
SPE Diluent SPE Diluent

Geruhren um Puffer Barcode zu sc.) Bertthren um Reagenz Barcode z)

2.1 V8 Systemwarnungen und Status

()

Das V8 Status Fenster informiert den Benutzer kontinuierlich iUber den Status,
Aktionen und alle Warnungen und Fehlermeldungen des Gerates. Alle Informationen
zum Status des Gerates konnen Sie hier finden.

Jeder V8 System Status, der eine Aktion des Benutzer erfordert, erscheint in der
Status Ubersicht in orange. Jeder Status, der eine unverziigliche Aktion erfordert
erscheint in Rot. Ist der Fullstand der Puffer unter 10%, oder es sind keine
verbliebenen Tests fir ein Reagenz vorhanden, werden sie in Rot, im
entsprechenden Statusfenster angezeigt.

Vordere Klappe offen und Abfall
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Vordere Klappe offen: Behdlter leeren:
Statusiibersicht Statusiibersicht

Status des Testpuffers
59%
Puffe...
SPE
10% 68% 349
Puffe... Puffe... Abfall

Storage  Maint...

@n‘]hren um Puffer Barcode zu 5>

Ist eine unverzigliche Aktion des Benutzers erforderlich, ohne die der V8 nicht
fortfahren kann, erscheint eine gré3ere Warnmeldung auf dem Bildschirm. Es wird
genau dargestellt, was getan werden muss, um das Problem zu I6sen.
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V8 erfordert Ihre unmittelbare Aufmerksamkeit

Schlieen

Wird das Problem vom Benutzer gel6st, verschwindet die Warnmeldung vom
Bildschirm.

Ist der Benutzer beschaftigt, kann das Fenster kurzfristig mit der Funktion ‘Schliel3en
ausgeblendet werden, das Fenster verschwindet. Es wird jedoch weiterhin ein
Bereich in der Statusiibersicht hervorgehoben, bis das Problem geldst ist.

2.2 Reagenzien und Puffer definieren

Ubersicht V8 Systemstatus

Keine Meldungen

Statusiibersicht Status des Testpuffers Status der Testreagenzien

59%

II Puffe...

J L‘ SPE
H LT ‘ |_| H 79% o, Reagenz 3
| — | o 34% CDT Dilu.
Puffe... Puffe... Abfall

Reagenz 1 Reagenz 2
Storage  Maint

< 141 | SpE Dilu. UltraScre...

a S Ve . L ~

|’\Beruhren um Puffer Barcode zu s. \\ \’\ BerGhren um Reagenz Barcod.. \\
/ /

% > e >

Alle Reagenzien und Puffer auf dem V8 verwenden einen individuellen Barcode. Die
Statusfunktion erlaubt dem Benutzer zu sehen, was in Gebrauch ist und die
Positionen der Puffer und Reagenzien. Es erlaubt dem Benutzer auch, Puffer und
Reagenzien iiber eine Eingabeaufforderung aus dem System oder bei Anderung des
Tests zu andern.

2.3 Fullstande der Puffer prifen

Es ist moglich, die Fullstande der Puffer an Board zu prifen, um sicherzustellen,
dass geniigend Puffer fir den kompletten Testlauf zur Verfligung steht.
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Um die Fullstande der Puffer zu prufen, gehen Sie in das V8 Statusfenster. Wéahlen
Sie das V8 Status Symbol erneut, um die Werte zu aktualisieren.

Status des Testpuffers

59%
Puffe ...
SPE
799% o
’ o5% 34%
Puffe... Puffe... Abfall

Storage  Maint. .

[ Berahren um Puffer Barcode zu s.. |
L ¢

2.4 Reagenzien laden

2.4.1 Laden von Reagenzien mit dem Reagenz-Fenster

Um Reagenzien zu laden:
a. Gehen Sie zu V8 Status > Gerate Reagenzstatus > Berthren um
Reagenz-Barcode zu scannen.

b. Barcodeinformation von der Seite der Flasche scannen oder eingeben,
stellen Sie sicher, dass die Position in Platinum mit der an Bord des V8
Ubereinstimmt.

Mehrere Reagenzien kdnnen auf einmal gescannt werden.
Einmal gescannt, wird das Reagenz der Anzeige hinzugeflgt.

20
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Status der Testreagenzien

/E!eruhreﬂ um Reagenz Ean:ad..\
A

Reagenz 3
168 | cDT Dilu...

Reagenz 1 Reagenz 2
141 | SpEDilu... | 136 | UltraScre...

fly Reagenzien ? x
Feagenz 1 Fieagenz 2 Feagenz 3 Feagenz 4 Feagenz 5

Barcode: [[ENEPAET; | [2Gesocaps | [o7sokDzrut | |ooo00oOODD | (OO0OOOOOOO |

Produkt Referenz: |SPE Diuent | |UlraScreen Diue| |CDT Dilert | | | | |

Abgelaufer: (0322 | [03z0 | [og21 | | | | |

Charge: |16 | |7 BE | | | | |

Batch Index: | 924 | 143 | |108 | | | | |

Verbleibende Tests: [141 | [138 | [1e8 | | | | |

Tests mawimal: |‘|E?‘ | |2DEI | |2EID | | | | |

Deckel gedffnet am: |14-07-20 | |02-07-20 | |25-0820 | | | | |

Stabiltit nach dem Offner: [131 | [119 | [21 | | | | |
Feagenz B Fieagenz 7 Fieagenz & Fieagenz 9 FReagenz 10

Barcode: (0000000000 | (0000000000 | [o0DO0OODOD | |oOo00OOOOD | (Oo0OOOOOOO |

Produkt Referenz: | | | | | | | | | |

Abgelsufer: | | | | | | | | | |

Charge: | | | | | | | | | |

Batch Index: | | | | | | | | | |

Yerbleibende Tests: | | | | | | | | | |

Tests maim: | | | | | | | | | |

Deckel gedfnet am: | | | | | | | | | |

Stabilitat nach dem Offnen: | | | | | | | | | |
Abbrechen Hilfe
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2.4.2 Loschen eines Reagenz aus dem Reagenz-Fenster
Um ein Reagenz aus dem Reagenz-Fenster zu loschen, tippen Sie auf das Quadrat

(welches die Anzahl der verbleibenden Tests anzeigt) neben dem Reagenz, das
entfernt werden soll. Wenn das Meni angezeigt wird, tippen Sie auf ,Ldschen®.

Status der Testreagenzien

Reagenz 3
168 | cpTDilu...
Reagenz 1 Reagenz 2
141 | SpEDilu.. | 136 | UltraScre...
/E!erl;]hren 1 Reagenz \
i
»

Entfernen

2.5 V8 Fehlerprotokoll (Errorlog)

Im Fehlerprotokoll werden alle Fehler, die vom V8 erfasst wurden, dargestellt.

Wahlen Sie das Symbol “Aktualisieren” Q um das Protokoll anzusehen oder um es
spater zu aktualisieren, wenn es bereits angesehen wurde. Der Benutzer kann das
Fehlerprotokoll auRerhalb der Platinum Software kopieren und sichern, um es zum
Technischen Support zu senden.

V8 Systemdiagnose V8 Kommunikation JAYGEZWIEIEMEIEIE LIS Kommunikation  Racks — Meldungen

Text

() B B
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2.6 V8 Kommunikation

Das V8 Kommunikationsprotokoll ermgglicht dem Benutzer die Kommunikation
zwischen dem V8 und Platinum anzusehen. Dricken Sie die Schaltflache
“‘Aufzeichnung”, um die Erfassung der Meldungen zu starten. Das Protokoll kann
dann kopiert, gesichert, oder ein altes Protokoll kann ged6ffnet und angesehen
werden.

V8 Systemdiagnose VS LGN IGTTE I V8 Fehler Datei LIS Kommunikation  Racks  Meldungen

Text @
Sent data over socket successfully

Received 33 data

<C=CONFIRM=NOREFLEXTEST=</C=2F3A>

Handling message

<C>CONFIRM>NOREFLEXTEST=</C=2F3A>

Attempting to send data:

<P>STORE>ENDREFLEXTEST=</P=ce97>

Sent data over socket successfully

Received 34 data

<C>CONFIRM>ENDREFLEXTEST></C=597A>

Handling message

<C>CONFIRM=ENDREFLEXTEST=></C=597A> o

QLRDEEZ

2.7 LIS Kommunikation

Dieses Register zeigt nur die Kommunikation zwischen Platinum und LIS Software

an. Wahlen Sie das Symbol “Aufzeichnung” . , um die Erfassung der Meldungen
zu starten. Der Benutzer kann sie auf3erhalb der Platinum Software kopieren und
speichern.

2.8 Systemdiagnose
V8 Systemdiagnose zeigt dem Benutzer die Werte fir Kapillar-Temperatur,
Reagenz-Temperatur, Spannung, Strom und Druck an. Es ermdglicht dem Benutzer

auch die Kontrolle der Kapillar-Konfiguration und der Direkt-Befehle beim V8 Startup.

Hier kann der Benutzer auch Kurven der Laufzeitparameter fir die Systemfunktionen
aufzeichnen.

Um diese Werte zu aktualisieren, wahlen Sie das V8 Statusfenster Symbol.

VEREENLEGOLEEE V8 Kommunikation V8 Fehler Datei LIS Kommunikation ~ Racks  Meldungen

@ Reagenztemperatur 14.9°C Kapillar-Konfiguration

@ Kapillar-Temperatur 200°CT
— Hahe Spannung sy Y W V) V) V) V) V) V)

1 2 3 4 5 6 7 8
Spannung 338.6pA

() Druck 8 Direkt Kommandos senden

Kurveneinteilung fur Druck Workenditionierung durchfiihren Keine Vorkonditionierung

Maximum:| 330.00 mbar(’+ —-“3 Spulungdurchfahren Nicht Spalen
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2.9 Kapillaren verwalten

Fur den Fall, dass eine Kapillare beschadigt oder nicht gebrauchsfahig ist, kann die
Probenbearbeitung fur diese Kapillare vom Gebrauch deaktiviert werden. Die
Reihenfolge der Bearbeitung wird automatisch, ohne weitere Anweisungen vom
Benutzer zwischen mehreren V8 Laufen durchgefiihrt. Es werden nur Ergebnisse flr
die zur Verfigung stehenden Kapillaren angezeigt.

a. Gehen Sie zu V8 Status > Diagnose > Kapillar-Konfiguration

b. Die Kapillaren werden nummeriert von 1-8 angezeigt, Ubereinstimmend mit
der Position von links nach rechts im Gerat. Zum Deaktivieren einer Kapillare
das Hakchen neben der entsprechenden Kapillare entfernen.

c. Zum Aktivieren einer Kapillare das Hakchen setzen.

2.10 Racks

Es werden alle Racks, die Probengeféal3e ohne oder mit nicht lesbaren Barcodes
enthalten, angezeigt.

2.10.1 Barcodes der Probengefalie

ProbengefaRe konnen mit und ohne Barcodes auf dem V8 geladen werden.
Allerdings beeinflusst dies die Art und Weise, mit der Platinum die Proben und
Reflextest durchfiihrt.
e Sind Barcodes vorhanden, wird jede Probe individuell bearbeitet.
e Sind keine Barcodes vorhanden, wird jede Probe individuell bearbeitet und
an Rack-Nummer und Position erkannt. Solche Racks dirfen nicht vom
Gerat oder Platinum entfernt werden, wenn ein Reflextest erforderlich ist.
Der V8 listet die Barcodes in der Navigationsarbeitsliste unterhalb der ersten
Patientendaten auf, gewohnlich als LIS Identifizierung gekennzeichnet. Wenn der V8
nicht in der Lage war, den Barcode auf dem Probengefal3 zu lesen, oder wenn nicht
in jeder Position auf dem Rack eine Probe steht, ist das Feld leer.

Um Unterbrechungen zu vermeiden, bearbeitet der V8 alle Proben. Durchgefihrt
wird die Standardmethode fiir alle Proben, es sei denn, ein anderer Test ist

angefordert. Wird eine unbekannte Probe erkannt (fehlender oder nicht lesbarer
Barcode), erscheint die Probe in der Arbeitsliste fur fehlende Barcodes.

kein Barcode

Barcode vorhanden
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V8 Systemdiagnose V8 Kommunikation V8 Fehler Datei LIS Kommunikation Meldungen

Rack Barcode Status der Probe

RO1 1 673... 2160... 3Tﬂgﬁo 4(320_.. 5 (i (m (m {1 ennack ‘

2.10.2 Eine Meldung “Probengefa ohne Barcode” aus Platinum entfernen
ProbengefalRe mit fehlenden oder nicht lesbaren Barcodes werden in der Arbeitsliste
‘ohne Barcode® gelistet. Bevor das Rack wieder auf dem V8 genutzt werden kann,
muss es manuell vom Benutzer aus der Liste entfernt werden. Der Zweck dieser
Liste ist, sicherzustellen, dass das gleiche Rack nicht inkorrekt wieder genutzt wird.

N.B. Das Entfernen des Racks vom Gerét entfernt ebenso die darin enthaltenen
ProbengefalRe und angeforderte Reflextests kdnnen nicht durchgefiihrt werden.

