eppendorf

Register your instrument!
www.eppendorf.com/myeppendorf

Eppendorf BioSpectrometer® basic




Copyright © 2019 Eppendorf AG, Germany. All rights reserved, including graphics and images. No part of
this publication may be reproduced without the prior permission of the copyright owner.

Trademarks

Cy® is a registered trademark of GE Healthcare UK Ltd., UK.

Hellma® is a registered trademark of Hellma GmbH & Co. KG, Germany.

Eppendorf® and the Eppendorf Brand Design are registered trademarks of Eppendorf AG, Germany.

Eppendorf BioSpectrometer®, Eppendorf SpectraZoom®, and UVette® are registered trademarks of
Eppendorf AG, Germany.

Registered trademarks and protected trademarks are not marked in all cases with ® or ™ in this manual.

Protected by U.S. Patent No. 8,464,171.
Notice

The software of the BioSpectrometer basic contains open source software. License information is available
under Functions > Info > Copyrights.

6135 900.050-07/032019



indice
Eppendorf BioSpectrometer® basic
Espanol (ES)

indice
1 Instrucciones de empPleo . ......coit ittt ittt ittt eeneeeneseneseneeaneennsennses 7
1.1 Utilizacidn de estas iNStrUCCIONES. . . . ..ottt e e e 7
1.2 Simbolos de peligro y niveles de peligro . ... e 7
1.2.1  Simbolosde peligro . ... i 7
1.2.2  Nivelesde peligro . .. ..o e 7
1.3 Convencidon de representacCion . .. ... ...ttt 8
T4 ADreviaturas . ... 9
2 Instrucciones generalesde seguridad ........ ... it i i i e e 11
2.1 Uso de acuerdo con [0 Previsto. . . ..ottt e 11
2.2 Requerimiento para €l USUArio . . ..ottt e e e e e 11
2.3 Peligros durante €l USO Previsto . . ...ttt 11
2.3.1 Daf0s PErSONAlES .« v\ttt e 11
2.3.2  Danos en el eqUIP0 . .o oot e 13
2.4 Informacion sobre la responsabilidad de producto . ........... ... . ... . ... . .. 14
2.5 Indicaciones de seguridad enel equUipo . . ... ... i 14
3 Descripcion del producto. . ... ..ottt ittt it e e e et e 15
3.1 Vistageneral del producto .. ... ... . 15
3.2 Alcance de sUmMINiStrO. . . ..ottt 15
3.3  Caracteristicas del producto . . ... ... i 16
3.31 MELOdOS. . o et 16
3,302 AN 0 ottt e 16
3.3.3  Emisidnderesultados. . .. ... 16
3.3.4  Autocomprobacion del equipo . ... ... 16
N 1 0y - Y I Tl T N 17
4.1 Preparacidon de la instalacion ... ... ... 17
4.2  Seleccionar UbiCaCion . . ... e 17
4.3 Conexiondel equipoalaredeléctrica . ..... ... 17
4.4  Conectar el eqUipo a unared ... ...ttt e 18
4.5 Conexionde laimpresoraal puerto USB .. ... ... . 18
45.1 Impresora térmica DPU-S445 . . . . ... . . 18
4.6  Conexion de un ordenador o memoria USB para la exportacién de datos ................ 19
LS 1 - = (o SR 21
5.1 Elementos de control . ... ... 21
5.1.1 Introduccidn de texto . ... it 23
5.2 Insercidnde la cubeta. . ... . 24
5.3  Vision general de la secuenciade medicion. .. ... .. . 25
5.3.1 Preparacidn de lamedicion. . ... .. . 25
5.3.2  Secuenciade mediCiOn . . ... 25

5.3.3  Indicaciones importantes para las mediciones. . . ........ .. i 29



indice
Eppendorf BioSpectrometer® basic
Espanol (ES)

T 1 T 0T T = 31
6.1 Seleccion del MELOdO . .. ...t 31

6.2 Descripcion de métodos fotometria . ... ... . . 32
6.2.1 Grupo de métodos AbsSorbancCe. . ... ..ot 32

6.2.2 Grupode métodos Routine . ... ... 33

6.2.3  Grupode métodos BasiC. .. ...t 34

6.2.4  Grupo de métodos Advanced . . ... ... e 35

6.3  Pardametros de [0S Metodos. . . . ... i e 35

6.4 Pasos de MEt0dOS . . . ..ot 40
6.4.1 Check parameters . .. ... 41

6.4.2 measurestandards .. ... 42

6.4.3  Measure SampPles. . .. e e 43

6.4.4  Muestras de medicidn: Visualizacidn deresultados. . ............ ... ... ...... 45

6.4.5  ProCESS MESUIS. o o v it 50

6.4.6  Resultados de procesos: OPCiONeS . .. oottt e e 52

6.4.7  Print & eXPOrt . .o 55

6.4.8  Finalizar laserie de mediCiones . . ...ttt e e 58

728 VT T [ 4 =TSP 59
7.1 Funciones del grupo principal User . ... ... . 59
7.1.1 Results Memory . ... 61

7.1.2  General Method Parameters. .. ... ... .. . 62

7.1.3  Absorbance Spectra Library . ... . .. 65

714 Device Settings . oo oo e e 66

7.1.5  Device Calibration. .. ... 68

7.6 INfO 68

8 Mantenimiento . ... ..ottt it it it ettt it e 69
8.1 LimMIEZa « o o e 69
8.1.1 Limpieza de la cubierta del compartimentodelacubeta....................... 70

8.2  Desinfeccion/Descontaminacion. . ... ... 71

8.3  Comprobacion del eqUIpO. . ..ottt 71
8.3.1  Comprobacion de la unidad espectrométrica............... ... ... 71

8.3.2  Autocomprobacion del equipo .. ...t 75

8.4  Sustituir fusibles . . ... 76

8.5 Descontaminacidn antes del envio .. ... . 76

9 Solucion de problemas. .. ... ot e e et 77
9.1 Errores generales . ... e 77

9.2 Mensajes de ITOr . . ...t 79

9.3  Identificaciones de resultados. . . ... ... 82

10 Transporte, almacenajey eliminacion. . ........ ...ttt ii it inrneenrneeneanns 85
TO. T TrANS PO e . ettt e e 85
T0.2  AIMacenamiento . . .. ..o vttt e 85

T10.3  ElMINaCioNn . ..o oo 86



1

12

13

indice
Eppendorf BioSpectrometer® basic
Espanol (ES)

D 0T = of 3T oo 1 87
T1.1 Suministro de Cormiente. . . .. oo e e 87
11.2 Condiciones del ntOrnO . . . ..ottt e 87
T1.3  Peso/dimensiones . .. ..o e 87
11.4 Propiedades fotometricas . . .. ..ottt 88
T1.5  Otros pardmetros tECNICOS . .. oottt e e e e 89
11.6  Parametros de aplicaCion . . ... ... . 90
Método de evaluacion .. .......itiiitiiit ittt iee it ten e aeeaeeteaeanraeaaeanns 91
12,1 Valores de extinCion . ... ... 91
12101 Valorde blanco .. ..o 91
12.1.2 Correccion de fondo . ... ..ot 91
12.1.3 Correccionde cubeta . ... ... e 92
T2.2 0 TransmiSiON . . oo 92
12.3 Evaluacion con factor o con solucion patron . ... . 93
12.4 Evaluacion con curva/linea recta de solucion patron . . ... i 94
T2.5  DIlUCION . . o 95
12.6 Procedimientos de evaluacion especiales para acidos nucleicos y proteina UV . ........... 95
12.6.1  Correccion Apgg Y COMTECCION Agg « + v v v vt e e et e e e e e e e 95
12.6.2 Ratio A260/A280 y ratio A260/A230 . . . .. ..t 96
12.6.3 Conversion en concentraciones molares y cantidades de acidos nucleicos. ........ 96
12.6.4 Calculo del factor para proteina en "General Method Parameter” ... ............. 98
12.7 Procedimientos de evaluacion especiales para los métodos de tincion................... 98
12.7.1 Calculo del factor para el colorante a partir del coeficiente de extincién .......... 98
12.7.2 Célculode la FOI. . ..o 99
12.7.3 Conversion a cantidades de colorante ............ .ot 99
12.8 Dual wavelength . ... 100
Informacion para pedidos . .......otiiiiit ittt ittt ettt e 101

0] o 4} LoF~ Yo [ T3 103



6

indice
Eppendorf BioSpectrometer® basic
Espanol (ES)



Instrucciones de empleo
Eppendorf BioSpectrometer® basic
Espanol (ES)

1 Instrucciones de empleo
1.1 Utilizacion de estas instrucciones

» Lea este manual de instrucciones completamente antes de que ponga en funcionamiento el equipo por
primera vez. Si fuera necesario, lea también las instrucciones de uso de los accesorios.

» Este manual de instrucciones es parte del producto. Consérvelo en un lugar accesible.
» Incluya siempre este manual de instrucciones cuando entregue el equipo a terceros.

» Encontrard la version actual del manual de instrucciones en otros idiomas en nuestra pagina de Internet
www.eppendorf.com/manuals.

1.2 Simbolos de peligro y niveles de peligro
1.2.1  Simbolos de peligro

Las indicaciones de seguridad en este manual tienen los siguientes simbolos de peligro y niveles de
peligro:

Descarga eléctrica Sustancias con propiedades
A LN explosivas
ﬁ Sustancias toxicas /2 Punto de peligro

Danos materiales

1.2.2  Niveles de peligro

PELIGRO Causard lesiones graves o incluso la muerte.
ADVERTENCIA Puede causar lesiones graves o incluso la muerte.
PRECAUCION Puede producir lesiones ligeras o moderadas.
ATENCION Puede causar danos materiales.
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13 Convencion de representacion

Representacion |Significado

1. Acciones que deben realizarse en el orden preestablecido
2.

» Acciones sin un orden preestablecido

. Lista

@ Pulse esta tecla para realizar la accién descrita.
0 sample
Pulse esta tecla programable para realizar la accién descrita.
o [Copyl
0 Informacion adicional
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1.4 Abreviaturas

A
Absorbance — Absorbancia

DNA
Deoxyribonucleic acid — Acido desoxirribonucleico (ADN)

dsDNA
double stranded DNA — ADN bicatenario

Métodos de tincion
Métodos del grupo Dye labels para la medicion de biomoléculas tefnidas con colorante

FOlI
Frecuencia de incorporacién (segun sus siglas en inglés): medida para la cantidad de moléculas de
colorante en relacion al nimero de nucledtidos en biomoléculas marcadas con colorante

M
mol/L (molar)

0D600
Densidad éptica con la longitud de onda 600 nm

RNA
Ribonucleic acid — acido ribonucleico (ARN)

ssDNA
single stranded DNA — ADN monocatenario

T
Transmisién: La transmitancia (T) se calcula como el cociente de | (luz emitida desde la cubeta | (de la luz
que entra en la cubeta): T = I/l

uv

Radiacion ultravioleta
Vis

Visible light — luz visible

cv
Coeficiente de variacion (desviacion estandar/valor medio), en tanto por ciento
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2 Instrucciones generales de seguridad
2.1 Uso de acuerdo con lo previsto

El campo de aplicacién del BioSpectrometer basic son los laboratorios de investigacion especializados en
biologia molecular, bioquimica y biologia celular. El BioSpectrometer basic esta disefiado exclusivamente
para el uso en interiores. Se tienen que respetar los requisitos de seguridad especificos de cada pais para el
uso de equipos eléctricos en laboratorios.

El BioSpectrometer basic sirve para la determinacion fotométrica de la concentracidén de analitos en
liquidos y para el registro de espectros de longitudes de onda de extincidn en cubetas.

Utilice exclusivamente accesorios de Eppendorf o accesorios recomendados por Eppendorf.

2.2 Requerimiento para el usuario

El equipo y los accesorios s6lo pueden ser manejados por personal cualificado.