Um das Rack zu entfernen, wahlen Sie die Funktion ‘Rack entfernen’.

V8 Systemdiagnose V8 Kommunikation V8 Fehler Datei LIS Kommunikation Meldungen

Rack Barcode Status der Probe

RO1 1G73,,, 2160,,, STBEIGU 4G2L'l,,, & (W

7 Rack Y
\_entfemen

2.11 Meldungen

Dieses Register informiert den Benutzer standig Uber Geratestatus und Aktionen.

212 LAS

Diese Registerkarte zeit nur die Kommunikation zwischen Platinum und Inpeco flr
Kunden mit Stral3ensystem.
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3. Qualitatskontrollfenster

3.1 Schlisselfunktionen
¢  Monitorsteuerelemente flir die Benutzung der Levey Jennings Tabelle
e Daten mit Westgard Regeln analysieren
e  Echtzeit QC Status wird angezeigt

e  Prifen zugeordneter Kommentare zu den QC Proben

3.2 Navigationsment Qualitatskontrolle

Stantdatum

Methode

HbAic x4 CP

uuuuuuu

AN LI
) Nomal Abnommal @) nipha-1 @) Alpha2

Kontotbereiche. Vorherige Grenzen

@ Albumin
Index  ChageniD _Datum Typ Kommentar Relativer Bereich _ Abweichung __ Mittelwert _ Testis
1 11592045 1900212020 111133 NommalKontrolie
2 11502045 1000212020 111133 Nomal-Kontrolle 6004 036 6023 60.41
3 11592045 190212020 111133 NomalKontrolle 6041 035 60.23 60.41
4 11592045 190212020 111133 Normal-Kontrolle 6021 004 6023 6041
5 11592045 19002/2020 112817 Normal-Kontralle 6063 o7 6023 6041

3.3 Symbolleiste

o Po

Qualitatskontrollfenster

Als Probe markieren
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8Cg

Als Normal-Kontrolle markieren

b
i Als Abnormal-Kontrolle markieren

@ Kalibrator

3.4 QC Status Symbole

bestandene QC innerhalb Haltbarkeit

veraltete/verfallene QC

",
X

QC Fehler

3.5 Chargen IDs eingeben

Chargen ID Seite unter Konfigurieren > Methoden

Waéhlen Sie die entsprechende Methode aus der Methodenliste

Klicken Sie auf das Chargen ID Register

Verwenden Sie den Beipackzettel aus dem Kontrollmaterial, um die
entsprechenden Bereiche, Chargen ID und das Verfallsdatum einzugeben.
Die Werte werden automatisch als Prozentsatz eingegeben, jedoch kénnen
die Benutzer mit dem Kippschalter zwischen % und g/L als Einheit wéahlen.

PwnhPE

Standardmethoden konfiguriersn  Methodentyp  Kiin. Chem. Wert  Darstellung anpassen  Spuren  Banden  Filtereinstellungen  Verstirkungseinsteliung [iCIIMEl Barcode  Kontrollen Carbamyliertes A
4| F

Barcodesingang: | |

1D der Nomal Kontrole: Vetfallsdatum (MIAYYYY)

Banden-Statistiken

Bande Komponente Untergren... Obergren... Untergren.. Obergren... Mittelwert ... SDnormal Mittelwert ... SD abnor...
1 Albumin 54.36% 73.55% 48.20% 65.21% 63.95 0.87 56.70 0.41
2 A1AG 0.00% 0.00% 0.00% 0.00% 0.00 0.00 0.00 0.00
3 Alpha-1 3.92% 5.30% 4.05% 5.89% 461 0.28 497 0.46
4 Alpha-2 7.01% 9.49% 6.81% 9.22% 8.25 0.48 8.02 0.56
5 HPX 0.00% 0.00% 0.00% 0.00% 0.00 0.00 0.00 0.00
6 Beta-1 8.06% 8.20% 5.32% 7.20% 713 0.52 6.26 0.37
T Beta-2 3.06% 415% 3.05% 412% 361 0.18 358 0.09
8 Gamma 10.58% 14.32% 17.39% 23.53% 12.45 794 2046 0.30
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3.6 QC Einstellungen

Optionale QC Einstellungen koénnen in den Qualitdtskontrolleinstellungen unter
Konfigurieren > Qualitatskontrolle durchgefuihrt werden.

Markieren Sie ‘Levey-Jennings Status’ Funktionen und wahlen Sie  ‘Aktive
Kontrollmethode’, um die Echtzeitaufzeichnung der Qualitétskontrolle zu aktivieren.
Das Qualitatskontrollsymbol auf der linken Seite des Bildschirms &andert sich
entsprechend zum QC Status der Methode hervorgehoben in der aktiven Box der
Kontrollmethode. Die Zeitkontrolluhr zeigt an, wie lange der Wert gltig ist.

Durch aktivieren der Funktion ‘Levey-Jennings Warnungen anzeigen’ erscheint eine
Warnmeldung, wenn die QC abgelaufen oder der Wert aul3erhalb des Bereichs ist
und der Benutzer Messungen anfordert.

Durch Aktivieren der Funktion ‘QC Fehler Kommentar’ erscheint ein Kommentarfeld,
wenn das Qualitatskontrollfenster getffnet wird und QC Ergebnisse aul3erhalb der
Bereiche sind. Diese Kommentare sind nachweisbar und kénnen zur Dokumentation
genutzt werden.

Die Auswahl dieser Option macht es erforderlich, dass ein Kommentar eingegeben
werden muss, bevor das QC Kommentarfeld geschlossen werden kann. Ein
Standardkommentar kann eingerichtet und angewendet werden.

Westgard Regeln kénnen im Feld ‘Standardregeln auswéhlen® aktiviert werden.

aktive Kontrollmethode :

ES ~| [\

Levey-Jennings Warnungen anzeigen
[ @t Fehlerkommentar anzeigen
Standardkommentar anwenden
QC Failure :
Zeitkontroliubr V8 automatische Kontrolbarcodes

Zeitkontrolluhr anwenden

E— (ot

ist abgelaufen

Standardregeln auswahlen

Ergebnis Uberschreitet 3 5D

2 Ergebnisse von mehr als 2 5D auf derselben Seite

2 Ergebnisse von mehr als 2 5D auf verschiedenen Seiten
3 Ergebnisse Ubersteigen 15D auf derselben Seite

4 Ergebnisse (bersteigen 15D auf derselben Seite

9 Ergebnisse liegen auf derselben Seite des Mittelwertes
10 Ergebnisse liegen auf derselben Seite des Mittelwertes

Abbrechen Hilfe
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3.6.1 V8 Automatische QC Testanforderung

Aktivieren Sie die automatische QC Testanforderung unter Konfigurieren /
Qualitatskontrolle, im Kastchen ,V8 automatische Kontrollbarcodes” auf
Konfigurieren Kklicken, setzen Sie ein Hakchen bei ,V8 automatischen
Barcodesteuerung®, OK. Dadurch wird automatische eine Kontrolle angefordert
und setzt die Normal/Abnormal Kontrolle oder den Kalibrator Status in die
Arbeitsliste, wenn ein Rack, das diesem Barcode enthélt, auf dem V8 gescannt
wird. Benutzer koénnen bis zu 8 automatische Barcodes im QC Meni
konfigurieren. Ebenfalls enthalten ist eine Warnfunktion, um den Benutzer zu
warnen, wenn keine Chargen-IDs fir die Kontrollmethode eingegeben wurden,
die angefordert wurden.

V8 automatische Barcode-5teuerung einstellen ? X

V& automatischen Barcode-Steuerung aktivieren

Barcode von V8: ist markiert als: l&uft mit der Methode:

[act | [Mormalkontrolle | |sPE Contral -
| Qcz | Abnormale Kontrolle ~ SPE Control ~
| Qc3 | Mormal-Kontrolle w HbA1c Control Sample ~
| QCc4 | Abnormale Kontrolle ~ HbA1c Control Sample ~
| CaL1 | kalibrator Level 1 w Hba1c Calibration Sample ~
| CaL2 | Kalibrator Level 2 ~ HbA1c Calibration Sample ~
| CAL3 | Kalibrator Level 3 ~ HbA 1c Calibration Sample ~
| | Kein b Kein b

Warnung fur fehlende Chargen-IC

Hilfe Abbrechen

3.7 Daten im Levey-Jennings Diagramm einfiigen

1. QC Messungen bendtigen die entsprechenden Kontrolichargen Informationen
der Kontrollmethode.
e Verschiedene Kontrollentypen kdnnen verwendet werden, durch
Einflgen der Daten in das Levey-Jennings Diagramm, welches
Daten von verschiedenen Basismethoden verwendet, z.B. alle
Kontrollen, die gemessen wurden, verwenden die SPE
Kontrollmethode, sie werden in einem separaten Diagramm
dargestellt, dass die SPE Methode verwendet.
Spurinterpretation stellt sicher, dass alle Banden dargestellt werden.
Eingefiigte Ergebnisse im Diagramm kodnnen als normal oder abnormal
markiert werden, benutzen Sie dazu das QC Symbol.
4. Dies fuhrt dazu, dass das Ergebnis als normale oder abnormale Kontrolle in
der Navigationsarbeitsliste angezeigt wird.

wn
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Tube ID Testname

SPE Control
19. Februar 2020

SPE Control
19. Februar 2020

SPE Control
19. Februar 2020

SPE Control
19. Februar 2020

SPE Control
19. Februar 2020

SPE Control
19. Februar 2020

SPE Control
19. Februar 2020

SPE Control
19. Februar 2020

SPE Control
19. Februar 2020

SPE Control
19. Februar 2020

SPE Control
19. Februar 2020

Im oberen roten Quadrat wird eine Kontrolle als normal dargestellt (ein Viertel-Kreis
in der rechten oberen Ecke des Symbols) und im unteren roten Quadrat wird eine
Kontrolle als abnormal dargestellt (ein Finfeck in der rechten oberen Ecke des
Symbols). Weitere Informationen Uber die Spur Symbole, Farbcodierung und
Markierungen finden Sie im Abschnitt 8.2

3.8 Levey-Jennings Diagrammfunktionen

1. QC-Methoden Auswahl, Chargen-ID und Daten kdnnen alle neben dem QC
Diagramm angezeigt werden.

2. Bei Anderung der Kontrolicharge wird eine blaue vertikale Linie in das
Diagramm eingefugt.

3. Beijedem Ergebnis aulRerhalb der Parameter erscheint ein Kommentarfeld.

4. Wird ein Ergebnis im Diagramm ausgewahlt, springt der Datenpunkt auf den
entsprechenden Wert in der Ergebnisdarstellung und markiert diesen grin.
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QC Daten Punkten

Normale Ergebnisse

REERGEUTY  01/01/2020 UGLEITY  03/09/2020

Methode

HbA1c x4 CP

0-

@ SPE Control

24 Feb 2020

~
QC Kontrolimaterial
Vorheriges QC Material e
G 21 February 24 February
1 ] .

(_) 11599254 Normaf 5020 5020
() 11561002 Abnomal  spreemAy 2 Febary

N\ 1 isgrads 19 February 21 February |
CJ 11502045 Normal X > dlls
() 11560126 Abrommal 20 September 21 February

T T T T T T T T T T T T

- 25 Seplembe 25 September 022021 U0 220130220120 2 200202020 202 2002 2020 202 202021 20202 220200 22020 02202021 202020 2020 24 202024 2 202024 0242
() 11531800 Normal S smber 010 ptember

) 11331616 Normal 13 January ;;fw-;‘““'” Abnormal () Albumin Alpha-1 Alpha-2 Beta-1 Beta-2 Gamma
() 11354822 Abnomal ;Ir:1l_?nmw ;;?mw

[SIOsEIELIN Kontrollbereiche  Vorherige Grenzen

@ Albumin
Zoom SP

1910212020 11:11:33  Normal-Kantrolle
Zoom SP Control

2 11592945 19i02/2020 11:11:33  Normal-Kontrolle 60.04 -0.36 60.23
LD 3 11592945 1910272020 11:11:33 Nomal-Kontrolle 60.41 035 6023
4 11592945 19102/2020 11:11:33  Normmal-Kontrolle 6021 -004 6023
5 11592945 19i02/2020 11:28:17  Normal-Kontrolle 60.63 079 60.23

Normal-Kentrofle

Normal-Kontrofle

Normal-Kontrolle

Abnormale Kontrolle

Abnormale Kontrolle

Abnormale Kontrolle

Abnormale Kontrolle

Normal-Kontrolle

Normal-Kontrolle

Normal-Kontrolle

Normal-Kontrolle

Abnormale Kontrolle

Abnormale Kentrolle

Das Arbeitslistenfenster zeigt alle Proben, die in einem V8 Testlauf gemessen
wurden, entweder von einem aktiven oder einem alten Platinum Testlauf. Hier kann
der Benutzer Kontrollen festlegen und auch Patientendaten oder Klin. Chemie Werte
fir die Proben eingeben. Besteht eine Verbindung zum LIS, werden die
Patientendaten automatisch eingefugt, wenn der Probenbarcode gelesen wird und
die automatische Abfrage verfugbar ist. Ist die automatische Abfrage nicht verfugbar,
kdnnen die Patientendaten durch eine manuelle LIS Abfrage eingefugt werden.
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Alle hier eingegebenen Daten erscheinen im Feld Patientendaten im
Ergebnisfenster. Bitte beachten Sie, fir die Demographischen Felder gibt es eine
Zeichengrenze von 38.

Dieses Fenster kann auch verwendet werden, um einen Gel Arbeitsliste zu erstellen,

nutzen Sie das Symbol um neue Proben hinzuzufligen.

5. Anforderung

Konfiguration der Testanforderung

Standard (Routine) Testmodus

Standardmethode
auswahlen

SPE (sp)

Testanforderung

Methodenauswahl l =

Barcode
Probengefal

A8E
Il
HE

S

HE B
i[is
ifgl:

ARBERAE
HHHL
!EE!EEE

Probengefal im
Rack auswahlen

g
:
:

5.1 Standard-Methode auswahlen
Die Standard-Methode kann auf folgende Weise eingestellt werden:

e Durch langes Driicken des Symbols Anforderung kommt man zur “Methode

auswahlen”.
e Wahlen Sie die Methode aus der Meniiliste aus.
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Konfiguration der Testanforderung

Standard (Routine) Testmodus

o2
E
82
3%

Testanforderung

HEEB
i[ilil:
{HH

AR
11
1

i'????;?
(il
EEE!EEE

|
g
=

5.2 Test-Anforderung

Die Anforderung bezieht sich auf eine Zuordnung von einem Test zu einer Probe. Ein
Test kann angefordert werden, wenn Tests als Standardtests erforderlich sind.

Test anfordern:

e Gehen Sie in das Fenster Anforderung

e Wahlen Sie die entsprechende Methode aus der Meniiliste ,Methoden
Auswahl” aus.

e Flgen Sie den Barcode der angeforderten Probe hinzu (falls zutreffend)

e Andern Sie die Wellenlange oder die Verdiinnung, wenn sie nicht dieselbe
wie in der Standardmethode sind.

e Wahlen Sie die Position fur das Probengefal und/oder den Barcode, fir den
Test der ausgefihrt werden soll (Die gleiche Methode kann flur die
Anforderung von mehreren Proben / Racks angewendet werden).

e Wahlen Sie “Test anfordern”

e Die Tests erscheinen in einer Liste auf der linken Seite des Bildschirms unter
“Angeforderte Tests".

e Stellen Sie die Probe(n) in das Proben-Rack und stellen Sie sicher, dass das
Proben-Rack und die ID mit der in Platinum Ubereinstimmen.

e Stellen Sie das/die Proben-Rack(s) in den Transportbereich und schliel3en
sie die Abdeckung.

o Der V8 startet automatisch die Messung der angeforderten Tests.

e |Ist die Messung beendet, erscheint die Probe nicht langer im Fenster
Anforderung.

5.2.1 Einen angeforderten Test abbrechen
Tests die angefordert wurden, oder auf einen Reflextest warten, bleiben in der

Software erkennbar, ungeachtet ob sie vom V8 genommen wurden. Wenn die
Proben wieder auf das Gerat gestellt werden, werden die angeforderten Tests
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ausgefihrt, bis diese im System abgebrochen/geléscht werden. Wenn eine Probe mit
einem fehlenden/nicht lesbaren Barcode einen ausstehenden Test hat, wird dieser
Test automatisch aus der Liste entfernt, wenn das Rack aus der Liste ‘Kein Barcode
Arbeitsliste‘ entfernt wird.

e Offnen Sie das Fenster Anforderung

o Wabhlen Sie den angeforderten Test, den Sie entfernen mochten
e Wahlen Sie das Symbol “ Testanforderung entfernen” auf dem Bildschirm aus

ontrol = : 1 = 4@ (50.00)

SPE Control

. “
2 0

Bande Rel Flache

Albumin 6061%
Alpha-1 6.24%

Beta-1 7.89%
Beta-2 402%
Gamma M.77%

6.1 Daten an das LIS senden

Es gibt zwei Wege, Daten an das LIS zu senden. Sie kdnnen in eine Liste mit
anstehenden Daten gesandt werden, wo sie vor dem Senden an das LIS validiert
werden koénnen, oder sie werden direkt ohne vorherige Validierung an das LIS
gesendet.

6.2 Anstehende Daten an das LIS senden
Daten die ins Labor Informations System (LIS) gesendet wurden, gehen in eine Liste,

wo ein autorisierter Benutzer die Daten validieren kann, bevor Sie zur LIS
Datenbasis gesendet werden.
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Um eine bestimmtes Ergebnis oder mehrere Ergebnisse in die Liste Anstehende
Ergebnisse zu senden, wéhlen Sie die Proben, die Sie senden mdchten aus dem

Ergebnisfenster, wahlen Sie das LIS Symbol % und dann ,Anstehende Daten zu
(]
LIS hinzufugen® S .

Um einen ganzen Testlauf oder einen Gel Scan an das LIS zu senden, wahlen Sie

das Symbol ... und ,Alle Auswahlen®, wahlen Sie dann ,zu anstehenden LIS

. . o
Optionen hlnzungen“% .

Ergebnisse, die auf diese Weise an das LIS gesendet wurden, werden mit dem

Symbol Arbeitsliste markiert
6.3 Anstehende Daten ansehen und fir das LIS freigegeben
Um anstehende Daten anzusehen, gehen Sie in das Fenster anstehende Daten.

Um ausgewahlte Proben aus anstehende Daten an das LIS freizugeben, wéhlen Sie

das Symbol ,Senden an LIS* Eﬁo. Ein blaues Hakchen erscheint neben dem Symbol

i
W
Um mehrere Ergenisse aus anstehende Daten an das LIS freizugeben, markieren

Sie die Proben, indem Sie auf das kleine Spur Symbol in der Arbeitsliste klicken und

. @ :
wahlen dann ,genehmigte Daten an LIS senden® S\ . Blaue Hakchen erscheinen

neben dem LIS Symbol fir alle ausgewahlten Proben.

Um zu verhindern, dass bereits genehmigte Daten aus anstehende Daten an das LIS

freigegeben werden, markieren Sie die Probe und wahlen “aus genehmtigte Daten

an LIS entfernen” %.9. Das blaue Hakchen wird aus der Arbeitsliste entfernt. Um dies
fir mehrere Proben zu tun, markieren Sie alle Proben die Sie entfernen modchten
durch Klicken auf das kleine Spur Symbol in der Arbeitsliste, wahlen Sie “aus
genehmtigte Daten an LIS entfernen”.

Um eine ausgewahlte Probe aus anstehende Daten an das LIS zu entfernen, wahlen

P
(5]

Sie “Anstehende Daten an LIS entfernen” Symbol . Um mehrere Proben zu
entfernen, markieren Sie alle Proben die Sie entfernen méchten durch Klicken auf
das kleine Spur Symbol in der Arbeitsliste, wahlen Sie “anstehende Daten an LIS

entfernen”.
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Sobald die Autorisierung der Proben zum Senden durchgefuhrt wurde, wahlen Sie

o

entweder “Alle Daten an LIS senden” %Eo, “‘Ausgewahlte Daten an LIS senden” B

”» DDo

oder “Ausgewdhlte und freigegebene Daten an LIS senden” =& , um je nach

Anforderung, die Daten an LIS zu senden.

Um den Fortschritt der LIS-Ubertragung zu sehen, gehen Sie zu Konfigurieren >
Anpassen > Senden an LIS und stellen Sie sicher, dass die Funktion
“Uberwachungsfenster anzeigen” markiert ist.

6.4 Ergebnisse direkt an das LIS senden

Ergebnisse kdnnen direkt an das LIS gesendet werden.

Um den gesamten Testlauf an das LIS zu senden, wéhlen Sie das Symbol -l und

“Alle auswahlen”. Gehen Sie zum LIS Symbol %\ und wahlen Sie ,Senden an LIS"
¥,

7. “Suche” Funktion

S
Systemtyp: | Jede Quelle Scantyp: Jeder Typ =

GelName: | Jeder Nam Methode: | Jeder Typ =

3
i
7
£
i

i

Demographic 8:

Demographic 10:

1l 0

Parameter zuriicksetzen )

]
oos: :| Demographie :
I
I
[ Ganze Gatete nutzen|

-
@
7
4
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7.1. Nach Daten suchen

Um Ergebnisse, fur Gel- oder V8-Testlaufe in der Datenbank zu finden, kénnen Sie
das Fenster ,Suche” benutzen.

Das Fenster “Suche” sucht automatisch nach individuellen Proben, es sei denn
folgendes ist ausgewahlt:

Nach Testlauf Daten suchen

In Levey-Jennings Ergebnissen suchen
Mit Archiv Link suchen

In Kommentaren suchen

Wenn nach individuellen Ergebnissen gesucht wird, kénnen alle 10 Patientendaten
Felder genutzt werden, um die Proben zu identifizieren und zu filtern.

Zusatzlich, sind 7 generische Filter verflugbar:

Systemtyp
Scantyp
Gel-Name
Methode
Messzeit
Gel-ID
Mess-Status

Wenn Sie nach einem Testlauf suchen, sind nur die 7 generischen Filter verflgbar.
Bei der Eingabe der erforderlichen Patientendaten-Filter, z.B. Patienten-ID und
Klicken auf ,Suche®, erscheint eine Liste mit der Ergebnissuche.

7.2 Ergebnissuche

A

||
[
h
h
&
]
[
h
[
[
n
[

Maximal 1000 Spuren kdnnen auf einmal angezeigt werden — wenn es mehr sind,
erscheint ein Dialogfenster.

HL-2-P-3308-DE Rev.4 Page 28 of 72



Suchergebnisse kénnen in der oberen linken Ecke auf dem Bildschirm gefiltert
werden.

Sobald die Suchergebnisse angezeigt werden, kénnen grundlegende Anzeige
Funktionen durchgeflihrt werden. Der originale V8-Testlauf kann geladen werden,

s

wenn Sie das Symbol < wéhlen, um die Bearbeitung der Proben zu ermdglichen.

Vs
Sobald die Anzeige komplett ist, kann eine neue Suche mit dem Symbol & im
Menl Optionen durchgefuhrt werden.

8. Ergebnisfenster

F
: - NP
h SPE Conlrol * R04: 1+ 1@ (50.00) e a o |

(]

]
I~ = ]
'H.
IT‘.
. el
D C e N L=

Bande Rel Flache

o

1 Albumin 60.28%
2 Alpha-1 583%
3 Alpha-2 10.29%
4

Beta-2 427%

8.1 Testlauffenster aktivieren

Es ist mdglich mehrere Testlauffenster auf einmal in Platinum zu offnen. Um
Verwechslungen zu vermeiden, welches Fenster der aktuelle Testlauf ist, wird der
Testlauf als ‘Aktiver V8 Testlauf* angezeigt, wenn der Benutzer dieses ||_—
Symbol nutzt.

8.2 Bearbeiten

Wenn eine Spur oder Gel Bild erstmalig angezeigt wird, ist es wahrscheinlich, dass
eine Anpassung erforderlich ist, sodass eine korrekte Interpretation der Ergebnisse
berichtet werden kann. Jede Probenspur kann nach Benutzervorgaben bearbeitet
werden. Proben werden in der Arbeitsliste farblich dargestellt, um den
Bearbeitungsstatus anzuzeigen. Die Farben entsprechen wie folgt:

HL-2-P-3308-DE Rev.4 Page 29 of 72



Status

Diese Spur zeigt eine normale Anzahl von Banden mit allen Werten im
Normalbereich, sehr wahrscheinlich eine normale Probe.

Diese Spur zeigt eine normale Anzahl von Banden mit allen Werten im
Normalbereich, sehr wahrscheinlich eine normale Probe. Die Spur
wurde angesehen.

Diese Spur zeigt eine normale Anzahl von Banden mit allen Werten im
Normalbereich, sehr wahrscheinlich eine normale Probe. Die Probe
wurde bearbeitet.

Die Spur wurde nicht bearbeitet. Die Probe hat eine nicht korrekte
Anzahl von Peaks und/oder Banden, oder Werte, die nicht im
Normalbereich sind. Die Probe kdnnte abnormal sein.

o
— || = | O
_= . >
uIAPJ[J

Die Spur wurde angesehen, aber nicht bearbeitet. Die Probe hat eine
nicht korrekte Anzahl von Peaks und/oder Banden, oder Werte, die
nicht im Normalbereich sind. Die Probe kdnnte abnormal sein.

Die Spur wurde angesehen und bearbeitet. Die Probe hat eine nicht
korrekte Anzahl von Peaks und/oder Banden, oder Werte, die nicht im
| Normalbereich sind. Markierte monoklonale Banden ergeben eine gelbe
Farbung. Die Probe kénnte abnormal sein.

}

—

Die Spur ist eine normale Kontrolle mit einer korrrekten Anzahl von
Banden, alle Werte sind innerhalb der vorgegebenen Bereiche. Der Punk
— zeigt an, dass die Spur angesehen wurde.

a

e

Die Spur ist eine abnormale Kontrolle mit einer korrrekten Anzahl von
Banden, alle Werte sind innerhalb der vorgegebenen Bereiche. Der Punk
ok zeigt an, dass die Spur angesehen wurde.

e

Zum manuellen bearbeiten, nutzen Sie das Symbol -'/um alle Optionen zur
Bearbeitung anzuzeigen.