Antes de la utilizacidn, lea cuidadosamente el manual de instrucciones y las instrucciones de uso de los
accesorios y familiaricese con el funcionamiento del equipo.

23 Peligros durante el uso previsto
2.3.1  Danos personales

/f\ iPELIGRO! Electrocucion debida a la penetracion de liquidos.
14

Apague el equipo y desenchtfelo de la red de distribucion eléctrica antes de empezar con
la limpieza o con la desinfeccion.

» No deje entrar ningun liquido al interior de la carcasa.

» No efectle ninguna limpieza o desinfeccidn por pulverizacién en la carcasa.

» Solo vuelva a conectar el equipo a la red de distribucion eléctrica si estd completamente
seco por dentro y por fuera.

\ iPELIGRO! Peligro de explosion.
f.

» No utilice el equipo en salas donde se trabaje con sustancias explosivas.
» No procese con este dispositivo sustancias explosivas o que reaccionen bruscamente.
» No procese con este dispositivo sustancias que puedan crear una atmosfera explosiva.

11
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/N

> B

iADVERTENCIA! Electrocucién por daios en el equipo o en el cable de alimentacién.

» Solo encienda el equipo si este y el cable de alimentacidén no presentan ningin dano.

» Ponga Unicamente en funcionamiento equipos que hayan sido instalados o reparados
correctamente.

» Desconecte el equipo de la tensidn de la red eléctrica en caso de peligro. Extraiga el cable
de red eléctrica del equipo o del enchufe con toma a tierra. Utilice el dispositivo de
separacion previsto (p. ej., interruptor de emergencia en el laboratorio).

iADVERTENCIA! Dano a causa de radiacion ultravioleta.

Las cubetas de microlitros como, p. ej., Hellma® TrayCell (o cubetas de microlitros de
construccion similar) desvian la radiacion de la fuente de luz dentro de la cubeta de modo que
la radiacion de la fuente de luz también puede salir por arriba si la tapa no esta cerrada.

» Cerciorese de que la tapa de la cubeta de microlitros esté cerrada antes de iniciar una
medicion.

iADVERTENCIA! Daiios para la salud a causa de productos quimicos toxicos, radiactivos o
agresivos, asi como a causa de liquidos infecciosos y gérmenes patogenos.

» Observe las disposiciones nacionales sobre el manejo de estas sustancias, el nivel de
contencidn bioldgica de su laboratorio, asi como las fichas de datos de seguridad e
indicaciones de uso de los fabricantes.

» Pongase su equipo de proteccion personal.

» Unas prescripciones amplias respecto al manejo de gérmenes o material biologico del
grupo de riesgo |l o superior se encuentran en el "Laboratory Biosafety Manual” (fuente:
World Health Organization, Laboratory Biosafety Manual, en la versidn actualmente
vigente).

iADVERTENCIA! Peligro para la salud debido a equipo y accesorios contaminados.

» Descontamine el equipo y los accesorios antes de almacenarlos o enviarlos.

{ATENCION! Riesgos de seqguridad debido a accesorios y piezas de recambio equivocados.
Los accesorios y piezas de recambio no recomendados por Eppendorf merman la seguridad,
el funcionamiento y la precision del equipo. Por dafios producidos por accesorios y piezas de
recambio no recomendados por Eppendorf o por un uso incorrecto, Eppendorf queda eximido
de cualquier responsabilidad o garantia.

» Utilice exclusivamente accesorios y piezas de recambio originales recomendados por
Eppendorf.
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Danos en el equipo

jAVISO! Danos a causa de productos quimicos agresivos.

» De ninguna manera utilice productos quimicos agresivos como, por ejemplo, bases fuertes
o débiles, acidos fuertes, acetona, formaldehidos, hidrogeno halogenado o fenol con el
€quipo y Sus accesorios.

» Limpie el dispositivo inmediatamente con un producto de limpieza suave en caso de una
contaminacion con un producto quimico agresivo.

jAVISO! Danos en el equipo por gaseado con productos quimicos agresivos.

» No realice ninguna desinfeccion en el equipo por medio de gaseado.

jAVISO! Corrosion producida por productos de limpieza y desinfectantes agresivos.

» No utilice productos de limpieza corrosivos ni disolventes agresivos o abrillantadores.

» No incube los accesorios durante un tiempo prolongado en productos de limpieza o
desinfectantes agresivos.

iAVISO! Danos en los componentes electronicos debido a la formaciéon de condensacion.
Después de transportar el equipo de un entorno frio a un ambiente mas caliente se puede
formar liquido de condensacion en el equipo.

» Después de emplazar el equipo, debe esperar por lo menos 3 h. Una vez transcurrido este
tiempo, puede conectar el equipo a la red de distribucidn eléctrica.

iAVISO! Perjuicio del funcionamiento a causa de danos mecanicos.

» Realice una comprobacion del equipo tras un dano mecanico para asegurarse de que las
funciones de medicion y evaluacion del equipo funcionan correctamente.

jAVISO! Danos por sobrecalentamiento.

» No coloque el equipo cerca de fuentes de calor (p. €j., calefaccion, armario de secado).

» No exponga el equipo a la radiacion solar directa.

» Asegurese de que la circulacion del aire no se obstaculice. Mantenga una distancia minima
de 5 cm de todas las rendijas de ventilacidn.

jAVISO! Danos materiales debido a una aplicacion equivocada.

» Utilice el producto Unicamente para el uso previsto que esta descrito en el manual de
instrucciones.

» Preste atencion a una suficiente resistencia del material al aplicar sustancias quimicas.

» En caso de dudas, consulte al fabricante de este producto.
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jAVISO! Danos causados por un embalaje incorrecto.
*’ La empresa Eppendorf AG no asume ninguna responsabilidad por dafnos resultantes de un
embalaje inapropiado.

» Solo almacene y transporte el equipo dentro de su embalaje original.

jAVISO! Danos a causa de una limpieza inadecuada del compartimento de la cubeta.

: [3

» Limpie el compartimento de la cubeta Gnicamente con un bastoncillo de algoddn humedo
(ver Limpieza en pdg. 69).

» No deje que ningln liquido entre en el compartimento de la cubeta.

» No toque el interior del compartimento de la cubeta con los dedos.

24 Informacion sobre la responsabilidad de producto

En los siguientes casos, la proteccion prevista del equipo puede verse mermada. La responsabilidad por
dafnos materiales y personales resultantes pasan a mano del operario:

 El equipo no es utilizado segln lo especificado en el manual de instrucciones.

« El equipo no es utilizado de acuerdo con el uso previsto.

» El equipo es utilizado con accesorios o consumibles no recomendados por Eppendorf AG.
» El equipo es revisado o mantenido por personas no autorizadas por Eppendorf AG.

« El usuario realiza modificaciones en el equipo sin ninguna autorizacion.

25 Indicaciones de seguridad en el equipo
Representacion Significado Lugar
Lugar peligroso Parte trasera del equipo

» Tenga en cuenta el manual de
instrucciones.

Si se abre el equipo, tiene que ser Lado inferior del equipo

Gerét nach dem Offnen calibrado nuevamente.
justieren!

Adjust device after

opening! » No abrir el equipo.
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Descripcion del producto

3.1 Vista general del producto

Imag. 3-1: Vista frontal y posterior

—

o U A~ W N

Indicador 7 Conexion a la red

Compartimento de la cubeta 8 Puerto USB para conexion de un ordenador

Tapa del compartimento de la cubeta (PC)

Puerto USB para memoria USB e impresora 9 Conexion RS-232 para impresora

10 Conector hembra de Ethernet
Interruptor de red

i 11 El I
Portafusibles ementos de contro

La placa de caracteristicas se encuentra atras a la izquierda en el lado inferior del equipo.

3.2 Alcance de suministro

Namero |Descripcion

1 BioSpectrometer basic
1 Cable de alimentacion
4 4 UVette

Cubeta de plastico original de Eppendorf, embalada individualmente, PCR clean, Protein-free

Instrucciones de uso en varios idiomas

15
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33 Caracteristicas del producto

El BioSpectrometer basic es un espectrofotémetro UV-Vis para la medicion de liquidos en cubetas en el
rango de longitudes de onda de 200 nm a 830 nm. Esta previsto para el uso en la investigacién y el
desarrollo en los campos de la biologia molecular, biotecnologia, bioquimica y biologia celular. Puede
utilizar cubetas de vidrio y de plastico en la cantidad de volumen de 1 pL a 3.000 pL.

3.3.1 Métodos

Se han programado previamente multiples métodos para la deteccion de la concentracion de acidos
nucleicos, proteinas y acidos nucleicos y proteinas marcados con colorante asi como el método OD 600
para la deteccion de la densidad de las bacterias mediante turbidimetria. Ademas, también se han
programado plantillas de métodos para diferentes procesos de medicidn y evaluacion (mediciones de una o
varias longitudes de onda, registro de espectros, evaluaciones con factor, estandar y curva estandar).
Basandose en los métodos y plantillas preprogramados se pueden crear métodos propios. Con las plantillas
del grupo de métodos Absorbance puede medir rapidamente extinciones o espectros sin evaluaciones
adicionales. En el grupo de métodos Absorbance también encontrara un método con el que puede
determinar el grado de transmision de una muestra.

3.3.2 Manejo

Los métodos y plantillas preprogramados estan resumidos en grupos claros, de los cuales puede
seleccionar rapidamente su método deseado. Después de Ilamar el método, serd guiado paso a paso a
través de la secuencia de medicion. Un cuadro de ayuda en el indicador le proporciona indicaciones en
caso necesario. Los 3 botones de medicidn circulares (standard, blank, sample) permiten el inicio directo y
rapido de una medicién.

3.3.3 Emision de resultados

El BioSpectrometer basic proporciona los resultados a través de la pantalla del equipo, asi como a través de
una impresora que se puede adquirir a través de Eppendorf. Los resultados se pueden transferir a una
memoria USB, a una impresora o directamente a un ordenador. Si el equipo se encuentra conectado a una
red, los resultados pueden imprimirse en una impresora de red o enviarse por correo electronico. No se
pueden guardar los resultados en una unidad de red.

3.3.4  Autocomprobacion del equipo

Directamente después del encendido, el equipo comprueba automaticamente el funcionamiento correcto
de la unidad espectrométrica. Para comprobar el equipo de una manera mas amplia, active la funcién
Device calibration (ver Autocomprobacién del equipo en pdg. 75).
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4 Instalacion
4.1 Preparacion de la instalacion

» Guarde la caja de carton y el material de embalaje para un eventual almacenaje o para un posterior
transporte seguro.

» Compruebe la integridad del suministro en base a los datos referentes al alcance de suministro. (ver
Alcance de suministro en pdg. 15)

» Compruebe que ninguna pieza presente dafos de transporte.

4.2 Seleccionar ubicacion
Seleccione el lugar de emplazamiento del BioSpectrometer basic segun los siguientes criterios:

» 2 enchufes con toma de tierra para el BioSpectrometer basic y para la impresora.
+ Mesa de laboratorio fija con tabla de trabajo horizontal.
Espacio requerido por el equipo: 50 cm de ancho (con impresora: 75 cm), 50 cm de profundidad.
» Temperatura: 15 °C a 35 °C.
« Evite fluctuaciones de temperatura (p. ej., debido a ventanas abiertas).
+ Evite la luz solar directa.
* Humedad: 25 % al 70 % de humedad relativa.

0 Preste atencion de que no se encuentren objetos debajo del equipo (p. ej. hojas sueltas,
cuadernos) que puedan obstaculizar el suministro de aire.

4.3 Conexion del equipo a la red eléctrica

1. Coloque el BioSpectrometer basic sobre una superficie de trabajo apropiada.

2. Cercidrese de que la tension de la red y la frecuencia de la red coincidan con las indicaciones en la placa
de caracteristicas.

3. Conecte el equipo a la red eléctrica y enciéndalo accionando el interruptor principal.

4. Retire la lamina protectora del indicador.
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4.4 Conectar el equipo a una red

0 La conexion del equipo a una red es opcional. También puede utilizar el equipo sin que esté
conectado a ninguna red.
Informaciones a los ajustes de red(ver Device Settings en pdg. 66)

Requisitos
Cable Ethernet (RJ45)

1. Conecte el cable Ethernet con el conector hembra a la red.

2. Conecte el cable con el conector hembra Ethernet10 (ver Vista general del producto en pdg. 15).

0 Impresora de red
El equipo reconoce de forma automatica una impresora de red sujeta a los siguientes
requisitos:
» La impresora se encuentra en el mismo segmento de red que el equipo.
» La impresora se apoya en el protocolo Zeroconf..
» La impresora tiene funcionalidad PostScript.

4.5 Conexion de la impresora al puerto USB
4.5.1 Impresora térmica DPU-S445

Requisitos

En el equipo esta instalado el software de la version 3.4.4.0 o superior.

En los ajustes de la impresora se ha seleccionado la impresora térmica DPU-S445 (ver Device Settings en
pdg. 66).

Conecte la impresora térmica DPU-S445 al puerto USB para impresoras.

1. Conecte el cable de impresora al puerto USB para impresoras 4 (ver Vista general del producto en
pdg. 15).

2. Conecte el cable de impresora con la impresora.

3. Conecte la impresora con la fuente de alimentacién y el cable de alimentacién suministrados
(accesorios de la impresora) a la red eléctrica y encienda la impresora.

En las instrucciones de uso de la impresora encontrara indicaciones respecto a la impresora.
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4.6 Conexion de un ordenador o memoria USB para la exportacion de datos

Puede conectar una memoria USB, formateada en FAT-32, en el puerto USB 4 (ver Vista general del
producto en pdg. 15).

Alternativamente también puede conectar el equipo directamente a un ordenador via cable USB para la
exportacion de datos:

Requisitos
» PC con Windows, version XP, SP2 o version superior.
+ Cable USB con un conector tipo Ay uno tipo B, respectivamente.

» Conecte el equipo al ordenador enchufando el cable USB en el puerto USB 8 (ver Vista general del
producto en pdg. 15).

0 * No se requiere ningun software para PC especial para la transmision de datos: los
paquetes de datos transmitidos son registrados por el ordenador como si se tratase de una
memoria USB, es decir como un soporte de datos intercambiable. Para visualizar los datos,
Unicamente tiene que abrir el paquete de datos registrado.
« La transferencia de datos a la memoria USB o al ordenador se inicia en el paso print &

export (ver print & export en pdg. 55) del método una vez finalizada la serie de mediciones.
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Tecla

Funcion

Teclado: introduccién de texto y nimeros.

Teclas 1 a 9 y 0: durante la introducciéon de texto usted también puede
introducir letras y caracteres especiales, aparte de nimeros, mediante
pulsacion repetida de una tecla. Alternativamente puede conmutar a un teclado
superpuesto con [Keyboard].

Fuera de los campos de entrada: llamar la seleccién de métodos.

Fuera de los campos de entrada: llamar la seleccidn de funciones.

. 00
ed:00cce

Tecla programable: seleccidn de funciones.
La asignacion de la tecla cambia con el didlogo del software. La funcién actual
es indicada en el indicador directamente encima de la tecla.

Mover el cursor hacia la izquierda, derecha, hacia arriba y hacia abajo.

» Navegar entre los campos de entrada.

« Teclas de cursor @ y © dentro de un campo de entradas: navegar dentro de
una secuencia de caracteres.

+ Teclas @ y @ dentro de una indicacion de resultados: navegar entre los
resultados de una serie de mediciones.

+ Teclas @ y © dentro de un grafico: navegar en el eje x del gréfico para,
p. €j., indicar los valores de extincion dependientes de la longitud de onda
en un escaneo.
Teclas @ y @ en un espectro de longitudes de onda de extincién: modificar
la seccion de imagen (método SpectraZoom) (ver Tab. en pag. 52).

delete

Salir de la seleccion actual al siguiente nivel superior.

Borrar la entrada. En una secuencia de caracteres se borra el caracter a la
izquierda del cursor.

» Activar el método o la funcion seleccionados.
« Abrir la lista de seleccion.
» Confirmar la entrada o seleccion.

standard

Iniciar la medicién de la solucién patron.

Iniciar la medicion del blanco.

Iniciar la medicion de la muestra.
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Es posible entrar texto para darle un nombre a un método o para indicar la unidad del resultado.
Limitacion: para nombres de métodos sdlo estan permitidos nimeros y letras, asi como el guidn bajo ("_").

Enter the name and storage location.

Method name: ‘dsDNA |

Target directory: (DfavaritesiMyMethods Sy

OFavorites/ |MyMethods ||

Wahlen Sie

das aktuelle Verzeichnis
oder ein Zielverzeichnis
in "Favorites”.

JLabe [
m::heck parameters / save as —

Enter the name and storage location.

{Kayboard}[ ]{ Save J[ Cancel J

Method name: |PCR prod |

Target directory: @ Favorites/MyMethods
OFavorites/ |MyMethods iv‘

B 1(2(3/4|/5(6|7/8(9|0|-|=|=+

A|ldwe ritYuioPpP][]

8 (als[@]ilan i k|1

< 'z x ¢ vbnm: -
Space

JLaee J{

Current entry:
Keyboard
Numeric keypad:
"Numbers"

-~
Aty

[Numbers}[ ][ Save J[ Cancel J

Introduccion a través del teclado:

Con las teclas de cursor @ y © puede navegar dentro
del campo de entrada y modificar posiciones
individuales en el nombre.
Teclas programables:

+ [Keyboard]: visualizar el teclado.

« [abcl: cambiar entre letras en maydscula 'y

minuscula al introducir texto via teclado.
« [Savel: guardar el texto introducido.
« [Cancell: cancelar la entrada de texto.

Introduccidn a través del teclado superpuesto:
Con las teclas de cursor selecciona los caracteres
superpuestos y los confirma pulsando la tecla enter.
Igual que en un teclado de ordenador, usted puede
conmutar con la tecla "Shift" y/o tecla fijadora entre
escritura en mayusculas y minusculas para la
siguiente y/o para todas las siguientes entradas.
Teclas programables:

« [Numbers]: cambiar a entrada via teclado.

« [Savel: guardar el texto introducido.

 [Cancell: cancelar la entrada de texto.

23



24

Manejo
Eppendorf BioSpectrometer® basic
Espanol (ES)

5.2 Insercion de la cubeta

En el compartimento de la cubeta puede insertar cubetas rectangulares de vidrio o plastico habituales en el
mercado:

« Medidas exteriores: 12,5 mm x 12,5 mm
« Altura del recorrido éptico: 8,5 mm sobre el fondo de la cubeta
* Altura total: por lo menos 36 mm

Las cubetas tienen que ser dpticamente transparentes a la respectiva longitud de onda de medicidn. Para
mediciones en el sector ultravioleta del espectro, Eppendorf ofrece con la UVette una cubeta de plastico
que en longitudes de onda a partir de 220 nm es transparente y, por ello, también es adecuada para la
medicién de acidos nucleicos.

Eppendorf ® " ® e i

Cuvettes uCuvette G1.0 Hellma®TrayCell* UVette Ultra-micro  Semi-micro ~ Macro
Basic area 12.5 mm x 12.5 mm /\
Min. overall height 36 mm @
Min. filling level 10mm .
Light path 8.5mm - -] DzzzIs EEEEEE 1 M EEEEEEE B
Max. height of base AL e N B 1= I

0omm -
Min. volume Photometry See manufacturer See manufacturer 50 pL 70 uL 400 pL 1000 pL

information information
* or similar microliter cuvette

Requisitos

* La cubeta estd libre de contaminacion causada por polvo o huellas digitales y libre de aranazos.

» El compartimento de la cubeta estd libre de particulas, polvo y liquido.

» El volumen de medicion en la cubeta es suficiente. Prestar atencién al volumen de medicién minimo.

« La solucién de medicion esta libre de particulas y burbujas.

« La temperatura de la cubeta se encuentra por encima de la temperatura del punto de rocio que vale para
las condiciones ambientales (humedad y temperatura).

o La direccion del recorrido dptico esta marcada con un flecha en la carcasa.

1. Posicione la cubeta asi que la ventana Optica de la cubeta muestre en direccion del recorrido dptico.

2. Alinsertar la cubeta, presionela hasta el fondo superando una ligera resistencia.
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5.3 Vision general de la secuencia de medicion
5.3.1  Preparacion de la medicion

1. Encienda el equipo y también la impresora, dado el caso.

El equipo realizara una autocomprobacion (duracion: aprox. 1 minuto) y mostrara la seleccion de
métodos.

Ponga las cubetas a disposicion para la medicion (ver Insercion de la cubeta en pdg. 24).

3. Prepare las soluciones de medicion para las mediciones de los blancos, en caso necesario de las
soluciones patréon y de las muestras.

4. Abra la tapa del compartimento de la cubeta. La tapa puede permanecer abierta durante las mediciones.

ﬂ Las soluciones de medicion para soluciones patron y muestras con extinciones inferiores a
0,05 A no deben utilizarse. El limite de determinacidn del equipo es mucho menor, sin
embargo la influencia de las perturbaciones procedentes de las soluciones de medicion (p. gj.,
particulas, burbujas, turbiedades) en la fiabilidad de los resultados con estas extinciones tan
reducidas es muy alta. Para mas informacion, p. ej., la Userguide n° 013, consulte nuestra
pagina de Internet www.eppendorf.com.

5.3.2 Secuencia de medicion
5.3.2.1 Seleccion del método

» Seleccione con las teclas de cursor el método
deseado y lldmelo pulsando la tecla enter.

Method Selection

Main Groups | Sub Groups
[EFavoites |jo En el siguiente capitulo (ver Métodos en pdg. 31)
= = v__[[8 Bradfond micro encontrara una vision general y una descripcion
£ Routine £ Proteins (reagent) B Boa .
o o Dy e detallada de todos los métodos.
03 Adv B i y & Lowry
& Lowry micro
B <New Method:=
[_cut J| copy J{RenameJ{ Deiete J{ Paste J{ J
Bractord: (CREEIETRTEEY{mossurs standards}—{mossure samploa} (.. Wizard: el Wizard o asistente en el borde superior
del indicador le guiara paso a paso a través del
Cuvette 10 mm Page 1/2 método.
Wavelength S Cuadro de ayuda: en cada paso del proceso
oot pg/ml obtendra textos de ayuda en la parte inferior derecha
Calculation Standard . .
del indicador.
Standards [
Teclas programables: con las teclas programables [<
Replicat 1 , .
Festes Backl y [Next >] se desplazara dentro del Wizard un
Decimal places 0 0 e | . . ,
. paso hacia adelante o un paso hacia atras.
Autoprint off Edit parameter

Edit ]l e J[Pagadn” Abort ][ b “ .lldaxl: ]
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5.3.2.2 Comprobacion de parametros

:LILIGHY check paramelers m

Cuvette 10 mm Page 1/2
Wavelength 585 nm
Unit pg/mL
Calculation Standard
Standards 6
Replicates 1
Decimal places 0
Autoprint off
[ T o o an ][ o J <5

Compruebe los ajustes de los parametros. Con las
teclas programables [Page dnl y [Page upl llama
las paginas de la lista de parametros. Con [Edit]
modifica y guarda los pardmetros.