8.2.1 Basislinie bearbeiten

A,
Sollte es notwendig sein die Basislinie zu bearbeiten, Klicken auf das Symbol — |
womit eine manuelle Bearbeitung der Basislinie mdglich ist.

Durch Auswahl dieses Symbols werden grof3e blaue Kreise angezeigt, die zum
Justieren der Basislinie genutzt werden kdénnen. Durch langes Driicken auf einen
dieser Kreise 6ffnet sich ein Mend, das es erlaubt, Basislinien-Markierungen hinzu zu
flgen und zu entfernen.
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8.2.2 Peaks bearbeiten
Sobald eine Probe ausgewahlt wurde, konnen die Peaks durch Klicken auf das

Symbol 'ﬂ:ﬁ bearbeitet werden. Langes Driicken auf eine Peak-Markierung auf der
Probenspur bietet spezielle Optionen, die fiir den ausgewéhlten Peak méglich sind.

8.2.3 Peak hinzufligen

Durch langes Driicken auf die gewiinschte Position in der Spur kann ein Peak
hinzugefligt werden. Wahlen Sie “Peak hinzufiigen” aus dem Dropdown Menl und
die Stelle wird auf der Spur markiert. Die Markierung kann durch beliebiges
Verschieben an die korrekte Position in der Kurve gezogen werden.

8.2.4 Peak entfernen

Um einen uberflissigen Peak zu entfernen, dricken Sie lange auf die Markierung,
die Sie entfernen mochten. Wahlen Sie dann “Peak entfernen” aus den Dropdown
Menu; der Marker wird aus der Spur entfernt.

8.2.5 Peak teilen

Um einen Peak zu teilen, driicken Sie lange auf die gewlnschte Stelle wo die
Markierung zugefiigt werden soll. Wahlen Sie “Peak teilen” aus dem Dropdown
Meni und die Markierung wird auf der Spur zugefiigt. Die Markierung kann durch
beliebiges Verschieben an die korrekte Position in der Kurve gezogen werden.

8.2.6 Glattung

Um eine Spur zu glatten, wahlen Sie das Symbol “Filterung/Glattung” .+ und
wahlen Sie lhre bevorzugten Einstellungen.

8.2.7 Filterung

Um eine Spur zu filtern, wahlen Sie das Symbol “Filterung/Glattung” (siehe Abschnitt
Glattung oben) und wéahlen Sie den Ihre bevorzugten Einstellungen.
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8.2.8 Vorlagen-Funktion

Die Vorlagen-Funktion, erméglicht den Vergleich einer Probe gegen eine zuvor
angegebene Spur mit einer anderen Probe.

8.2.9 Vorlage einer Normalkurve

Eine Normalkurve kann durch den Benutzer als Vorlage definiert werden, abhéngig
von spezifischen Labor Referenzgrenzen. Eine spezielle Spur kann als
Standardvorlage fur eine Normalkurve benutzt werden. Durch langes Dricken auf
die Spur offnet sich das Dropdown Menu wahlen Sie “als normale Vorlage
verwenden”. Die definierte Spur wird dann grau, wie unten im Bildschirm dargestellt
angezeigt. Um die Vorlage der Normalkurve an/aus zu schalten, dricken Sie lange
auf die Spur, wahlen Sie “Vorlage der Normalkuve anzeigen”.

8.2.10 Kurven auf dem Bildschirm tbereinanderlegen

Durch Klicken der kleinen Symbole in der Arbeitsliste konnen Sie so viele Proben wie
Sie mochten zum Ubereinanderlegen auswéhlen. Auswahl entfernen durch erneutes
Klicken auf das Symbol.

- 5578942 . ‘_r;:i.l
SPEXB +RO1: 2+ 2@VB (50.00) S 4
s & e .
W = &
1 5571 SPEx8
i Al [ s 2 Marz 2020
1 5578942 SPEx8
14 ] &t 2 Marz 2
D SPEX8
2 Marz 2020
: D SPEx8
2 Marz 2020
) H SPEx8
n . E‘sm?
A &
n . [14‘12.66'.' 5P 2 .C @ SN LE
n . 532557 ’
: — ndex Bande Rel Flache
n " 533«}57 ! Abumin 55.28%
- 2 Alpha-1 451%
h 2 E‘:"f“ 3 Alpha-2 675%
. ) Beta.1 6.34%
n 2 ng‘" S 5 Bela-2 201%
n . 1432657 Gesamt
‘ 1432667 o
Es ist auch moglich, alle Proben auszuwéhlen indem Sie das Symbol :..i und “Alle

auswahlen” nutzen.

8.2.11 Formen anpassen

Wenn mehrere Spuren in Platinum Ubereinandergelegt werden, ist es oft erforderlich
die Uberlagerung von einer Probe zur anderen anzupassen, dies ist vor allem bei
Immuntypisierungsproben erforderlich. Damit es so schnell und einfach wie moglich
geht, ist es durch Platinum automatisiert. Dazu markieren Sie zwei oder mehr

S
Spuren, die Sie anpassen wollen und wahlen Sie das Symbol <> “Formen
anpassen”.
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8.2.12 Proben strecken, um Banden zu Uberlagern

Wenn Proben mit verschiedenen Zeitperioden Uberlagert werden sollen, ist es evtl.
erforderlich, die Spuren zu strecken, um jeden Peak Uber den entsprechenden Peak
der zweiten Spur zu Uberlagern.

Uberlagern Sie die Proben durch Driicken auf die entsprechenden Spuren in der

Arbeitsliste und wahlen Sie das Symbol &»

Dies wird automatisch die Spuren Ubereinander ausrichten. Bendtigen die Proben
weitere Veranderungen, konnen die Spuren durch Ziehen der drei vertikalen
Markierungen, die auf dem Bildschirm erscheinen, manuell gestreckt werden.

8.3 Hauptspuren

Erlaubt eine visuelle Anzeige von normalen Proben auf dem Bildschirm im Vergleich
zur aktuell ausgewéhlten Spur.

Um Spuren zu Hauptspuren hinzuzufiigen, wéahlen Sie das ,Uberlauf‘ Menii auf der
rechten Seite neben dem Symbol ‘Bearbeiten® und wahlen Sie ‘Vergleiche'. Wahlen
Sie “zu Hauptspuren hinzufigen” aus dem Dropdown Mena.

Um die Spur anzusehen, die fir eine Hauptspur verwendet wurde, gehen Sie in das
gleiche ,Uberlauf Menii, wahlen Sie ‘Vergleiche’ und wahlen dann “Hauptspur laden®
aus dem Dropdown Mendi.

Das ‘Vergleiche’ Dropdown Menu gibt Ihnen auch die Moglichkeit eine spezifische
Probe aus den Hauptspuren zu entfernen.
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8.4 Ein Monoklonales Protein quantifizieren

Um ein monoklonales Protein zu quantifizieren, ist es erforderlich, die monoklonale
Bande auf der Spur zu isolieren. Es gibt dafiir zwei verschiedene Methoden,
geglattet und geschnitten. Diese ergeben leicht unterschiedliche Werte des
monoklonalen Proteins. Ist der Gesamteiweilwert der Probe bekannt, kalkuliert
Platinum automatisch den Proteinanteil, der durch den markierten M-Gradienten
verursacht wird.

N.B. Es ist zu empfehlen, dass Benutzer sich fir eine Methode entscheiden.
Ein Wechsel zwischen ihnen kénnte aufgrund der unterschiedlichen Methoden,
die zu Messung verwendet wurden, im Laufe der Zeit zu Veranderungen der
monoklonalen Quantifikation bei den Patienten flhren.

8.4.1 Geglatteter Extragradient

Diese Methode beriicksichtigt den polyklonalen Hintergrund einer Probe, indem es
dem Benutzer erlaubt, die Hohe des polyklonalen Hintergrundes einzuschéatzen und
zu entfernen.

8.4.2 Geglatteten Extragradient hinzufiigen

'
P

Wahen Sie das Symbol “Bearbeiten” ' ;‘:".\, driicken Sie dann lange auf den M-

Gradienten und wéhlen Sie ,Geglatteten Extragradient hinzufligen®.

Platinum schatzt dann das Ausmal3 des monoklonalen Peaks und markiert diesen
Bereich. Um den Start- und Endpunkt des zu quantifizierenden Bereichs zu
bearbeiten, ziehen Sie die Markierungslinien an die geeignete Position. Die
Bandenliste enthélt nun eine extra Bande, genannt Extragradient, mit zusétzlichen
Prafixen und Suffixen je nach Position in der Spur und die Anzahl der
Extragradienten wird zugefugt z.B. 5 M Gamma Extragradient 1 13.39%, wobei ‘5°
die Peak-Nummer ist, ‘M‘ zeigt den Extragradienten anstatt eines normalen Peak,
‘Gamma‘ ist die Region in der der Extragradient lokalisiert ist, ‘Extragradient’ zeigt
den ersten markierten Extragradienten (da mehrere hinzugeftigt werden kénnen) und
13.39% zeigt den relativen Bereich des M-Gradienten an.

HL-2-P-3308-DE Rev.4 Page 34 of 72



8.4.3 Geschnittener Extragradient

Diese Methode nimmt an, dass das monoklonale Protein das einzige an dieser Stelle
ist und deshalb die Bande bis zur Basislinie quantifiziert wird.

8.4.4 Geschnittenen Extragradient hinzufligen

o

Wahen Sie das Symbol “Bearbeiten” :‘f?, driicken Sie dann lange auf den
Extragradienten, wahlen Sie “Geschnittenen Extragradient hinzufiigen”. Platinum
schatzt dann die GrolRe des monoklonalen Peaks und markiert diesen Bereich. Um
den Start- und Endpunkt des zu quantifizierenden Bereichs zu bearbeiten, ziehen Sie
die Markierung an die geeignete Position.

8.4.5 M-Gradient entfernen

Um einen unndtigen Extragradienten zu entfernen, dricken Sie lange auf den
Extragradienten, wahlen Sie “Extragradient entfernen”. Der markierte Bereich wird
entfernt.

8.5 Artefakte von der Spur entfernen

Artefakte sind nicht Ublich, aber sie kbnnen manchmal ein Problem darstellen; diese
Funktion ermdglicht das Entfernen von Artefakten von einer Spur, ohne die Daten zu
beeinflussen.

8.5.1 Geglattete Daten
Um ein unerwinschtes Artefakt auf einer Spur zu entfernen (zur Basislinie), klicken

Sie auf das Symbol 15 , gehen Sie auf den Bereich, der entfernt werden soll.

8.5.2 Geschnittene Daten

Um ein unerwinschtes Artefakt auf einer Spur zu entfernen und gleichzeitig den
generellen Spurenverlauf zu wahren (Peak zu Peak), wahlen Sie das Symbol

™
’/\ , gehen Sie dann auf den Bereich, der entfernt werden soll. Dies wird durch eine
Serie vertikaler Striche angezeigt.

8.6 Erste Ableitung

Erste Ableitung auf einer Spur anzeigen. Dies ist hilfreich, um kleine monoklonale
Banden zu identifizieren, indem es die Veranderungsraten in der Kurve hervorhebt.

Dricken Sie lange auf die Spur und wéhlen Sie “Ableitung anzeigen”, die erste
Ableitung erscheint als gepunktete Linie. Um die erste Ableitung von der Spur zu
entfernen, driicken Sie lange auf die Spur und annullieren Sie “Ableitung anzeigen”
im Dropdown Mend.
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8.7 Einen Kommentar zu einem Ergebnis hinzufligen
8.7.1 Kommentare zu einem einzelnen Ergebnis hinzufiigen

Mit dem Abwartspfeil in der Navigationsarbeitsliste kbnnen Kommentare zu einer
Spur gefunden werden, wobei sich das Uberwachungsfenster 6ffnet. Kommentare
kénnen manuell im Bereich ‘Patientenkommentare’ eingegeben werden.

Es gibt zudem zwei Mdglichkeiten vordefinierte Kommentare aus dem

Kommentarfeld mit dem 0 Symbol hinzu zu fugen:

¢ Standardkommentare konfigurieren (sehen Sie Bereich 9.2)
e Kommentarverzeichnis

Bitte beachten Sie, fir Kommentare gibt es eine Zeichengrenze von 2000.
8.7.2 Kommentare zu mehreren Ergebnissen hinzufligen

Um den gleichen Kommentar zu mehreren Ergebnissen hinzuzufiigen, markieren Sie
alle Spuren, zu dem der Kommentar hinzugefiigt werden soll, indem Sie auf das
kleine Spur Symbol in der Navigationsarbeitsliste tippen.

Wabhlen Sie die Funktion ,Optionen® oberhalb der Arbeitsliste, wahlen Sie Daten
> ,Kommentar zu ausgewdahlten Spuren hinzufigen®. Geben Sie den Kommentar

manuell ein, wahlen Sie mit dem 0 Symbol einen Standardkommentar oder einen
Kommentar aus dem Kommentarverzeichnis aus.

Wahlen Sie ,Hinzufiigen“ um den Kommentar bei allen ausgewahlten Spuren hinzu

zu flgen. Es erscheint ein Symbol bei allen Spuren, wo der Kommentar
hinzugefligt wurde.

8.7.3 Kommentarverzeichnis
Um einen definierten Kommentar aus dem Kommentarverzeichnis zu einem

Ergebnis hinzu zu fugen, wahlen Sie das SymbollEE , wahlen Sie den/die
Kommentar(e) den/die Sie zufiigen mochten aus. Benutzen Sie die Funktion
‘Auswahl hinzufiigen’, um sie der Spur hinzu zu filgen und wéhlen Sie dann
‘SchlieRen’. Der Kommentar(e) erscheint nun im Bereich ‘Patientenkommentar’
unterhalb der Spur.

Neue Kommentare kdnnen durch die Funktion ‘Neue Kommentare’ oder ‘Zurlck zur
Basis’ zum Kommentarverzeichnis hinzugefiigt werden, abhangig davon, ob der
Kommentar mit einem bestimmten Test verknlpft ist oder nicht. Mit der Funktion
‘Verzeichnis laden’ kénnen bereits konfigurierte Kommentarverzeichnisse geladen
werden, oder das aktuelle Verzeichnis kann mit der Funktion ‘Verzeichnis speichern’
gesichert werden.
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N.B. IFE Kommentare kénnen nur im Original IFE Scan zugefligt/bearbeitet
werden.

8.8 Statistik — aus dem Konfigurationsfenster verschoben

Innerhalb von Platinum ist es méglich, grundlegende statistische Analysen der Daten
durchzufiihren, sie kbnnen angezeigt oder gedruckt werden.

Um die Daten von mehreren Proben zu vergleichen, ist es erforderlich, dass alle
Ergebnisse im gleichen Analysenfenster vorhanden sind, entweder auf einem
einzelnen Gelbild oder als Ergebnis einer Datenbanksuche. Um alle Ergebnisse

auszuwahlen, wahlen Sie das Symbol und dann “Alles auswahlen®.

Um im Statistikfenster alle erforderlichen markierten Proben anzuzeigen, wahlen Sie
,LOptionen® oberhalb der Arbeitsliste, wahlen Sie Daten > Statistiken.

Der Index der einzelnen Banden wird in der Spalte Index mit der Anzahl der Proben
in Klammern angezeigt. Der Name der einzelnen Banden wird in der Spalte Banden
angezeigt, wahrend die restlichen Spalten unter Konfigurieren / Kurvenparameter /
Banden bestimmt werden kann. Diese Spalten werden verwendet, um den Mittelwert,
die Standardabweichung, den CV der Flache, relative Flache oder Konzentration
anzuzeigen.

8.9 Immuntypisierungsergebnisse suchen und hinzuflgen

Es ist moglich Immuntypisierungsspuren/IFE Gele eines bestimmten Patienten in
einem einzigen Platinum Fenster zu verknipfen und anzuzeigen, gemeinsam neben
der entsprechenden Serumprotein-Spur als Referenz.

Wahlen Sie die Serumprotein-Probe die mit der Immuntypisierung/IFE verknipft ist

und wahlen Sie das Daten Symbol A gefolgt von ‘Immuntypisierung suchen und
anhangen’.

Ein Suchfenster erscheint. Wahlen Sie “Suche” und, sobald die Ergebnisse
erscheinen, wahlen Sie irgendeine Immuntypisierung, die dem Serumprotein
zugeordnet ist. Wahlen Sie OK. Die Zuordnung wird durchgefiihrt und das Fenster
schlief3t sich.

8.9.1 Anfiigen einer Probe aus der Patientenhistorie

Um eine Probe direkt aus der Patientenhistorie anzufligen, gehen Sie auf den
Abwartspfeil neben der Probe, um das Uberwachungsfenster zu 6ffnen. Gehen Sie

auf das Symbol @ am unteren Rand des Uberwachungsfensters, neben der
Patientenhistorie. Tippen Sie auf das Biroklammersymbol neben jedem Ergebnis,
um es mit der aktuell ausgewahlten Spur zu verknupfen.
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m . 6615492 SPEx 8
[~ =t 2. Marz 2020 N
“\‘\ Tube ID 6615492
Name George
Surname Hopkins
Age
Dr
Sex
Hosp Number
file number
lIlll
®
o 6615492 SPE x8 \
L__ M 2. Marz 2020 &
6615492 SPE x8 \
l L 2. Marz 2020 &
6615492 SPEx8 \
i W M 2. Marz 2020 &
6615492 SPEx8 \
j VU Hneg 2. Marz 2020 &
6615492 SPE x8 \
l M 2. Mérz 2020 /{/,

War die Verknupfung erfolgreich, zeigt die Blroklammer einen kleinen Haken in der

oberen rechten Ecke des Bildschirms, eine ,1“ erscheint (oder die Zahl erhért sich,
)

wenn andere Proben verknipft sind) tber dem Symbol ~/
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Angehéngte Ergebnisse auswaihlen (Alle)

spe
02 March 2020, 12:21
spe
02 March 2020, 12:21
spe
02 March 2020, 12:21

8.9.2 Laden von Quelldaten fur die Patientenhistorie

wRVEW

Um die Quelldaten fur die in der Patientenhistorie gefundenen Proben zu laden,
dricken Sie lange auf das kleine Spur Symbol und wahlen Sie dann ,Quelldaten
laden®.

9 Optionen
Eﬂ Rohdaten laden e
| 5578942 SPEx8 &‘
- = 2. Marz 2020 7
[T . 5578942 SPEx8 &»
Ergebnisse | =t 2. Marz 2020 4

8.10 Raster-Modus

Der Raster-Modus bietet zwei Funktionen zum Anzeigen mehrerer Proben — das
Immuntypisierungsfenster und die Rasteransicht.

Um eine Immuntypisierung in der Rasteransicht an zu sehen, wahlen Sie eine

[
Immuntypisierungsprobe aus und gehen Sie auf das Symbol EX,

Um mehrere Spuren aller Typen in der Rasteransicht an zu sehen, markieren Sie die

]
Probe durch tippen auf das kleine Spur Symbol, gehen Sie dann auf das Symbol ==,
Maximal 9 Proben gleichzeitig in der Rasteransicht angezeigt werden. Dazu gehdren
Proben, die in der Patientenhistorie angezeigt werden, IFE Proben und Gel Proben.
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: T )
m 66114952 (] ) & %'@? & &7

SPE SP-D {G,A, M, K, L} *R02: 5+ 1@V8-2 (50.00)

| =
Testname &
SPE SP-ID{G, A M, K L}
10. September 2019 66114952 105ep2019 1gG 10Sep 2019 IgA 10 Sep2019
66114952 |
=1 e 9 IgM 10 Sep 2019 Kappa 10 Sep 2019 Lambda 10 Sep 2019

66114952 SPID{G, A M K L}
g ber 2019

f\
i
i

|
/’ Y

em e

2 G B ) (N =
FEUGERIEICH /8 Systemwerte Expert-System Protokoll V8 Puffer V8 Reagenzien
Index Bande Rel Flache
1 Albumin 53.70%
2 Alpha-1 463%
3 Alpha-2 7.25%
4 Beta-1 6.92%
5 Befa-2 286%

Konfigurieren

s Gesamt

Platinum &

Der Raster-Modus bietet eine Reihe von Anzeigemoglichkeiten zur Interpretation der
Immuntypisierungsergebnisse. Sie finden sie im Menu ,Optionen® in der oberen
rechten Ecke, dann unter ,Raster-Modus Optionen®. Dies ist nur im Raster-Modus
zuganglich. Die Funktion ,Superausrichtung® ist die empfohlenen Option, sie
verwendet einen Anpassungsalgorithmus fiir die Peaks, um die Haupt- und ID Spur
korrekt zu Uberlagern. Dies ist besonders niitzlich, wenn eine groRe Menge Protein
wahrend er Immuntypisierung entfernt wurde.
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m 66114952 K @ Rt ®
& A .

D {G, A, M, K, L} = R02: 5+ 1@V8-2 (50.00)

Rasteransicht-Optionen

66114952 05ep 2019 1gG 105802019 BA \ergieichsspuren farbig

Spur fallen
Extragradient
Unbearbeitete Spuren

Spuren anpassen

Spuren aberlagem

Superausrichtung

Schnelldruck

66114952

Lambda
Gestreckt
56114952 Vertical Align
66114952
66114952 D) (C W) (R =

Um mehrere Spuren eines beliebigen Typs im Raster-Modus anzuzeigen, tippen Sie
auf das kleine Spur Symbol, um die Proben zu markieren, wéhlen Sie dann das

HE
Symbol HE, Maximal 9 Proben kdénnen im Raster-Modus gemeinsam angezeigt
werden. Dazu gehéren Proben aus der Patienten-Historie, IFE Proben und
Gelproben.

. 5578942 [ ] f3 4’
| A |
SPEx8 - R01: 2+ 8@V8 (50.00) L 2 E_k = -

[ =

5578042 02 mar 202 1432667 02wsr2020 1432667  0zwar2020 1432657 02 Mar 202
| | |
| |‘| \
| ‘ |
| | |
I "I‘ | ‘
/| I\ |
A Y UPNE R VR -~
1432657 02 war 202 1432667 02 ar2020 1432657 02 ar 2020 1432657 02 Mar 202
| l
/| /\
LA A S A~
1432657 DG Wl (R =
[ =
[IERR U VB Systemwerle  Expert-System Profokoll VB Puffer V8 Reagenzien
n
Index Bande Rel Flache
2 Alpha-1 386%
3 Alpha-2 6.43%
4 Beta-1 659%
5 Beta-2 299%
[ Gamma 2577%
Gesamt
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Im Raster-Modus kann jede Probe als Haupt-Spur angegeben werden. Dadurch
kann die Probe (ber allen anderen Spuren, als Serum Protein Spur im
Immuntypisierungsfenster eingeblendet werden. Um eine Spur zu benennen, wéhlen

Sie das Symbol in der linken oberen Ecke der Spur, die Sie benennen mdchten.

—= - 5578942 @8 =L mE
= SPEx8 - R01. 2+ 8@V8 (50.00) @ Ek (&.
=

Status
L A Ll |
5678942 ‘

65578942 M 1432667 [ 1432657 M 1432667

5578842 | ‘

/ J p i
5678942 - J e N Ry WY vey

1432657 12 Ma 1432657 Ma 1432657 12 Ma 1432657

5578942

5578942

8.11 Focus-Modus

Der Fokus-Modus bietet eine Grundansicht auf die Ergebnisse. Die aktuell
ausgewahlte Spur, wird vergréRert dargestellt, dadurch ist einfacher die Spur zu
sehen und zu bearbeiten. Um von einer Probe zur anderen zu wechseln, nutzen Sie
die grofRen Pfeile am unteren Rand des Bildschirms, durch scrollen durch die Spur
Symbole auf der linken Seite. Mehrere Proben kénnen Uberlagert werden, indem
man mit zwei Fingern auf die Spur Symbole tippt. Alle Spur Optionen, wie bearbeiten
und Reflex-Test, sind nur in der linken unteren Ecke verfligbar.

HL-2-P-3308-DE Rev.4 Page 42 of 72




* 66114952

66114952 « SPE SPAD (G, A, M, K, L} + R02: 5 + 1@VB-2 (50.00)

Ma &

A.n.. IL...
ok

gk

9,9,90
A @A

66114952
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Der Raster-Modus,

angewendet werden,

* 66114952

66114952 - SPE SPD (G, A, M, K, L} - R02: 5 - 1@V8-2 (50.00)

Mo &

kann auch im Fokus-Modus, fir die ausgewdhlten Proben
durch umschalten zwischen den Ansichten.

3 Seplember
1.9,.9,9,90,;0
e ) e ) U ) e oL
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8.12 ID fiir eine gemessene Probe hinzufiigen

ProbengefaRe, ohne oder mit nicht lesbaren Barcodes koénnen in der
Navigationsarbeitsliste dadurch identifiziert werden, dass die Zeile fur die Gefal® 1D
leer ist. Der Benutzer kann diese Information eingeben, nur NACHDEM der V8 die
Proben gemessen hat und alle Daten vorhanden sind.

a. Um dies zu tun, wahlen Sie Zeile GefaR-ID mit der unbeschrifteten Probe im
Bildschirm , Arbeitsliste®.

b. Dies ermdglicht dem Benutzer, das Gefald mit dem Barcode Scanner zu
lesen, oder manuell eine Gefa3-1D einzugeben.

c. Es ist auch moglich, die Proben-Barcodeinformation im Fenster Ergebnisse
einzugeben. Wahlen Sie das Symbol aus dem Uberwachungsfenster.

d. Wabhlen Sie die Patienten Gefa3-ID und geben Sie den Barcode manuell ein.