5.3.2.3 Mediciones de blancos y soluciones patron

i/

:GLILIGH measure slandards / new

Cone. Abs. Linear regression:
| pg/ml Asos not calculated
' | I
Standard 1 100 =
-
Standard 2 250
x:
Standard 3 500
X
Chmmadmud 4 +en =
[ st G J[GurvaFilH Graph ” Abort J[ < Back J[ Next = ]

Cone.
pg/mL

Abs.
A‘S'J!

| [STarmTETT T

TUT

O 5

% 0.709

Standard 4

750

% 0928

0.927
0.929

Standard 5

1000

#1047

1.047
1.047

Standard &

1500

1.288

1.289)

% 1.289 |-

:GLILIGH measure slandards / new

Quadratical regression:

Conc.=  924.41-A7
-134.52+ A
+123.14

Coefficient of
determination:
R? = 0.9570

| Losica || curve Fit || Graph || Abort || <Back ][ Next> |

En una evaluacion sin soluciones patron (p. ej., mediciones de ADN) no se requiere este paso
de método.

1. Mida primero un blanco (tecla blank).

2. Luego mida sucesivamente todas las soluciones
patron (tecla standard).

En el indicador esta marcada la siguiente solucion

patron que se tiene que medir. Con las teclas

programables [Graphl y/o [Tablel puede cambiar la

visualizacion de resultados.

» Con [Nextl acepta la evaluacién calculada a
partir de los resultados de las soluciones patrén.



5.3.2.4 Medicion de muestras

Bradford: .{{measure standards [{CENEEELTILEYprint & exportfjnew series|

| Bracicrd 2010-11-25 16:28:23
A (A #08

i .//J' ID:

“
o H 213

0.393 Ay,
0.600 1 X
0.300 /

J

0.000

0 300 800 900 120(0nc eml)
| Dilution || Editip ||

|| Finisn || ¢Back][ Next> |

5.3.2.5 Finalizacion de un método

Bradford: .{{measure standards [{CENEEELTILEYprint & exportfjnew series|

| Bracicrd 2010-11-25 16:28:23
A (A #15

i i .//J' ID:

P
0.900 / 797 om

0.929 a
0.600 ! z

0.300 Il,'

an 300 800 900 120done (kmb)

| Dilution || Editip || || Finish || <Back || Next> |

5.3.2.6 Opcional: Retocar los resultados

process resulls g TTEETLT

| d=DMNA 2017-11-03 20:15:10

| e
-
TN
0440 f )
0,350 4 : 24 9
o260}/ :
\ \
v A
0170 I".
0.080 O T
\ g it
240 360 B0 300 320 A tam

Zoom ]@dumCalc“ Data j[ Finish ][ -cBa.ck][ .l;;xt> ]
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» Con la tecla sample mide sus muestras una tras
otra.
Los resultados de blancos permanecen
almacenados para una serie de medicién. Una
nueva medicion de un blanco, sin embargo, se
puede realizar en cualquier momento. (En la
ilustracién aqui mostrada de una secuencia de
medicion con evaluacidn via curva estandar se
muestra el grafico de la evaluaciéon ademas del
resultado de la muestra.)

1. Pulse [Finishl] para finalizar la serie de
mediciones y retornar a la seleccién de
métodos.

2. Después de la finalizacion de todas las
mediciones, apague el equipo y cierre el
compartimento de la cubeta para protegerlo
contra suciedad.

En algunos métodos tiene la posibilidad de retocar
los resultados en el paso process results. Por
ejemplo, puede utilizar la funcion de zoom
SpectraZoom en los espectros.

» Seleccione con las teclas de cursor @ y @ los
resultados de la serie de medicion que desee
retocar.
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5.3.2.7 Impresion y exportacion

J-measuro sampies print & export

DA 2015-06-04 10:16:30
Data packets:

Expart s

Samples:
EResults Format:
Hoata, ©xLs
CGraph QPDF
[ Graph data (XLS only) (OXLS & PDF
Method:
OParameters

| Print || Export || Samples || Finish || ¢Sac.k]

[ .Next:- ]

1.

Compile paquetes de datos para todas las
muestras o para muestras seleccionadas.
Imprima los datos, guardelos en una memoria
USB o exportelos a un ordenador via cable USB
0 por correo electronico.
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Indicaciones importantes para las mediciones

A tener en cuenta en cada medicion:

En caso de cubetas de plastico: ; Cuantas mediciones se pueden realizar sucesivamente y
de manera fiable en la cubeta?

Mida el blanco de la cubeta antes de realizar mediciones de muestras o de soluciones
patron para compensar el blanco del reactivo y también el de la cubeta.

Los resultados de blancos permanecen almacenados para una serie de mediciones. Una
nueva medicion de blanco, sin embargo, es posible en cualquier momento, incluso entre
mediciones de muestras.

Los valores de extincidn siempre se corresponden con los valores directamente medidos.
El factor de dilucién o de cubeta y las extinciones de fondo no se incluyen hasta llegar al
calculo del resultado posterior (ver Valores de extincion en pdg. 91).

Desde el inicio de una medicién hasta la indicacidn de un resultado de medicion
transcurre tipicamente un tiempo de aprox. 2 a 3 segundos. Si cae poca luz sobre el
receptor (en caso de valores de extincidn altos), el tiempo de medicién puede ser
prolongado automaticamente hasta 9 segundos para aumentar la precision de la medicion.
Preste atencion de que los valores de extincién medidos no excedan el limite superior del
campo de medida fotométrico. En este caso deseche el resultado de la medicidn. El limite
superior del campo de medida fotométrico no sélo depende de la longitud de onda (ver
Propiedades fotométricas en pdg. 88), sino también del blanco de la cubeta. Las
ultra-microcubetas con diafragma pequefio como la TrayCell (Hellma) pueden tener un
blanco de hasta aprox. A =1. El campo de medida fotométrico disponible es reducido por
este valor. Puede estimar el blanco de la cubeta si mide la cubeta llena de agua
desmineralizada como muestra contra el compartimento de cubeta vacio como blanco. El
blanco de la Eppendorf pCuvette G1.0 se puede despreciar (aprox. A =0).

Elimine la solucidn de medicion completamente después de la medicidn y antes de que
eche la siguiente solucién de medicion para minimizar la contaminacion por arrastre. Si a
causa de altas diferencias de concentraciones se espera que haya contaminacion por
arrastre de una muestra a la siguiente, lave la cubeta entre las mediciones.

En caso de diferencias de temperatura entre la IJAmpara y el entorno puede producirse una
deriva fotométrica. Por ello tiene que esperar a que un equipo proveniente de un entorno
mas frio alcance la temperatura ambiente.

Evite cambios de temperatura bruscos. Realice una nueva medicidn de blancos en caso de
series de medicidn prolongadas o en caso de mediciones después de un periodo de tiempo
prolongado.
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6 Métodos
6.1 Seleccion del método

Los métodos y las plantillas de métodos ya estan preprogramados en el momento de la entrega. Los
métodos estan divididos en grupos principales y subgrupos.

Method Selection
Main Groups Sub Groups | Methods
=] =] ! & dsDNA 1mm
E7 Routine ] B ssDNA
(=] O Dy & ANA
(] o t & Oligo
B <Mew Method>
[ ][ Copy ] [ ][ t ] A ]l Function

Métodos protegidos
contra escritura

Los métodos mas importantes de la biologia molecular. Pueden modificar

los parametros, pero luego solamente guardarlos bajo un nuevo nombre
de método.

3

Métodos no protegidos
contra escritura

Pueden modificar los parametros de cualquier formay, después de
guardarlos, pueden empezar directamente con la medicion.

Plantillas para métodos
Nuevos

Cada grupo de métodos contiene una plantilla que ya esta
preprogramada con juegos de parametros completos para facilitar la
programacion de métodos nuevos. Los parametros se pueden modificar
sin ninguna restriccion y luego guardar bajo un nombre nuevo.

Para Ilamar un método, seleccione con las teclas de cursor primero el grupo principal, luego el subgrupo y
finalmente el método. Confirmelo con enter.

Tab. 6-1: Métodos fotométricos

Absorbance Métodos para mediciones de absorbancia y transmisidn rapidas y sencillas sin evaluacion
adicional.

Routine Métodos de la biologia molecular utilizados con frecuencia. Los métodos estan
preprogramados fijamente. Una modificacién de parametros es posible guardando el
método bajo un nombre nuevo.

Basic Métodos para la evaluacion de mediciones de absorbancia con factor, solucién patron o
curva/linea estandar.

Advanced Métodos para la evaluacién de procedimientos de medicion de dos longitudes de onda.

Favorites En Favorites puede crear sus propias carpetas con <New Folder> y copiar los métodos
frecuentemente utilizados a estas carpetas para poder acceder a estos métodos con mas
rapidez.

En todas las carpetas puede crear nuevos métodos con <New Method>.

En Favorites puede crear sus propias carpetas (p. ej., para una asignacion orientada a personas),
renombrarlas y borrarlas.
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Tab. 6-2: Teclas programables en la seleccién de métodos

[Cutl y [Pastel Recortar e insertar métodos.
[Copyl y [Paste] Copiar e insertar métodos.
[Deletel Borrar métodos.

[Renamel Renombrar métodos.

Puede insertar los métodos copiados o recortados o bien en otra carpeta bajo Favorites o bien bajo un
nombre nuevo en la carpeta original. Navegue con las teclas de cursor a la columna Methods de la carpeta
deseada y pulse [paste] para insertar el método.

6.2 Descripcion de métodos fotometria

En este capitulo se describen los métodos y las plantillas de métodos preprogramados.

6.2.1 Grupo de métodos Absorbance

Single A
* Medicion de extincidon en una sola longitud de onda.
» Ninguna evaluacién posterior.
» Determinacion de la transmision de una muestra posible.

Multi A
* Mediciones de extincidn en dos a seis longitudes de onda.
» Ninguna evaluacién posterior.

Scan
» Medicion de un espectro de longitudes de onda de extincion a lo largo de un rango de longitudes de
onda definido.
« Indicacion de longitud de onda y extincidn en el espectro mediante navegacién con un cursor de
longitudes de onda.
« La modificacion de la seccion del espectro a través de 3 diferentes variantes de zoom es posible.
« Deteccion de pico (Peak) posible.
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6.2.2 Grupo de métodos Routine

Los métodos del grupo Routine estan preprogramados como métodos fijos. Por ello, si se modifican
parametros de método en los métodos preprogramados de manera fija, tiene que darse un nombre nuevo al
respectivo método.

Nucleic acids
» Determinacion de la concentracion de acidos nucleicos mediante medicidén a 260 nm y evaluacién via

factor.

Diferentes métodos de acidos nucleicos como dsDNA o RNA estan preprogramados. Los parametros se

diferencian por el factor.

» Método preprogramado para cubetas de microlitros: Mediciéon de ADN en volimenes de muestra en el
rango de microlitros con un paso 6ptico de T mm (con cubetas de microlitros como Eppendorf
pCuvette G1.0 o Hellma® TrayCell).

« Se muestra la siguiente informacién adicional acerca de la pureza del acido nucleico medido, la cual se
puede extraer de los parametros de medicién en caso necesario:

— Ratio A260/A280, Ratio A260/A230

— Espectro de longitudes de onda de extincion del acido nucleico

— Extincion de la longitud de onda de fondo (preajuste: 320 nm; la extincion del acido nucleico puro
deberia ser de aproximadamente cero)

* La correccién de turbidez parcial via parametro Background esta preajustada.

» Una conversion de las concentraciones en concentraciones molares, asi como (tras entrada de volumen
de la muestra) en cantidades de acido nucleico es posible (paso de método: process results).

Proteins direct UV

» Determinacién de la concentracién de proteinas a través de una medicién a 280 nm y evaluacion via
factor o solucion patron.

« Métodos preprogramados para la emisidn directa de las extinciones como resultado (Protein A 280), asi
como para la evaluacion via coeficiente de extincion especifico de la albimina (Albumin A 280).

* Método preprogramado para cubetas de microlitros: Medicion de ADN en volimenes de muestra en el
rango de microlitros con un paso 6ptico de T mm (con cubetas de microlitros como Eppendorf
pCuvette G1.0 o Hellma® TrayCell).