8.13 Reflextest anfordern

Reflextests konnen manuell und automatisch durchgefihrt werden (mit dem
optionalen Expert System). Es ist wichtig, dass der erforderliche Reflextest, wie z.B.
Immuntypisierung, als Antwort auf den zugehoérigen Test flr die Messung eines
Serumprotein-Tests zugeordnet wird. Dies unterscheidet sich von einer anderen
Testanforderung als Reflextest, die erst angefordert wird, wenn eine Probe bereits
ausgefiihrt und als abnormal erkannt wurde oder ein Bestatigungstest erforderlich ist.

Gehen Sie in den Abschnitt 9.1.2 fur Informationen in Bezug auf Reflextest Prioritat.
8.13.1 Reflextest manuell anfordern

Manuelle Reflextests kdénnen mit ein oder ausgeschaltetem Expert System
angefordert werden. Um einen Reflextest manuell anzufordern, muss die Messung
abgeschlossen sein. Es ist dann fir ein bereits bearbeitetes/fertiges Proben-Rack
moglich, Reflextests anzufordern und zu messen, wahrend weitere Proben mit der
Kapillarelektrophorese gemessen oder vorbereitet werden.

Im Ergebnisfenster, markieren Sie das Ergebnis der Probe, die Weitere Messung

erfordert, und wahlen Sie das Symbol\ .

Das folgende Dialogfenster fiir die Anforderung erscheint:

@) Reflextest-Anforderung ? X
(O Kein Reflextest
(® Reflextest
Reflex-Daten
i . . Verdinnung
Barcode zur Testliste hinzufiigen: l:l Extragradient Rel, Bereich (%) : l:l IZ
Radk-ID und Postion zur Testliste hinzufigen : 3 e Gamma Rel. Bereich (36): IZ
Angeforderter Testname: | SPs ID {G} (id) v Verdiinnung vom Extragradienten kalkulieren
Wellenlénge dberschreib
Eleniange therschrahen l:l IZI nm Verdinnung berschreiben l:l IZ
Abbrechen Hilfe

Wahlen Sie die Reflextest-Funktion. Wahlen Sie aus dem Dropdown Meni
“Angeforderter Testname”, wahlen Sie den erforderlichen Reflextest.
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Ohne Barcode sind nur die Rack-Nummer und Position die einzigen Faktoren, die
genutzt werden kdénnen, um die Probe zu identifizieren. Es ist deshalb WICHTIG,
dass alle Gefalie nicht gewechselt werden bevor der Reflextest durchgefuhrt wurde.

Proben mit Barcode werden beim Reflextest bevorzugt.

Nach der Auswahl klicken Sie OK. Je nach Vorgaben des ausgewahlten Reflextests,
wird der V8 entweder sofort automatisch den Reflextest durchfiihren, einen
Reflextest nach dem anderen, ODER, der Benutzer muss die Funktion “Reflextests

Serie erlauben” auswahlen, wo der V8 alle Reflextests speichert, bis durch den
Benutzer die erforderliche Messung durchgefihrt wird.

8.13.2 Automatische IFE fir Touch Screen Version
8.13.2.1 IFE Auto-Verdinnungsfunktion nutzen

Die V8 Immunofixation- IFE Auto-Verdlunnungsfunktion wurde entwickelt, um die
Verdiinnung von Serumprotein-Proben fir die Immunfixation zu beschleunigen und
zu automatisieren. Mit Hilfe der einzigartigen V8 an Bord-Probenvorbereitung, dem
V8 Probenprozessor und der Platinum Software, kombiniert das Gerat die
automatisierte Vorbereitung fur die optimale IFE Verdinnung.

Um die optimale Verdinnung zu erstellen, nutzt die Software vorhandene Daten, um
das beste Verdunnungsverhaltnis zu berechnen. Die Verdinnung wird automatisch
aus dem Probengefall ins Verdinnungsgefald pipettiert und ist damit fertig zum
beladen eines Helena Gelelektrophorese-Systems. Die Verdinnungsformel nutzt die
relativen monoklonalen Banden % in Verbindung mit der relativen % von anderen
Banden und generiert aus diesen Daten eine Verdinnung, die eine optimale
Sensitivitat und Klarheit der Banden ermdglicht.

Verdunnungen fir Immunofixation werden traditionell als feste Empfehlungen fir IFE
Verdiinnungen zur Verfugung gestellt, abh&ngig von der Proteinkonzentration der
monoklonalen Bande innerhalb eines Bereichs der Konzentrationen. Dies erfordert,
dass die Gesamteiweil3- oder Albumin-Konzentration der Probe verflgbar ist und
dann zu einem Konzentrationsbereich zugefiigt wird, welcher nicht immer ideal ist.
Es wird auch nicht die polyklonale Immunexpression bericksichtigt, was die
Darstellung erschweren kann.

Die V8 IFE Auto-Verdunnung nutzt vorhandene Informationen aus der Messung der
Kapillarelektrophorese und passt automatisch die individuelle Verdinnung fir jede
einzelne Probe an, um das optimale Ergebnis zu bekommen. Diese Funktion schliel3t
Fehlermoglichkeiten in der Berechnung der Verdinnung aus und optimiert den
Entscheidungsprozess.

8.13.2.2 IFE Auto-Verdinnung mit Reflextest Funktion
1. Wabhlen Sie eine Probe mit monoklonaler Bande und grenzen Sie die
monoklonale Bande ein, indem Sie die Funktion Geglattet/Geschnitten
anwenden (sehen Sie Abschnitt 8.4)
2. Fordern Sie einen Reflextest unter dem Proben-Spurbild mit dem Symbol

“‘Reflextest fur Andere”% an.
3. Wabhlen Sie [MIU] SAS-1 automatische IFE oder [MIU] SAS-3 automatische

IFE (MIU = verwendete Methode) wenn Sie im Popup-Menl verflgbar ist.
Falls nicht, wahlen Sie “Mehr Optionen”.
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Reflextest fiir andere

SPE (sp)...

SPE Control (sp)...

SPE ID{G, A, M, K, L} (id)...

SPE ID {G, A, M, K, L} High (id)...

SPE SAS-3 Auto IFE 0-3 g/L (ife)...

mehr Optionen...

9

4. Wahlen Sie im Fenster “Reflextest Anforderung” - “Verdiinnung vom
Extragradienten kalkulieren®.

&) Reflextest-Anforderung ? X
(O Kein Reflextest
(® Reflextest
Reflex-Daten
: ) . Verdinnung
Barcode zur Testliste hinzufiigen: l:l Extragradient Rel, Bereich (%) : @
Rack-ID und Postion zur Testliste hinzufiigen : 1 w Gamma Rel. Bereich (%): | 21.27 IZ
Angeforderter Testname: | SPE SAS-3 Auto IFE 0-3 g/ (ife) ~ Verdinnung vom Extragradienten kalkulieren I
Wellenldnge tberschreib
Eleniange therschrehen l:l @ nm Verdinnung dberschreiben @
CK Abbrechen Hilfe

Reflex Test Anforderungsfenster mit der kalkulierten Verdiinnung.
5. Wabhlen Sie OK und der V8 erstellt die Verdiinnung (im Batch-Prioritditsmodus
muss der Benutzer “Reflextest Serie erlauben” wéhlen, um den Reflextest
Zu starten).
8.13.2.3 IFE Auto-Verdinnung mit der Funktion Tests zusammenfligen

Fir Benutzer, die Immunofixation-Tests von Proben anfordern mochten, die in einem
separaten Platinum Testlauf gemessen wurden:

1. Wabhlen Sie Menu Anforderung.

2. Wahlen Sie den Barcode oder die Racknummer und die Position der Probe,
die gemessen werden soll.

3. Wahlen Sie den angeforderten Testnamen [MIU] SAS-3 IFE 0-3g/L (IFE).
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4. Im VerdUnnungsbereich des Fensters geben Sie die relativen % der
monoklonalen Bande und Gamma fiir die erforderliche Probe ein und wéhlen
Sie “Kalkulieren”.

Konfiguration der Testanforderung

Standard (Routine) Testmodus

Testanforderung

ainlz

g
HHHHHHE

§ HEEB
{HHHBHHERHL

AAAAR
HHHAH

HHHHL

=
=

Das Bild zeigt die eingegebenen Relativen Bereiche fiir den Extragradienten und Gamma.

5. Wahlen Sie “Angeforderter Test”.

6. Wenn alle Tests angefordert wurden, werden die Racks geladen, die
spezifischen Proben werden mit der berschriebenen Verdinnung bearbeitet.

HL-2-P-3308-DE Rev.4

Page 47 of 72



9. Konfigurationsfenster

9.1 V8 System

Platinum muss mit dem V8 Gerét verbunden sein, das Sie verwenden mochten.

Gehen Sie zu Konfigurieren > V8 > V8 Systeme. Dies erlaubt, dass neue V8
Systeme mit Platinum verbunden werden und listet aktuell/ehemals verwendete
Gerate auf. Um V8 und Platinum zu verbinden, geben Sie folgendes ein:

Bereich

Abschreibung

Beispiel

Name

Um das V8 Geréat zu
beschreiben; kann durch
Benutzer definiert werden.

Biomedical Lab CCE

TCPI/IP
Addresse:

Eindeutige/spezifische

IP Adresse des V8. Fir
weitere Informationen
nehmen Sie Kontakt mit
lhrem Helena Bosciences
Vertragshandler auf.

192.168.1.2

Port:

Eindeutige/spezifische
Port-Nummer des V8.
Fir weitere Informationen
nehmen Sie Kontakt

mit lhrem Helena
Biosciences Vertrags-
handler auf.

5000

Warnungs-
Auszeit:

Das ist die Zeit bis das
Fenster wieder erscheint

(S)-

120

Farbe

Die Farbe, die in der
Titelzeile des aktiven
Testlaufs erscheint.

Rot

HL-2-P-3308-DE
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V8 System konfigurieren

Version Details Tireou Al 120

Erscheinung

VB e TCP/P e Wan F
vez [T 12
vez WIS S 1

Navigationsarbeitsiiste

Kommunikationen

rholungs-Modus anpassen

Bericht

Methoden

9.1.1 V8 System auswahlen

Dies erlaubt dem Benutzer eine Liste mit allen V8 Systemen zu sehen, die mit dem
PC verbunden waren und eine Verbindung zwischen Platinum und dem V8 System
herzustellen. Der Benutzer kann sie manuell aus der Liste wéhlen, sollte ein anderes
Gerat als Standard System gewahlt werden. Um ein V8 System auszuwahlen, gehen
Sie zu Konfigurieren > V8 > V8 Systeme.
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9.1.2 V8 Testmodus einstellen

Testmodus wiahlen

(®) Sofort wiederholen
(") Rack-Prioritat fuir ‘Wiederhalungsteste
() Komplette Serie wisderhalen

Dioppelte Barcodes entfenen

Abbrechen Hilfe

Der V8 hat fur die Bearbeitung zwei Hauptmodi: (1) Bearbeitung neuer Proben und
(2) Reflextests fur Proben, die wiederholt werden.

Bearbeitung neuer Proben

In diesem Modus werden alle Proben an Bord durch den V8 bearbeitet: Scannen der
Rack ID und der Priméar-ProbengeféaRe, Senden der Barcodes an Platinum fir
Anweisungen in Bezug auf den Test, der durchgefiihrt werden soll.

Reflextests

In diesem Modus, bearbeitet und analysiert der V8 nur solche Proben, die als
Reflextest markiert wurden (diese erscheinen in der Testliste von Platinum) oder
solche, die individuelle Anforderungen haben. Andere Proben im Probenrack werden
ignoriert.

N.B. Der Testmodus kann wahrend des Testlaufs nicht gedndert werden. Ist es
erforderlich, den Testmodus oder die Reflextests Prioritat zu andern, muss ein
neuer Testlauf gestartet werden.

Testmodus auswéhlen:

Um den Testmodus fur Reflextest-Prioritdt zu wahlen, muss ein neues V8 Testlauf
Fenster getffnet werden. Gehen Sie zu Konfigurieren > Kommunikationen > V8
Wiederholungs-Modus.

9.1.3 Reflextest-Prioritat

The Reflextest-Prioritat stellt fest, wann der V8 Reflextests durchfuhrt wird und ob
diese manuell oder automatisch angefordert wurden. Es gibt drei Reflextest
Prioritdtsmodi; Sofort, Rack-Prioritat und Batch.

e Im ‘Sofort wiederholen’ Modus wird jeder angeforderte Test sofort
durchgeflhrt, dies bewegt Racks zuriick in den Probenaufnahme Bereich und
die Tests wechseln falls notwendig.

e Im ‘Rack Prioritat Wiederholungsteste’ Modus wird die Wiederholung
verzogert, bis keine weiteren Racks fir die Messung der Standardmethode
vorhanden sind. Wenn weitere Racks wahrend der Rack-Prioritat
Wiederholungsteste geladen wurden, dann bevorzug der V8 diese neuen
Racks.
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e ‘Komplette Serie wiederholen’ Modus wartet, bis die Bearbeitung der
erforderlichen  Tests  durch den Benutzer  angefordert  wird.

9.2 Kommentare

Es ist mdglich, vordefinierte Kommentare in Platinum zu speichern, die den
individuellen Proben-Befunden zugefligt werden kdnnen.

9.2.1 Standard-Kommentare verfassen

Gehen Sie zu Konfigurieren > Bericht > Kommentare.