» Se muestra la siguiente informacion adicional acerca de la pureza de la proteina medida, la cual se
puede extraer de los parametros de medicién en caso necesario:

— Espectro de longitudes de onda de extincién de la proteina
— Extincion de la longitud de onda de fondo (preajuste: 320 nm; la extincidn de la proteina pura
deberia ser aqui aprox. cero).

« La correccién de turbidez parcial via pardmetro Background esta preajustada.

« Enla programacién de métodos se importa el factor correspondiente mediante la simple seleccion de la
proteina de una lista predeterminada. La definicidn de los factores se realiza por separado en las
funciones del grupo Gen. method param. Diferentes proteinas estan preprogramadas en Gen. method
param.. Puede anadir otras proteinas mas.

Proteins (with reagent)
» Determinacion de la concentracion de proteinas mediante medicidn segun reacciones de color y
evaluacidn via soluciones patron o factor (tipico: evaluacién con curva de solucion patrén).
» Los métodos Bradford, Bradford micro, Lowry, Lowry micro, BCA y BCA micro ya estan preprogramados.
Segun el fabricante del reactivo tal vez se tenga que modificar el parametro "Curve fit" (tipo de curva de
solucion patron).

33



34

Métodos
Eppendorf BioSpectrometer® basic
Espanol (ES)

Dye labels

+ Para biomoléculas marcadas con colorante: Determinacion de la concentracion de la biomolécula (acido
nucleico o proteina) mediante medicidn a 260 y/o 280 nm y del colorante en un solo procedimiento de
medicion.

« Evaluacion con factor. Aparte de la biomolécula también se pueden medir paralelamente hasta dos
colorantes a dos distintas longitudes de onda.

« Ademas evaluacion de la frecuencia de incorporacidon del colorante (FOI). Seleccion entre dos diferentes
métodos de célculo de FOI.

» Métodos ya preprogramados: ssDNA, marcado con Cy 3 y/o Cy 5.

« La correccién de la influencia del espectro del colorante sobre la exactitud de la medicién de las
biomoléculas es posible.

» Una correccién de turbiedad parcial a través del parametro Background es posible.

« Informacién adicional sobre la pureza del acido nucleico medido: Ratio A260/A280 y ratio A260/A230
(valores de ratio solamente para acidos nucleicos), espectro de longitudes de onda de extincion.

« Enla programacion de métodos se importan diversos parametros correspondientes como longitudes de
onda de medicion y factores de evaluacién a partir de unas listas predeterminadas mediante simple
seleccidn de la biomolécula y del colorante. La definicidn de estos parametros se realiza por separado
en las funciones del grupo Gen. method param. Diferentes acidos nucleicos, proteinas y colorantes
estan preprogramados en Gen. method param.. Puede anadir otros acidos nucleicos, proteinas y
colorantes mas.

« Solo para acidos nucleicos marcados: Una conversién de las concentraciones en concentraciones
molares, asi como (tras entrada de volumen de la muestra) en cantidades de acido nucleico y tinte es
posible (paso de método: process results).

Bacterial density
* Medicion de la turbiedad para determinar la densidad de bacterias.
« La medicién a 600 nm ya esta preprogramada.
« Informacién adicional: Espectro de longitud de onda de extincion.

0 La medicién de densidad de bacterias en 600 nm no es ninguna medicion absoluta. Existen
diversos factores que pueden influir en el resultado de la medicidn. Las informaciones
detalladas se encuentran en nuestra pagina de Internetwww.eppendorf.com

6.2.3 Grupo de métodos Basic

Factor, Standard
* Medicion en una longitud de onda y evaluacidn via factor o solucion patron.
» Los métodos para la evaluacién via factor y solucion patron estadn preprogramados.
* Visualizacién del espectro de longitudes de onda de emisidn
» Una correccién de turbiedad parcial a través del parametro Background es posible.

Calibration curve
* Medicion en una longitud de onda y evaluacion posterior con una serie de 2 a 12 soluciones patrén.
« Diversos procedimientos de evaluacion (“Curve fit") como regresion lineal y regresion no lineal son
seleccionables.
« Visualizacién grafica y tabular de los resultados de la solucion patron.
« Es posible utilizar la Gltima evaluacion de solucidn patrén almacenada.
» Un método para la evaluacién con curva de solucion patron estd preprogramado.
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6.2.4  Grupo de métodos Advanced

Dual wavelength

» Medicion en dos longitudes de onda y evaluacién de los valores de extincion medidos mediante dos

formulas basicas (subtraccion, division)

« Es posible definir variantes de las formulas basicas.

« El resultado se puede evaluar con un factor, una solucion patrén o una serie estandar.

« Los métodos para el calculo mediante subtraccion y division, asi como la posterior evaluacién con factor
estan preprogramados.

6.3 Parametros de los métodos

En este capitulo se explican los parametros para la programacion de los métodos. El orden de los
parametros asi como es indicado en el equipo puede variar ligeramente en unos pocos métodos en
comparacion con el orden en la tabla para representar los parametros en la pantalla de una manera mas
clara. La tabla representa la totalidad de los parametros que estan disponibles para los diferentes métodos.
Para cada método solamente se requiere una pequena parte de estos parametros que son representados en

la pantalla.
Parametro Entrada Explicacion
Cubeta Seleccidn: Recorrido 6ptico de la cubeta. Los valores de absorbancia
1015121110,510,21 |siempre son convertidos automaticamente por el equipo a un
0,17 mm espesor de capa de 10 mm de una cubeta estandar (ver Valores
de extincidn en pdg. 91). Por ello, factores como "50" para el
calculo de concentraciones de dsDNA no tienen que ser
modificados por usted cuando modifique el parametro
Cuvette.
No. of Entrada de valores: Solo para el grupo de métodos Multi A.

wavelengths

Rango: de 2 a 6.

Numero de las longitudes de onda en las que se debe medir.

Wavelength

Entrada de valores:
Longitud de onda de
medicién en nm.
Rango: de 200 a

830 nm.

Longitud de onda de medicion: basandose en la absorbancia
medida en esta longitud de onda se calcula la concentracion.
En los grupos de métodos Multi A y Dual wavelength se
introduce mas de una longitud de onda. Para algunos grupos
de métodos (p.ej. Nucleic acids y Proteins direct UV) las
longitudes de onda estan preprogramadas fijamente.

En el grupo de métodos Dye labels no introduce las longitudes
de onda de medicion individualmente durante los pasos del
método. Los factores se importan automaticamente de la
funcion General Method Parameters a través de la simple
seleccidn de biomolécula y colorante.
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Parametro

Entrada

Explicacion

Unit

Seleccion:

mg/mL | ug/mL | ng/
mL | pg/mL | pg/pL |
mg/dL | pmol/mL |
nmol/mL | pmol/mL |
pmol/uL [ U | U/mL |
U/L 1 % | Abs | A/min
Libre programabilidad
adicional de otras
unidades en la funcion
General Method
Parameters/Units.
Max. 7 digitos.

Unidad para el resultado de concentracion.

La seleccion esta limitada en los métodos fijamente
preprogramados del grupo Routine a unidades que son utiles
para estos métodos.

Formula type

Seleccion:
division | subtraction

Solo para el grupo de métodos Dual wavelength.

Tipo de formula para el calculo de las extinciones en las dos
longitudes de onda antes de la evaluacion con factor o solucion
patrén.

Férmula: a Entrada de valores: Solo para el grupo de métodos Dual wavelength.
Valor paraa en la Valor para a en la férmula: [(a*A1) / (b*A2)] *c+d y
férmula de evaluacion. | [(a*A1) - (b*A2)] *c +d.

Limite: max. 5 digitos
incluyendo el punto
decimal.

Formula: b Entrada de valores: Solo para el grupo de métodos Dual wavelength.
Valor para b enla Valor para b en la férmula: [(a*A1) / (b*A2)] *c+d y
formula de evaluacion. |[(a*A1) - (b*A2)] *c + d.

Limite: max. 5 digitos
incluyendo el punto
decimal.

Formula: ¢ Entrada de valores: Solo para el grupo de métodos Dual wavelength.
Valor paracen la Valor para c en la formula: [(a*A1) / (b*A2)] *c+d y
férmula de evaluacion. |[(a*A1) - (b*A2)] * c + d.

Limite: max. 5 digitos
incluyendo el punto
decimal.

Férmula: d Entrada de valores: Solo para el grupo de métodos Dual wavelength.
Valor parad en la Valor para d en la formula: [(a*A1) / (b*A2)] *c+d y
férmula de evaluacion. |[(a*A1) - (b*A2)] *c + d.

Limite: max. 5 digitos
incluyendo el punto
decimal.
Calculation Seleccion: Procedimiento de evaluacidn para el céalculo de la

Factor | Standard

concentracion de la muestra a partir de la absorbancia medida.
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Parametro Entrada Explicacion
Factor Entrada de valores: Factor para la conversién de valores de absorbancia en
Factor. concentracion.
Limite: max. 6 digitos |En los siguientes grupos de métodos también es posible
incluyendo el punto introducir factores negativos: Dual wavelength, Factor.
decimal. En el grupo de métodos Dye labels los factores no se
introducen individualmente durante los pasos del método. Los
factores se importan automaticamente de la funcién General
Method Parameters a través de la simple seleccion de
biomolécula y colorante.
Protein Seleccidn: Solo para los grupos de métodos Dye labels y Proteins direct
Lista de tipos de (UAVA
proteina que estan En la seleccidn de la proteina también se importa de la funcidn
incluidos en la funcion | General Method Parameters/Proteins el alli programado
General Method parametro correspondiente Factor.
Parameters/Proteins.
Standards Entrada de valores: Numero de las diferentes concentraciones patrén para la
Numero de soluciones |evaluacion con soluciones patron.
patron. En algunos métodos, el area para el nUmero de soluciones
Rango: de 1 al 12. patrén esta limitada a un area mas pequefna que del 1 al 12.
Replicates Entrada de valores: Numero de las mediciones de repeticidn para las diferentes
Numero de réplicas concentraciones patron.
por solucién patron.
Rango: de 1 a 3.
Std. Conc. Entrada de valores: Segun el niUmero de soluciones patron, este parametro se

Valores de
concentracion de las
soluciones patron.
Limite: max. 6 digitos
incluyendo el punto
decimal.

ofrece para todos las soluciones patron (p. ej.: Std. Conc. 1,
Std. Conc. 2, ...).

Decimal places

Entrada de valores:
Numero de partes
decimales para el
resultado.

Rango: de 0 a 3.

NUmero de partes decimales para el resultado de
concentracion calculado.

Dye 1

Seleccién:

Lista de colorantes que
estan incluidos en la
funcion General
Method Parameters/
Dyes.

Solo para el grupo de métodos Dye labels.

En la seleccion del colorante también se importan de la funcién
General Method Parameters/Dyes los parametros alli
programados que corresponden al colorante: factor, longitud
de onda, factores de correccion para la medicion a 260 y/o
280 nm (véase la descripcion del siguiente parametro).
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Parametro

Entrada

Explicacion

Correct A260 1

Seleccion:
on | off

Solo para el grupo de métodos Dye labels.

Correccidn de la influencia del espectro del colorante sobre la
absorbancia en la longitud de onda de medicion de la
biomolécula (260 y/o 280 nm). Los espectros de los colorantes
tienen en parte una absorbancia reducida a 260 y 280 nm.
Estas extinciones falsifican los calculos para los acidos
nucleicos y/o las proteinas de estos métodos. Para minimizar
esta falsificacion se utilizan factores de correccion, siempre y
cuando estos se conocen para los respectivos colorantes. Si el
parametro es activado, el factor de correccion es importado de
la funcién General Method Parameters/Dyes.

Correct A 280 1

Seleccion:
on | off

Solo para el grupo de métodos Dye labels.
Para la explicacidn, véase la descripcidn del parametro arriba
mencionado Correct A 260 1.