Standardkommentare konfigurieren

Kommentar
Normal

Small monoclonal
Large monaclonal

=)

+ow N

Abbrechen Hife Laden. Speichem.

Entsprechender Text kann in der Spalte Kommentar eingegeben werden. Nach
Beendigung des Vorgangs werden die Kommentare automatisch gespeichert. Es gibt
eine Option zum ‘Laden‘ von zuvor konfigurierten Standard-Kommentaren und auch
eine Option zum ‘Speichern‘, um Kommentare extern speichern zu kénnen.

Um qiese Kommentare einer Probe hinzu zu figen, wahlen Sie zuerst die Spur, dann
das Uberwachungsfenster, indem Sie den Pfeil rechts in der Arbeitsliste nutzen:
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5578942 SPE x 8
= 2. Marz 2020

1432657 SPE x 8
=t 2 Marz 2020

SPEx®8
2. Marz 2020

1432657 SPE x 8
=t 2 Marz 2020

Im Bereich ‘Patienten-Kommentare’, wahlen Sie das kleine ‘+* Symbol und
‘Kommentar zufligen’:

Hosp Number

file number Kommentar

i nia n/a nia Standard Kommentare...

Kommentarverzeichnis...

Ein Fenster 6ffnet sich und alle konfigurierten Kommentare werden angezeigt:

¥ Standardkommentar auswihlen ? >

Mormal
Small monoclonal
Large monoclonal

[ 0k | Abbechen | Hife

Wahlen Sie den Kommentar, den Sie in das Kommentarfeld einfligen méchten,
wahlen Sie ‘OK’. Der Kommentar erscheint im Patienten-Kommentarfeld:
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®

Small monoclonal

9.3 Datenbasis
Die Platinum Datenbasis speichert alle Daten, die gemessen und importiert wurden.

9.3.1 Datenbank Wartung

Um alle pt.1 Dateien zu validieren, beschadigte Beispiele zu reparieren oder die
Datenbank zu validieren, gehen Sie zu Konfigurieren > Datenbank > Datenbank
Wartung.

9.3.2 ausgewahlte Daten archivieren

Um ausgewahlte Daten in Platinum zu archivieren, gehen Sie zu Konfigurieren >
Datenbank > Archive.

Hinweis — Archivierung ist nicht erforderlich oder empfohlen fur MS SQL Server
Benutzer.

9.3.3 Patienten(stamm)daten Ubernehmen

Um bestehende Patienten(stamm)daten in die Einstellungen fur die aktuelle Platinum
Patienten(stamm)daten zu tGbernehmen, gehen Sie zu Konfigurieren > Datenbank
> Patientendaten zusammenfihren.

9.3.4 Ausgewahlte Daten wiederherstellen
Um ausgewabhlte Daten in Platinum wiederherzustellen, gehen Sie zu Konfigurieren >
Datenbank > Backup.

9.3.5 Datenbank Backup und Wiederherstellung

Um aktuelle Datenbanken zu sichern, frilhere Datenbanken wiederherzustellen,
Importieren aus anderen Verzeichnissen, oder erstellen eines neuen Verzeichnisses,
gehen Sie zu Konfigurieren > Datenbank > Backup und Wiederherstellung.

9.3.6. Datenbank komprimieren

Um die Datenbank zu komprimieren, gehen Sie zu Konfigurieren > Datenbank
komprimieren.

Hinweis — fir MS SQL Benutzer ist es nicht erforderlich die Datenbank zu
komprimieren.
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9.4 Bericht

Patientenergebnisse kdnnen als Bericht angesehen und gedruckt werden. Vorlagen
konnen je nach Vorlieben und Art der Testlaufe geéndert werden.

9.4.1 Neuen Bericht erstellen
Um einen neuen Bericht zu erstellen, gehen Sie zu Konfigurieren > Bericht >

Berichte und wahlen Sie das Symbol + . Dies 06ffnet eine neue Berichtsvorlage mit
allen erforderlichen Funktionen, um eine neue Vorlage zu erstellen.

9.4.2 Vorlage erstellen

Um eine neue Vorlage zu erstellen, wird eine leere Seite angezeigt mit
Werkzeugtasten auf der linken Seite. Benutzer kdnnen wahlen, welche Art von
Ergebnissen, wo sie angezeigt und welche Patientendaten angezeigt werden. Daten
wie z.B. Peakwerte und Immuntypisierungen kénnen auch angehangt werden.

9.4.3 Bericht bearbeiten

Um den Standardbericht der aktuellen Methode zu bearbeiten, wéhlen Sie das J/
Symbol und 6ffnen Sie den Bericht, den Sie bearbeiten mdchten.

9.4.4 Berichtvorschau

Um einen Bericht vor dem Drucken anzusehen, gehen Sie zum Druck-Symbol
und wéhlen Sie “Berichtvorschau fiir ausgewahlte Ergebnisse...

In Platinum ist es moglich, benutzerdefinierte Berichte zu nutzen, aber Helena
Biosciences bietet auch eine Reihe von Berichtsvorlagen, die auf die eigenen
Bedirfnisse angepasst werden kénnen.

9.4.5 Standardbericht festlegen

Es ist wichtig, ein Berichtsformat fiir alle Ergebnisse zu definieren; separate Berichte
kénnen flr Serumproteine und Immuntypisierungsergebnisse konfiguriert werden.
Wenn ein Benutzer einen Bericht zum Drucken auswahlt, wird Platinum automatisch
standardmafig den Serumprotein-Bericht nutzen. Es sein denn, es gibt angehangte
Ergebnisse der Immuntypisierung bei dieser Probe. In diesem Fall wird Platinum den
Standardbericht fur Immuntypisierung nutzen. Um den Standardbericht fur zuklnftige
Daten zu wahlen:

e Gehen Sie zu Konfigurieren > Methoden > Methodentyp, stellen Sie
sicher, dass unter ,Bericht erstellen“, kein Hakchen bei “Befund nicht
freigeben” gesetzt ist.

e Wahlen Sie die Funktion ““ neben Berichtsdefinition — das ist der Bericht,
der fur die Serumproteine ohne IDs ausgewahlt werden sollte. Die
standardméfige Speicherort fir die Berichte ist unter. C:\Program
Files\Platinum.
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o Wiederholen Sie die Auswabhl fir die Berichte mit IDs.
e Diese Berichtsdefinition wird nur fur die ausgewéhlte Methode angewandt.
Wiederholen Sie diesen Vorgang bei Bedarf fur jede Methode.

Einen Bericht fur bereits vorhandene Daten auswahlen:
e Gehen Sie zu Konfigurieren > Banden konfigurieren > Berichtsauswabhl
o Wabhlen Sie eine Option unter ,Berichte wechseln fir* aus.

e Gehen Sie bei Berichtsdefinition auf das Symbol “, wahlen Sie ein Bericht
fur Serum Proteine aus. Die Berichte werden standardgemal unter
C:\Programmfiles\Paltinum gespeichert.

e Wiederholen Sie die Auswabhl fiir die Berichte mit IDs.

# Bericht auswihlen ? >
Berichte wechseln fiir;-
(®) aktuelle Spur
() aktuelle Auswahl
() Testlauf eingeben

Berichte verwenden

Berichtsdefinition: | |

Bericht mit IDs: | |

Abbrechen Hilfe

Wahlen Sie OK in diesem Fenster, nachdem Sie die Berichte ausgewéahlt haben. Um
den Bericht zu &andern, ohne die Daten neu zu interpretieren, wahlen Sie
~,Abbrechen“ im Fenster ,Banden konfigurieren® bevor Sie ins Ergebnisfenster
rickgehen.

9.4.6 ID Berichte konfigurieren

ID Berichte werden konfiguriert, um ein leicht zu interpretierendes Dokument zu
erstellen.

Sie konnen durch den Benutzer angepasst werden, um einen mafigeschneiderten

Bericht zu erstellen. Driicken Sie lange auf die entsprechende Spur, wahlen Sie “ID
Plot konfigurieren”.
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V8 NEXUS
Serum Protein Immuncodisplacement Report
Specimen No. 65114352 File Name
WB-2-19-08-10_0834
Patient 1D g5114352
Forename Method Type
Surname SPESP-D (G, A, M, K L}
Date of Birth Measurement
Demographic & Tor08i2019 13:11:41
004 e o IgA
il 002
.o 0.0
0 100 3 150
fsecl fses]
M Kappa
004 o a04]
Verkleinern
0.02 0] ID-Plot kenfigurieren...
0.0
0 100 200 0 100 200
Izec] Isecl
Lambda Comments
004
0,02
0.0
0 100 200
fssc) //
e N
Hutuna Blosciences Euwrape K ‘ ), )
Glinical capillery and gel slectropharesis analysers, software and application partfolia / \\ ”/,J
helena: *
A5

Jede individuelle Spur auf dem Bericht kann nach den Winschen und Anforderungen
des Benutzers bearbeitet werden.

HL-2-P-3308-DE

ID-Plot Konfiguration

Flot Hauptspur
1D-Plat Elemente:

—

| -

+

Formen anpazzen
Zwielte Spur eingeben
[] Methodenname anzeigen

Wertical Aligh

Schiiefen Eingtellungen zur B erichtzdefinition kopieren
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9.5 V8 Methoden konfigurieren

In Platinum ist es mdglich, einige Elemente jeder Methode, die fur die Bearbeitung
der Proben verwendet wird, zu konfigurieren. Diese Elemente werden verwendet, um
die Bereiche firr jede Bande festzulegen, standardmagige Einstellungen fur Glattung
und Filter, sowie andere Faktoren die austauschbar sind, einzustellen.

9.6 Methoden

Gehen Sie zu Konfigurieren > Methoden > Standard-Methoden konfigurieren.
Waéhlen Sie aus dem Fenster die Methode, die Sie konfigurieren mochten. Sie
kénnen hier auch in der Spalte “Anwendung” optional die Anzeige fur die Methoden
als “Haupt und Reflex®, ,Reflex oder “Ausblenden” wahlen.

Sobald die gewiinschte Methode ausgewéhlt wurde, sind 14 Reiter mit Optionen
verfigbar. Es wird empfohlen, dass die meisten von ihnen in ihrem
Standardeinstellungen bleiben.

Methode

Zoom SP

W Muzng Name ~ [ ep—
49 Ausblenden SP6 SAS-1 Aulo IFE Spmche unter
Erscheinung 50  Ausblenden SPB SAS-1 Pentavalent . -
—_— 51 Ausbienden SP6 SAS-1 Unine Paired. o i
Kurvenparameter Navigationsarbeltsliste 52 Ausblenden SP6 SPIFE Serum Protein e u""“‘
53 Ausblenden SP6 SPIFE Urine Protein.. nh"""‘*
Benutzer Zugriff 54 Ausblenden SPG SPIFE (IFE-3) e
55 Ausbienden SP6 SPIFE (IFE-6)
56  Ausblenden SP6 SPIFE (IFE-9)
Kommunikationen 57 Ausbienden SPB SPIFE (IFE-15)

58  Haupi und Reflex P e

derholungs-Medus anpassen 59 Ausblenden Zoom SPx2

60 Ausbienden ZoomSPx8
LAS 61 Ausbienden Zoom SP Gorntrol

62 Ausbienden Zoom SP Control x 8

63 Ausbienden Zoom Urine
Protokolle und Zugriff 64 Ausblenden ZoomID (G, A, M, K, L}
- 65 Ausbienden Zoom ID Urine (G, A, M
Benutze verwalten 66 Ausbienden Zoom D (G, K, L)

67 Ausbienden Zoom ID Urine (G, K, L)
Reagenz-Statistik 68 Ausbienden Zoom D (A, K, L}

69 Ausbienden Zoom ID Urine (A, K, L}

70 Ausbisnden Zoom D M, K, L}
Bericht 71 Ausblenden ZoomID Urine (M, K, L}
- 72 Ausblenden Zoom ID (G, K}
Qualitatskontrolle Kommentare 73 Ausbienden Zoom D Urine (G, K}

74 Ausbienden ZoomID (G, L}
Berichte 75 Ausblenden Zoom ID Urine (G, L)

76 Ausblenden Zoom D (A, K)

77 Ausbienden Zoom D Urine (A, K
Methoden 78 Ausblenden  ZoomID (A L} o

: ee kantgurren
Corce 3

AV

Scanner Einstellungen

9.6.1 Spur-Regionen
Gehen Sie zu Konfigurieren > Methoden > Regionen/Zonen, geben Sie die

Namen fir die Regionen und die Bereiche ein. Banden, die in dieser Region
erscheinen wirden, kdnnen auch in der gewiinschten Spalte zugefugt werden.
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Methode

n Details

Erscheinung

sarbeitsliste

. Methoden
Kenfigurierer

Um Regionen auszuwdahlen, basierend auf der angezeigten Spur, gehen Sie zu
Konfigurieren > Regionen/Zonen.