Dye 2 active

Selecciodn:
on | off

Solo para el grupo de métodos Dye labels.

Existe la posibilidad de medir paralelamente un segundo
colorante. Aplicacién: marcacién de una biomolécula con dos
colorantes.

Dye 2

Seleccidn:

Lista de colorantes que
estan incluidos en la
funcion General
Method Parameters/
Dyes.

Solo para el grupo de métodos Dye labels en la medicién de
2 colorantes.
Seleccion del segundo colorante (vgl. Parameter Dye 1).

Correct A260 2 |Seleccidn: Solo para el grupo de métodos Dye labels en la medicion de
on | off 2 colorantes.
Analogamente al parametro Correct A 260 1.
Correct A 280 2 |Seleccidn: Solo para el grupo de métodos Dye labels en la medicion de
on | off 2 colorantes.
Analogamente al parametro Correct A 280 1.
Show scan Seleccion: En la medicién de muestras, indicacion de un escaneo (grafico
on | off de longitud de onda de absorbancia) adicionalmente al
resultado.
Start A Entrada de valores: Longitud de onda inicial para el registro del escaneo.
Longitud de onda en
nm.
Rango: de 200 a
830 nm.
Stop A Entrada de valores: Longitud de onda de detencion para el registro del escaneo.

Longitud de onda en
nm.

Rango: de 200 a

830 nm. El valor tiene
que ser mayor que el
valor para Start A.
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Parametro Entrada Explicacion
A260/A280 Seleccion: Solo para acidos nucleicos.
on | off En la medicion de muestras, indicacion de la ratio A260/A280
adicionalmente al resultado.
A260/A230 Seleccion: Solo para acidos nucleicos.
on | off En la medicion de muestras, indicacion de la ratio A260/A230
adicionalmente al resultado.
FOI Seleccidn: Solo para el grupo de métodos Dye labels.
none | dye/kb | pmole/ | En la medicion de muestras, indicacion de FOI adicionalmente
Hg al resultado.
La FOI (frecuencia de incorporacién) es una medida para el
numero de moléculas de colorante incorporadas en el acido
nucleico por molécula del acido nucleico. Las unidades son
"dye/kb" (moléculas de colorante por 1000 bases) o “pmole/pg”
(pmol de colorante por pg de acido nucleico). "none": ningin
calculo de la FOI.
Background Seleccion: Antes del calculo del resultado de una muestra se resta la
on | off absorbancia de una longitud de onda de fondo, en la que el
analito a medir debe mostrar la absorbancia cero, de la
absorbancia de la longitud de onda de medicion. Aplicacion
frecuente: correccion de turbiedad parcial en la medicién de
acidos nucleicos (longitud de onda de fondo para ello: 320 nm
0 340 nm).
Wavelength Longitud de onda en | Longitud de onda en la que se va a medir el fondo. En forma

nm. Rango: de 200 a
830 nm.

pura, el analito a medir deberia tener aqui el valor de
absorbancia cero.

Background for
dyes

Selecciodn:
on | off

Solo para el grupo de métodos Dye labels.
Aplicacién de la correccién de fondo a la medicién del
colorante (véase el parametro Background).

Wavelength Longitud de onda en | Solo para el grupo de métodos Dye labels.
nm. Longitud de onda en la que se debe medir el fondo para el
Rango: de 200 a colorante. En forma pura, no contaminada, el colorante a medir
830 nm. deberia tener en esta longitud de onda el valor de absorbancia
cero.
Autoprint Seleccidn: Impresidn de un resultado de medicidn con la impresora
on | off térmica directamente después de la medicion.
Solamente se imprimen los datos de resultado esenciales. Para
la emision de datos mas detallados, puede reunir los paquetes
de datos deseados en el paso de método print & export al final
de la serie de mediciones e imprimirlos.
Transmision Seleccion: Si se selecciona el parametro Calculate Transmission, se
on | off muestra la transmisidn (en %) de la muestra.
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6.4 Pasos de métodos

P rametors I T El asistente ("Wizard") en el borde superior de la
pantalla le guiara a través de los pasos del metodo. El

Caivte 1o.mm HAARLE paso de método activo esta resaltado.
Wavelength 585 nm
Unit pg/mL
Calculation Standard
Standards 6
Replicates 1
Decimal places 0 0 e |
Autoprint off COH paramon

[ Edit | ] ].l“Pagadn“[. Abort “ 3 | Next = ]

Un método comprende un maximo de 5 pasos. El paso activo es resaltado 6pticamente. Después del ultimo
paso print & export de una serie de mediciones se ofrece como paso adicional el inicio de una nueva serie
de mediciones. Esta comienza de nuevo con la medicion de las muestras.

Paso de método Explicacion

check parameters Comprobar los parametros del método. Realizar una modificacién en caso
necesario.

measure standards So6lo en métodos con una evaluacion de solucion patron:

Medir y evaluar soluciones patron. Es posible un uso alternativo de la Gltima
evaluacién de solucidn patrén guardada.

measure samples Medicion de muestras

process results Solo en algunos métodos: Retocar los resultados, p. €j., zoom de ampliacion/
reduccion de graficos de escaneos.

print & export Reunir los paquetes de datos para la impresidn o exportacidn de los datos.

Con las teclas programables [Next >] y [< Back] navega entre los pasos del método. Con [Abort] y [Finish]
puede cancelar y/o finalizar la secuencia de medicién. El nombre de esta tecla programable cambia de
[Abort] a [Finish] después de la primera medicién de una muestra.



6.4.1 check parameters

CLEIGER check parameters imeasure samples}—|..

Cuvette 10 mm Page 1/2
Wavelength 585 nm
Unit pg/mL
Calculation Standard
Standards 6
Replicates 1
Decimal places 0
Autoprint off
| Edit || Page o || Pagedn || Abort [ - mac
Cuvette 10 mm ¥ Page 1/2
Wavelength 585 nm
Unit Hg/mL ¥
Calculation Standard ¥
Standards |§J
Replicates w *
Decimal places |_E|
Autoprint a
[ || #20e 05 || Pagedn || save || saveas|| cancel |

GGG check paramelers / save as —

Entar the name and storage location.

Method name: ‘B_radlo;dJ ]

Target directory: ()FavorilesiMyMethods
OFavorites!  MyMethods v

| Keyboard |

|| save || cancel |

J_abe |
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Teclas programables
« [Page dnl y [Page upl: Para cambiar de pagina
entre las 1 a 3 paginas de parametros.
« [Editl: Conmutar al modo de edicién de
parametros.

Modo de edicién de parametros:

Los parametros modificados estan marcados con un
asterisco rojo, mientras la modificacion aun no ha
sido guardada.

Teclas programables
« [Savel y [Save asl: Guardar las modificaciones.
Con [Save as] tiene que darle un nombre nuevo al
método. Eso siempre es el caso cuando modifica
los métodos del grupo Routine preprogramados
por Eppendorf.
« [Cancell: Salir del modo de edicién sin guardar
los cambios.
Guardar el método bajo un nombre nuevo:
Puede guardar el método o bien en la misma carpeta
de donde llamé el método o bien en el grupo de
métodos Favorites en una carpeta libremente
seleccionable.
Puede introducir el nombre (maximo 20 caracteres)
a través de un teclado superpuesto (tecla
programable [Keyboard]l) o directamente a través del
teclado (ver Introduccidn de texto en pdg. 23).
Después de guardar los datos retornara a la pantalla
check parameters.
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6.4.2

measure standards

:GLILIGH measure slandards / new

Cone. Abs. Linear regression:
pg/ml Asos not calculated
=2
Standard 1 100 =
-
Standard 2 250
x:
o ____info____|
Standard 3 500
?: 151
L] Commdma a _ wen B = il
[ ]'\GurvaFilH Graph ” Abort ][ < Back ]l ]

Teclas programables

La primera solucion patron a medir estda marcada en
la pantalla. Después del blanco (tecla blank), mida
todas las soluciones patrén una tras otra (tecla
standard).

Si mide mas de una réplica por solucidén patrén, se
calculard y mostrara automaticamente la media para
cada solucién patrén.

Con las teclas de cursor © y @ también puede
seleccionar unas soluciones patron determinadas
para la medicién. Una nueva medicién de soluciones
patron individuales también es posible de esta
manera.

« [Last call: Llamar la ultima evaluacién estandar guardada para este método para utilizarla para
mediciones de muestras.

* [Curve fitl: Seleccionar el procedimiento para la evaluacién de solucién patron. También puede
modificar el procedimiento posteriormente, siempre y cuando el resultado no haya sido guardado. En el
capitulo "Procedimientos de evaluacion” (ver Evaluacion con curva/linea recta de solucidn patrén en
pdg. 94) encontrard indicaciones respecto a la seleccion del procedimiento de evaluacion.

* [Graphl: Cambiar a la representacidon grafica de los resultados de solucién patron.

:GLILIGH measure slandards / new

Cone. Abs. Quadratical regression:
pofml Asos Conc.= 532.44+A7
SN & g0 TTTT | a +234_21 'A
% 0.393 +71.562
0.710
Standard 3 500 0.708 COBTTICIIentIof_
= determination:
X: 0.709 R? = 0.9998
0.927
Standard 4 750 0.929
%0928 || | [NEEG—TI—
Standard 5 1000
f: - |5 | "Next >" sof

[ 1o E Curva_FﬂTl“ Gral_)h _”

Abo

r || <Back ]!'-Nm) ]

:GLILIGH measure slandards / new

Abs, [A)

Quadratical regression:

e
T Conc.= 924.41-A?
L0 1 -134.52+A
LA +123.14

0.900 o

Coefficient of

determination:
0,600 ; R? = 0.9570

A
0300
[ oo |
¥ :

0.000

0 300 60D 900 12067°ne L)
lmg@zﬂmmlk'l.mﬂl

[ oo col || cuveFit]| Table |[ Abert |[ <Back || "Nexl> ]

Teclas programables

En cuanto se disponga del minimo ndmero de
resultados para la evaluacion con el procedimiento
seleccionado (Curve fit), el resultado de evaluacion
es visualizado en la parte derecha de la pantalla.
Entonces es posible realizar un almacenamiento
anticipado de la evaluacion y cambiar a la medicion
de muestras por medio de la tecla [Next >1.

Representacion grafica de la evaluacion de solucion
patron.

Con las teclas de cursor @ y © puede navegar entre
las soluciones patrdn para visualizar los resultados.
Si hay mas de una réplica por solucién patrén, puede
cambiar entre los resultados de las réplicas con @'y
©. En la representacion grafica también puede
seleccionar y medir soluciones patréon individuales o
medirlas nuevamente.

« [Tablel: Cambiar la representacion de la tabla de los resultados de solucion.
 [Next >]: Guardar la evaluacién de solucién patrédn y cambiar a la medicidn de muestras.
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Con la tecla sample mide sus muestras una tras otra. Los resultados de blanco permanecen almacenados
para una serie de mediciones, pero una medicién de blanco nueva es posible en cualquier momento. Con

las teclas @ y @ puede navegar entre los resultados de muestras obtenidos hasta el momento en la serie de

mediciones.

!measure samples [LLTER-1

Bradiord 2010-11-25 16:28:23

Abs [A)

1.200
0.900 o

sl

0.300

0.000
0 300 B00 900

| Cone.: 213; Abs: 0.393

120600 (L)

] ID:
2 1 3Hgf'mL
0.393 A,
(0 _lo |
A and ¥ )

| Dilution || EditiD ||

| Finish || <Back || Next> |

Otros datos

 arriba a la derecha; 1ra linea:
Numero de muestra: Es un nimero consecutivo y es puesto a "1" para cada serie de mediciones

nuevas.

Dilucién de la muestra (si es que se ha indicado)

« arriba a la derecha; 2da linea:
Identificacion de la muestra (ID) (si es que se ha indicado)
« arriba a la izquierda:
Nombre del archivo bajo el cual los datos son exportados como archivo Excel en el paso de método
print and export (ver en pag. 55).

Teclas programables
« [Dilution]: Introducir la dilucion de la muestra.

Indicacion de resultados:

« El resultado de la concentracién (6 digitos con
coma flotante) es resaltado claramente.

 Con grafico: El resultado se encuentra en la parte
derecha de la pantalla.

« Sin grafico: El resultado se encuentra en el centro
de la pantalla.

« Ademas del resultado también se muestra el valor
de extincién que sirve de base de forma mas
pequena.

 [Edit ID]: Introducir la identificacion de la muestra
» [Datal: Indicar los datos de resultados adicionales (no en todos los métodos).
« [Finishl: Finalizar la serie de mediciones y retornar a la seleccion de métodos.

0 Los valores de extincion mostrados equivalen siempre a los valores directamente medidos. El
factor de dilucidn o de cubeta, asi como las extinciones de fondo no se incluyen hasta el
siguiente calculo de resultados (ver Valores de extincién en pdg. 91).
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Introducir la dilucion

Entear dilution for next sample

[20] yLsample + B8] L diuent

[ b | clear dil. | ]I OK I“_|- Cancel |

Teclas programables

La tecla programable [Dilution] estara activada
después de haberse medido el blanco (tecla blank).

1. Presione la tecla programable [Dilution].

2. Introduzca los volimenes para la muestra
(maximo 3 digitos) y para el tampdn de dilucién
(méaximo 4 digitos).

Los siguientes resultados de las muestras son

multiplicados por el equipo con el factor de dilucién

calculado.

« [Clear dil.]: Borrar los valores para la dilucion de muestras.
« [OKI: Confirmar la dilucidn de muestras y retornar a la medicion de muestras.
« [Cancell: Cancelar la entrada y retornar a la medicion de muestras.

La dilucion se utilizara para todos los resultados de muestras siguientes hasta que se modifique haciendo

una entrada nueva.

Introducir la identificacion de la muestra

La identificacion (ID) se aplica para el siguiente resultado de muestra. Al introducir un ID, aparece el dltimo
ID que se introdujo para poder introducir rapidamente unos ID consecutivos. No es posible asignar dos
veces el mismo ID dentro de una serie de mediciones.

:GLILIGH measure samples [ sample id_

Enter a sample ID for the next sample.

sample 1D: Bl

[Key'bnarﬁi..; ]'[" abc [ ]I OK | Cancel |

Teclas programables

 [Keyboardl: superponer el teclado en la pantalla.

1. Presione la tecla programable [Edit IDI.
2. Introduzca el ID de la muestra (maximo
12 digitos).
Alternativas para la entrada de texto:
» Teclado: Pulsando la tecla repetidas veces se pasa
por las posibilidades de entrada de esta tecla.
* Visualizar teclado con tecla programable
[Keyboardl: Navegue con las teclas de cursor y
confirme con enter.

« [abcl: conmutar entre letras mayusculas y minusculas al introducir texto via teclado.
* [OKI: Confirmar la entrada del ID y retornar a la mediciéon de muestras.
« [Cancell: Cancelar la entrada y retornar a la medicion de muestras.



Resultado con dilucion e ID

Bradford: .f{measure standards|

| Bradford 2010-12-02 17:08:03

Abs [A)

R Ty orint & export}pew seris)

#08 Dil.: 20 + BO pL

- ID: Bi2
1.200 ~
//./
A
0900 Hi 171640m
0.566 Ay
0.600
0.300 ./4
IIII
4
u.umn 300, 800 900 120done (emb)

Conc.: 343; Abs: 0.566

A @

[ Dilution || EditiD || D

|| Finish || <Back ][ Next> |
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Resultado con dilucion e ID de la muestra.

Muestras de medicion: Visualizacion de resultados

En esta seccion obtendra para todos los grupos de métodos una representacion de indicaciones de
resultados tipicas, asi como una vision general de otros datos de resultados que puede acceder a través de
la tecla programable [Datal.

Grupo de
métodos

Indicacion de resultados

Explicacion

Grupo principal Absorbance

Single A Indicacion de resultados:
[Snge r 2010:07-02 14:15:18 « Extincion en esa longitud de onda
f;‘ de medicidn
« Solo en caso de dilucién o uso de
una cubeta que no sea de 10 mm:
4.390,. Ind'icaFjén adicional del vanr'fie
0.439 A extincion antes de la conversion.
| Diution || Editio || 000 || Finish || <Back || Next> |
Multi A Indicacion de resultados:

Multi &: |check parameters [—(ulEINEEL T LER—print & export m

| Mwti & 2010-07-09 16:08:45
#01
1D:

M
A2
A3
A4

0.349A:,
0.735 A,
0.187 As
0.006 Ao

A and

[ Dilution || EditiD || 0o || Finish | <aack][ Next > |

+ Extinciones en las longitudes de
onda de medicion

Datos adicionales (tecla programable
[Datal):
 Solo en caso de dilucion o uso de
una cubeta que no sea de 10 mm:
Valor de absorbancia antes de la
conversion.
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Grupo de Indicacion de resultados Explicacion
métodos
Scan e 5 | Indicacion de resultados:
[Sean 2010-07.09 16:08:18 « Scan (grafico con indicacién de

A (A] v #01

, extincién-longitud de onda)
0.800 - e - « Navegue en el grafico de un punto

de medicion a otro con @y ©.
0.600

Y
NEERY

0.000 = >
230 260 200 320 350 e}

A: 305; Abs: 0.012

[ Dilution || Editio J{ paa J{ Finish J{

Indicacién de resultados:

[ Transmission 2017-10.30 16:39:07 « Transmision de la muestra en [%]

» Los resultados de cubetas con un
espesor de capa menor que 10 mm
son marcados.

Transmission

29..
| Diution || Edittp |[ 0sia || Finish || <Back || Next> |
Grupo principal Routine
Nucleic acids FEA Tasu RS a | Indicacion de resultados:
| dsONA_4 2015-10-26 15:32:01 » Resultado de la concentracion con
kst #05 ., .
s extincion en la longitud de onda de
2.000 : medicion
999 » Se puede desactivar en los
1.500 . pa/mL , .
1.997 A, parametros: Ratio A260/A280
1.000 + Se puede desactivar en los
AZGO/AZE0  1.94 , .
A280/A230  1.60 parametros: Ratio A260/A230.
0.500
« Se puede desactivar en los
e e v parametros: Escaneo.
| 3601 Ab5 1857 Navegue en el grafico entre los
| Diution || EditiD || Data || Finish || <Back || Next> | puntos de medicion que se pueden

utilizar para el calculo del
resultado con @y O.

Datos adicionales (tecla programable
[Datal).
« Valor de extincion para 280 nm.
« Valor de extincién para 230 nm.
« Valor de extincién para la longitud
de onda de fondo.




Métodos
Eppendorf BioSpectrometer® basic
Espanol (ES)

Grupo de
métodos

Indicacion de resultados

Explicacién

Proteins direct
uv

Albumin A 280:
| ARwmin A 280 2010-12-16 18:05:23

Indicacién de resultados:
» Resultado de la concentracion con

St fnm extincion en la longitud de onda de
0500 medicion
1.46m0m » Se puede desactivar en los
0600 % 0.966 A, parametros: Escaneo.
0.400 Navegue en el gréfico entre los
puntos de medicion que se pueden
0.200 .. ,
\ utilizar para el calculo del
oo = 0,0
260 280 00 " (o resultado conQy ©@.
| A: 280; Abs: 0.966 keys L
[ Dikton J[ EdtiD J{__Data J[ Finish J| < Back J|_Next> ] Datos adicionales (tecla programable
[Datal).
« Valor de extincién para 260 nm.
« Valor de extincién para la longitud
de onda de fondo.
Proteins (with St Ll tmom i waie AT et Indicacion de resultados:

reagent)

| Bradford 2010-11-25 16:28:23

Abs [A)

A+
1.200 St
0.800 /
0.600 1 /
0.300 /

o
an 300 800 900 120donc (mb)

| Conc.: 213; Abs: 0.383

#08
1D:

A

2 1 3 pa/mlL

0.393 Ay,

 Resultado de la concentracidon con
extincion en la longitud de onda de
medicion.

« En caso de evaluacion con serie
estandar: Grafico de la evaluacion
de solucion patron con el resultado
de la muestra trazado.

| Dilution || Editip ||

|| Finish || <Back ][ Next> |
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Grupo de Indicacion de resultados Explicacion
métodos
Dye labels T Indicacion de resultados:

ssDMNA - Cy 32010-11.24 143718 » Resultados de concentracion con

i f;z extincion en la longitud de onda de
0.440 . . e . ,
| medicion de la biomolécula.
0.350 10.0u0m + Si esta activado en los parametros:
0260 | f\ 0.269 A Escaneo.
If=\ Navegue en el gréafico de un punto
0.470 ( Dye 1 0.251pMolyl o
Uil de medicion a otro con @ y ©.
0.080 | | [
AN - et arzamee | Datos adicionales (tecla programable
280 360 440 520 oo Mo . B
| k Nx:ﬂ.zﬁa ;.:' ':."4-"..-\ [D.ata])‘ . ,
[Dition || EdtD || Data || Finsh || <Back || New | | O S€ activaron los parametros

correspondientes:

+ Ratio A260/A280 y ratio A260/
A230.

« Valores de extincién para 280 nmy
230 nm, asi como para la longitud
de onda de medicion del colorante.

 Valor FOI.

« Valores de extincién para las
longitudes de onda de fondo.

En la medicidn de proteinas marcadas
con colorante no se indican las ratios y
la FOI.

Bacterial density 0 600: [ohock parametors (T SRR—m e Indicacién de resultados:
|0 500 2010.07.02 18:2039 + Resultado calculado con extincion

f;‘ en la longitud de onda de
medicion.
« Si esté activado en los parametros:
Escaneo.
0.846 ...

0.846 A, Navegue en el grafico de un punto
de medicion a otro con @y ©.

| Diution || Editio |[ oo || Finish || <Back ]L Next> |
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Grupo de
métodos

Indicacion de resultados

Explicacion

Grupo principal Basic

Factor, standard

Factor_1: [cheek parameters | -{UEEEITERETITIERY{orint & export f-new series |

|Factor 1 2017-10-30 15:11:55

Abs. 0 #02
1D:
0.500 7
[1\ 24.995,um
) fiio ) 0.500 A
0.300| .."‘ \
Vo
\
\
0.100 \‘
b
730 76l 290 320 350 3adinm

[ Dilution || Edt1D || Data || Finish || = Back || Next> |

Indicacion de resultados:

« Resultado de la concentracién con
extincion en la longitud de onda de
medicion.

« Si esta activado en los parametros:
Escaneo.

Navegue en el gréafico de un punto
de medicion a otro con @y ©.

« Con la tecla programable [Datal se
muestran los valores de extincion
para las longitudes de onda de
fondo.

Calibration curve

Analogamente a Proteins (with reagent)
(véase arriba)

Indicacién de resultados:

» Resultado de la concentracion con
extincion en la longitud de onda de
medicion.

« Grafico de la evaluacién de
solucidn patrén con el resultado de
la muestra trazado.

Grupo principal Advanced

Dual wavelength

Divislon: [check parameters [~y T LER—print & export m

| Owision 2010-07-02 14:27:47
#02 Dil.: 10 + 90 pL
1D:

20.08.5m0
0.803 ..
¥ 9679 o R
A2 0.845Assy Measure blank or sample

[ Diution || Editio || || Finish || <B.ack.]l|. Next> |

Indicacion de resultados:

« Resultados de la concentracion: Se
calcula a partir de Ag,c. con factor
o0 evaluacion de solucién patron.

* Acalc.: se calcula con la formula
definida en los parametros a partir
de las extinciones medidas en las
dos longitudes de onda.