9.7 Navigationsarbeitsliste

Die Navigationsarbeitsliste kann so konfiguriert werden, um verschiedene Laufzeit-
und Patienten Parameter, wie gefordert anzuzeigen. Hinzufligen oder Entfernen von
Spalten mithilfe des Symbols +/-, wahlen Sie dann den Inhalt jedes Feldes mithilfe
des Dropdown-Menis aus. Um die NWL zu konfigurieren, gehen Sie zu
Konfigurieren > Navigationsarbeitsliste.
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Navigationsarbeitsliste

— Column Setup:
Column 1 Column 2 Column3 Column 4
Version Details
Patientendaten 1 = Testname = Kein =+
5 Status
Erscheinung Messstatus = Messzeit = Kein =

Koot N E}eup;?aw;;;u’naum Wert 1 ?flsﬁ\ﬁ]luhgezmoo;nennam 500.0 R
e - e Q) TubelD Beispiel Patientendaten Wert 1
LAs Patient ID Beisplel Patientendaten Wert 2
Forename Beispiel Patientendaten Wert 3
Surename Belspiel Patientendaten Wert 4
Protokolle und Zugriff DO (ddimmiyyyy) Beispiel Patientendaten Wert 5
Demographic6  Beispiel Patientendaten Wert 6
onten venwalten Demographic 7 Beispiel Patientendaten Wert 7
Demographic @ Beispiel Patientsndaten Wert 8
Demographicd  Beispiel Patientendaten Wert 9
Demographic 10 Belspiel Patientendaten Wert 10
Bericht
e Beispiel Gesamt Konz. Name () 133 Beispiel Albumin Name () 122
Qualitt Beispiel Klin. Chem Name 1 110 Beispiel Kiin. Chem Name 2 220
Beispiel Kiin. Chem Name 3 330 Beispiel Klin. Chem Name 4 440
Berichte Beispiel Klin Chem Name 5 550 Beispiel Klin Chem Name & 660
Beispiel Kiin. Chem Name 7 7.70 Beispiel Klin. Chem Name B 880
Methoden Beispiel Kiin. Chem Name 9 990 Beispiel Kiin. Chem Name 10 10,10
oden Gele konfigurieren @  Beispiel Kommetar
Banden konfigurieren Reglonen / Zonen ——

-anner Einstellungen A

9.8 Benutzer Zugang

Die Platinum Zugangsberechtigung kann fir jede Benutzerebene Uber die
Registerkarte Benutzer Zugriff konfiguriert werden. Um die Zugangsberechtigung zu
konfigurieren, gehen Sie zu Konfigurieren > Benutzer Zugriff

Benutzer Zugriff konfigurieren

Level 1 Level 2 Level3
Allgemeine Funktionen

" Exportaulassen ) Y o
Spurensichtbarksit zulassen [ ] [ ] [ ]
Erscheinung
— Benutzerprotokolle zulassen . . .
arameter vigationsarbi
Benutzer Zug! Druckfunktionen

Kommunikationen

auf Drucker

ederholungs-Modus anpassen

Drucken als POF zulassen

Protokolle und Zugriff Spur-Optionen

Benutzerkonten 3 Spurenbearbeitung zulassen .

Spurenvergieiche zulassen .

Spure

Konfigurieren

Konfiguration 2ulassen . . .
Methoden Kanfiguration \ . .
7@1%@ Kanfiguration der Einstellungen zulassen o ®
Banden konfigurieren Regionen Lt ol i s e - -

anner Einstellungen
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10. Gel-Testlauf
10.1 Gel-Modus
Wenn ein V8 System nicht in Platinum konfiguriert wurde, offnet Platinum

automatisch im Gel-Modus. Im Gel-Modus, der nicht verwendeten Funktionen fir V8
Status und Anforderung, sind nicht sichtbar.

10.2 Gel auswahlen

Um eine Gel Methode auszuwéhlen, o6ffnen Sie eine neue Gel-Arbeitsliste. Gehen

Sie auf das+SymboI und wahlen Sie “Neuen Gel Testlauf erstellen”. Neben
»~otandard-Methode* kdnnen sie im Klappmeni den Gel-Typ auswéhlen.

10.3 Scanner Konfiguration

10.3.1 Scanner auswahlen

Der Benutzer kann auswéahlen, welcher Scanner verwendet wird, um die Gel Bilder in
Platinum zu importieren. Alle méglichen Scanner, die an das Geréat angeschlossen

sind, werden unter Konfigurieren > Scanner Einstellungen > Scanner auswahlen
gelistet.

10.3.2 Platinum zum Scannen auffordern

Beim Offnen eines neuen Gel-Testlaufs mit dem Symbol —|_ sehen Sie ein “Gel
scannen” Symbol mit dem Platinum aufgefordert wird, das Gel zu scannen, das in
den Standard-Scanner gelegt wurde. Um die Rickverfolgbarkeit der Daten zu
gewahrleisten, muss die ID des Gels vor dem Scannen im Fenster eingegeben
werden (manuell oder gescannt), bevor das Scannen beginnt.

Gel.ID eingeben

GelID 1

Verfalisdatum:

Seriennummer. 11245678 (el scannen ~

Gel

ausgewahlter Scanner EPSON Perfection V800/V850

-2A2

rum Protein —

10.3.3 Gel-Vorlage ausrichten

Platinum wendet automatisch eine Gel-Vorlage zu den Gel-Bildern an. Es stellt die
Bereiche des Gels dar, die aus den Scandaten analysiert werden. Es gibt diverse
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voreingestellte Vorlagen im Meniu Gel, sie entsprechen verschiedenen
Konfigurationen von Gel-GroRBen und Probennummern. Diese Vorlagen kdnnen
jedoch leichte Anpassungen erfordern, um individuelle Variationen zu bertck-
sichtigen.

Wenn eine Gel-Vorlage Anpassungen erfordert, wahlen Sie das Gel in der

Navigationsarbeitsliste auf der linken Seite aus, um die ‘Gel ausrichten’
Markierungen anzuzeigen.
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Zwei vertikale Markierungen stellen die linke und rechte Grenze jeder Zeile dar und
eine einzelne horizontale Markierung zeigt die Mitte der ersten Probe in jeder Zeile.
Jede Markierung kann manuell bewegt und positioniert werden. Die angezeigten
Werte sind in (mm) und zeigen den Abstand von der entsprechenden Achse an.
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10.3.4 Gel markieren

Um zu sehen, ob eine Vorlage richtig auf ein gescanntes Bild passt, verwenden Sie

™
das Symbol ‘/', um eine Vorlagen-Maske mit einem Gel-Bild zu Uberlagern. Dies
erlaubt die Ausrichtung der Proben zu kontrollieren, die, wenn Sie auf3erhalb der
Reihe sind, dann mit der Funktion ‘Gel ausrichten’ korrigiert werden kénnen.

10.3.5 Gele konfigurieren

In Platinum ist es moglich die Methoden, die zur Bearbeitung der Proben verwendet
werden, zu konfigurieren. Diese Methoden werden verwendet, um die Grenzwerte fur
jedes Band festzulegen sowie standardmaRlige Einstellungen fur Glattung und Filter
und andere Faktoren, die veranderbar sind.
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11. Verzeichnis der Software Symbole

11.1 Hauptfenster Symbole

Startseite

Warnungen

V8 verbunden

V8 nicht verbunden

Qualitatskontrollfenster

Qualitatskontrolle fehlerhaft

Qualitatskontrolle auRerhalb Zeitfenster

Qualitatskontrolle akzeptiert

Qualitatskontrolle nicht definiert

e
[y
0 o

Arbeitsliste

Q

Suche

h

Anforderung
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LIS Fenster

Ergebnisfenster

Neuer Testlauf

S+ Y

Konfigurieren

11.2 Allgemeine Symbole (Symbole, die in mehr als einem Fenster erscheinen

kénnen)

Loschen

Rickgéangig

Sichern

Drucken

]
0,
4
=
y

Offnen

Auswahlen

Ansicht als Gel

([

Ansicht als Liste

Ansicht als Spuren
o
-
@ Sortieren

Datum
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Quelldaten laden

VergrolRerung zuriicksetzen

Verkleinern

Vergroliern

Zoom

FARP P

Spur
d

Igh angehangtes IgM anzeigen
d

laL angehangtes IgL anzeigen
.-"n'._ o

Igk. angehangtes IgK anzeigen
.-"n'._ o

lgG angehangtes IgG anzeigen
FR

IgA angehangtes IgA anzeigen

!!!!! angehangte IFE anzeigen

M,

lle angehangten anzeigen

=

.-"':.-'f-"'
L%

(L]
(][] Immuntypisierungsfenster

IFE Bild

Gel Bild
HER

) S.ry

Banden

ﬂ Kopieren

-
R
' Anzeigen

Uberwachungsfenster
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11.3 Startseiten Symbole

6 Sprache
0 Hilfe Seite

.l?
§ Platinum Benutzerhandbuch

e Beenden
.Produktaktivierung

11.4 V8-Status Symbole

Ce)

®

=1 verbindung zuriicksetzen

o
Error

= Ubersetzungsstatus

1414
i Zeitstempel anzeigen
ulll

1010

L1UL systemdaten anzeigen

Start/Stop Protokollierung

gemessene Daten anzeigen

Index anzeigen

Absatzmarken anzeigen

1
I
L’ Aktualisieren

W Kapillare deaktiviert

II. .II
“._ Kapillare aktiviert
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11.5 Qualitdtskontroll Symbole

b4

-::-_O/Qx F

* Regeln
a7
o | .
— Skalierungsgrenzen
1:::""

R

*\.'1-

* Maldstab festlegen

Verkleinern

11.6 Arbeitslisten Symbole

Arbeitslistendaten anfordern

Racks in Bearbeitung anzeigen

21 Konflikte zeigen

Neues Element hinzufligen

e

.-'.__.-..--.
Q\% Klin. Chem. Werte anzeigen

11.7 Anforderungssymbole

Neuen Test anfordern

Angeforderten Tests entfernen

11.8 LIS Symbole

|
HL  Ausgewahlte und freigegebene Daten an LIS senden

-0

ML Ausgewdhlite Daten an LIS senden

2

Alle Daten an LIS senden
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20

Aus anstehenden LIS Daten entfernen

eFreigegebene Daten

% Freigabe zum Senden an LIS

% Aus freigegebenen Daten an LIS entfernen

11.9 Suchsymbole

(*
~ Neue Suche

11.10 Ergebnisse/Suche Ergebnis Symbole

Daten

il
] . .
4 "= Spur neu interpretieren

E Kopieren

L Reflextest nutzt Standard-Methode

Q:% Reflextest flir andere

“

4 Serien-Reflextests erlauben

('t-

QC

LIS

Zu anstehenden LIS Daten hinzufiigen

Aus anstehenden LIS Daten entfernen

J J J L
%7 %

An LIS senden

N\

* Bearbeiten
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&
Andere Anforderung

<
(¢}
=
Q
@.
o
>
(¢

Probe

Normale Kontrolle

on--

Abnormale Kontrolle

Als unsicher markieren

Als Normal markieren

Automatisch markieren

Als Abnormal markieren

Anhangen

Angehéangte Spur

Spur abkoppeln

11.11 Andere Ergebnis Symbole

E:'

+—* Strecken

Schneiden

Glatten

238

+—+ Peaks bearbeiten

=~

A

A .
/LA "Formen angleichen
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AV, Glattung/Filterung

A~

—— Basislinie bearbeiten

L.

+—x—F Strecken entfernen

. Uberarbeiteter Testlauf

. Testlauf

Testlauf beenden

11.12 Gel Symbole

m

T Bild exportieren
o Anwenden

Abbrechen

‘-.\-\H.

|

- Gel markieren

@ Widerrufen/Ruckgangig

11.13 Navigationsarbeitsliste

)

@ anstehender Reflextest

Reflextest vollstdndig durchgefiihrt

c»} angeforderter Reflextest

Kommentar hinzugefugt

1 CE Probe

O CE Normal Kontrolle

CE Abnormal Kontrolle

“| Gel Probe

O Gel Normal Kontrolle
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[:;l] Gel Abnormal Kontrolle
-'-: QC verdachtig/unklar
ke QC akzeptiert
:‘:'-"\-"-l Senden an LIS
b
™ Freigegebene Daten an LIS senden
Ausstehende Daten an LIS senden
ﬁ LIS Freigabe
*: Expert System Warnungen
‘f:? Expert System Normal
Expert System kein Ergebnis
Expert System zu wenige Banden
Expert System zu viele Banden
" Expert System schlechtes Ergebnis
* Expert System Reflextest
Kein Ergebnis in der Datenbasis
Vorheriges monoklonales Ergebnis in der Datenbasis

Vorheriges Ergebnis in der Datenbasis normal

Vorheriges Ergebnis in der Datenbasis abnormal

angehangte Spuren
"/ standardmethode
= Mit Proben ID
22 Nach Standort
"= Host Query
& Fehlerhaftes Ergebnis
=
== kein Barcode

El Archiviert
Testlauf geschlossen

Kommentarverzeichnis

11.14 Prozessanzeigen

* Probenvorbereitung
¥ Start der Elektrophorese
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. Messung

Helena Biosciences Europe
Queensway South

Team Valley Trading Estate
Gateshead

Tyne and Wear

NE11 0SD

United Kingdom

Tel: +44 (0)191 482 8440
Fax: +44 (0)191 482 8442

Email: info@helena-biosciences.com
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