« Valores de extincidn que se
midieron en las dos longitudes de
onda de medicidn.

Datos adicionales (tecla programable
[Datal).
Si se activaron los parametros
correspondientes:
« Valor de extincién para la longitud
de onda de fondo.
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6.45 process results

Después de la medicién de muestras siguen en el modo de parametro dos pasos opcionales: process
results y print & export.

En el paso process results puede retocar los resultados en algunos de los métodos. Ejemplo: Modificacion
de la seccion del espectro de un escaneo.

Igual que en la indicacién de resultados, puede navegar entre los resultados de las muestras de la serie de
mediciones con las teclas de cursor ©® y @ y seleccionar deliberadamente resultados para su retoque.

Tab. 6-3:  Opciones: Vision general

Opcion Explicacién Disponible en el método
Zoom Modificar la limitacion de los ejes en el Basicamente todos los métodos a los
grafico de extincién-longitud de onda para que se ofrece el pardmetro Scan y que
limitar la representacion a secciones ha sido activado.
ampliadas del grafico. « Multi A
« Scan

* Nucleic acids
* Proteins direct UV

+ Dye labels
More calculations | Convertir los resultados de concentraciones * Nucleic acids
en concentraciones molares, asi como en « Dye labels (con acidos nucleicos
cantidades totales (tras introduccion de un como biomolécula)
volumen).
Peak detection Detectar picos en espectros de longitudes de | « Scan

onda de extincion.

Las opciones para el retoque se ofrecen en las dos

dSDNA 2017:11.03 2015:10 teclas programables de la izquierda. En este ejemplo:

abs. W)

[Zoom] y [More Calculationsl.
0.440
oxsof /i \ 24.9
J. X
o2eof / : 2
0.170 3
0.080 [
N~ 2 ad ¥ ke
240 60 360 300 370 A tnm

[_ Zoom ] 'Mors Calc.l[ Data | Finish || < Back ] Next > ]




dsDNA 2017-11-03 20:15:10
Abs. A # 04

045041

0380

24 .9u5m

= 0.499 4.,
0.310:4:
AZB0/AZB0  1.78
AZB0/A230 232

0.240+4:

01704

230 240 250 260 270 zeo ™

760: Abs.: 0.459
spectra lspuctra-nl free lkasetzourrﬂ[ Save ][ Cancal]

Apply to all samples?

Would you like to apply

the change to all samples in the dsDNA 2010-07-02 14
series of measurements

?

"Yes" = Apply to all samples.
"No" = Apply only to the current sample.

| I I J_ves J[_ Mo | cancel ]
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Después de las modificaciones puede salir del modo
actual con las dos teclas programables de la derecha:
« [Savel: Guardar la modificacion y retornar al paso
de método process results.
« [Cancell: Cancelar y retornar al paso de método
process results.

Después de guardar las modificaciones, puede
transferirlas con [Yes] a todas las muestras de la
serie de mediciones.
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6.4.6 Resultados de procesos: Opciones

Zoom

Presione la tecla programable [Zoom] y seleccione una de las siguientes variantes.

| DNA 2017-11-03 20:15:10
abs. (A #04

045041

0380

24 .9u5m

0.499 4.,
0.310:4:
AZB0/AZB0  1.78
AZB0/A230 232

0.240+4:

01704

230 240 250 260 270 zeo ™

_
[spectra lspactra-ol free lkasetzoorrﬂ[ Save ]{ Cancel ]

| dsDMNA 2017-11-03 20:15:10
abs. (A #04

keys

045041

o35 24 . gug.me

o270t 0.499 4.
AZBO/AZB0 178

AZBO/A230 232
0.090+4: > X 0] Info

0.180

30 240 250 26D 270 ze0 Mm

| - 760; Abs: 0.459
[spectra lspactra-ol free lkasetzoorrﬂ[ Save ]{ Cancel ]

| sDNA 2017-11-03 20:15:10

24 .9u5m

0.499 4,

AZB0/AZB0  1.78
AZB0/A230 232

228]240 250 260 270 280 [gE e

; er onfirm

[spectra lspactra-ol free lkasetzoorrﬂ[ Save ]{ Cancel ]

Variante [spectral:

« Con las teclas del cursor® y ©: Mover el cursor
de longitudes de onda. Este determina el centro
para el zoom en el eje X.

+ Con las teclas del cursor® y @: Ampliar y reducir
gradualmente la seccion mostrada del eje X
segun el procedimiento SpectraZoom.

La seccidén mostrada del eje Y es adaptada
automaticamente en cada paso de modo que el
maximo y el minimo de los datos representados
aprovechan la seccién 6ptimamente.

Variante [spectra-01:

Se corresponde con la variante [spectral con una
excepcion:

El limite inferior de la seccion representada del eje Y
equivale siempre a "0 A".

Variante [freel:

Los limites de intervalos se pueden introducir
libremente para ambos ejes.

Navegacion entre los campos de entrada con las

teclas de cursor (©, @ ©,0).

En las 3 variantes se retorna a la representacion inicial del espectro con la tecla programable [reset zoom].



More calculations

Presione la tecla programable [More calc.l.

m;}mcess resulbe i ot calc, —

fsDNA 2012-06-01 17:04:47

Entries: #13
Total volume of sample:' 100] uL 10:
Molecular mass: m basepairs
196 kDa 6 0
Calculations: « Upgimb
dsDNA: 6.0 pg/mL 0.120 8.,
0.6 Mg tolal amount in sample
30.7 pmol/mL
3.1 pmol lotal amount in sample

][ ”Sa\:;..jﬂl :..CIEIIII'IC:BI ]

l ) | )

=80NA - Cy 3 2010-11-29 12:08:12
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Grupo de métodos Nucleic acids:

» Tras entrada de la masa molar (alternativamente
en bases/pares de bases o en kDa): Convertir el
resultado de la concentracion en concentracion
molar.

 Tras entrada del volumen de la muestra: Calcular
la cantidad total de la muestra.

Grupo de métodos Dye labels:
Acido nucleico:

Entries: #03 .
"T"es N 1 5 » Tras entrada de la masa molar (alternativamente
‘'otal volume of sample._,- __§D-|.|L 1D: .
Molecular mass: 800 bases en bases/pares de bases o en kDa): Convertir el
, ISl kDa 9.0 resultado de la concentracion en concentracion
Calculations: « Upgimb
ssDMNA: 9.0 pg/mL 0.244 Ay, molar.
0.5 pg bolal amaourk in arapla » Tras entrada del volumen de la muestra: Calcular
Dye 1 0.214pMaliyiL .
la cantidad total de la muestra.
Cy3: 0.214 pMoliL o e |
10.7 pmol total amount in sample > “enter COlOra nte_
« Tras la entrada del volumen de la muestra:
' : — Calcular la cantidad total de la muestra.
[ ]{ ][ ][ ][ Save ]| Cancel ]
0 » Para dsDNA se supone que se trata de un acido nucleico bicatenario al calcular la
concentracién molar. Para los métodos ssDNA, RNA y Oligo se supone que se trata de un

acido nucleico monocatenario.

» Para métodos que fueron programados en el grupo principal Routine, grupo de métodos
Nucleic acids, mediante <New Method>, siempre se parte de acidos nucleicos
bicatenarios para el calculo de la concentracién molar.
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Peak detection

Presione la tecla programable [Peaks]. Para la deteccidn de picos (Peak) puede variar dos criterios:
« Trama A: Trama de evaluacidn en la escala de longitudes de onda para la deteccion de picos (p. ej.
10 nm).
Ejemplo 10 nm: Se evalla la seccidn del espectro de -5 nm a +5 nm en relacion al pico a detectar.
« Min. A Abs: Minima diferencia entre el pico a detectar y la extincidn mas baja en la trama de

evaluacién. Al mismo tiempo ningun valor de extincidn en la trama debe ser superior al valor del pico
(p. ej.:0,5).

Ejemplos:

an 2010-07-09 16:01:35
i Se.

Trama A: 100 nm, min. A Abs: 0,050:
El pico no es detectado porque la trama A es
Abs (A) #03

e demasiado grande: Las extinciones en el borde
izquierdo de la trama son mas grandes que la
A - Raster:
0.600 ||/

0.800 |

i extincion del pico.
\ Min. A Abs:
Bl i 0.050
\/
0200 \\\.
\_
0.000 -

230 260 290 320 3s0 M

I [ Poak table

][ Save ]{ Cancel ]

an 2010-07-09 16:01:35
i Se.

Trama A: 20 nm, min. A Abs: 0,200:

El pico no es detectado, porque el valor
I”;E predeterminado para Mind. A Abs es demasiado
0800 |- grande. La diferencia de la extincion del pico y la
i/ e P extincidn mas baja en la trama es inferior a 0,2 A.
0.600 |III i III.-': ‘.IIIII i . |3 4%0Ahs;
0.400 u I".I
0.200 4+ "\\.
0.000 L

230 260 290 320 3s0 M

I [ Poak table

][ Save ]{ Cancel ]

i Scan 2010-07-09 16:01:35

Trama A: 20 nm, min. A Abs: 0,050:

El pico es detectado.
#03
1D:
"Peak| 254.000 nm, 0,607 A |
0800 ff-eeiee v :
| fEt M - Raster:
| it 20 nm
0.600 {1 \ i
{ i i) Min. A Abs:
e i 0.050
\J
0.200 - \oi
\
0.000 =

230 260 290 320 3s0 M

| J|Peak tabiel|

][ Save ]{ Cancel ]
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6.4.7 print & export

En el Gltimo paso de método opcional, puede reunir paquetes de datos para todas las muestras o para
muestras seleccionadas de una serie de mediciones:

 para imprimirlos en la impresora

« para la exportacién a una memoria USB

« para la exportacién de un cable USB directamente a un PC
* para la exportacién por correo electrénico

d50N: J-{mosaurs sampios]-process esuts - URIRERSEEY-pov s Seleccionar los paquetes de datos

ASONA 2015-06-04 10:16:30 « Navegue con las teclas de cursor y confirme con
Data packets: enter.
Samples:
BResults Format: .
Clpata @xLs Seleccionar formato
@Graph QFpR + XLS: Exportar como tabla de Excel.
[ Graph data (XLS only) (OXLS & PDF

it » PDF: Exportar o imprimir como PDF.

OParameters

O C— Teclas programables
b ' « [Printl: Iniciar una impresién.
| *Print"; “Export” sofikeys « [Exportl: Iniciar una exportacion.
Print || Export || Samples || Finish || <Back || Next> | « [Samplel: Seleccionar resultados de muestras
individuales.

Seleccionar los paquetes de datos

Results Datos de resultado primarios; no seleccionables, porque siempre son
transferidos.

Data Datos de resultado adicionales que se muestran durante la mediciéon en los
indicadores de resultados al pulsar la tecla programable [Datal.

Graph Espectro de longitud de onda de extincion.
Graph data Los datos numéricos basicos para el grafico.
"export only": Sélo para la exportacion, no disponible para la impresion.
Parameters Parametros de los métodos
Standards/Results Datos de resultados de la evaluacién de solucién patrén.
Standards/Graph (Solo en evaluaciones de solucidn patrén con varias soluciones patrdén: grafico

de extincidn-concentracion.)

En funcién del método y del ajuste de los pardmetros solamente se proporcionan los paquetes de datos
disponibles respectivamente.
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Seleccionar resultados de muestras individuales

* Presione la tecla programable [Samples] para

Sample selection:

B llamar la seleccién de muestras.

01 0.000 Az, .

9401 0.33mg/mL + Navegue con las teclas de cursor y confirme con
[@#02 1.34mg/mL enter.

#03  0.33mg/mL
[@#04 0.89mg/mL

Teclas programables
[[@#05 0.11mg/mL

« [Select alll: Seleccionar todas las muestras
e + [De-Sel. alll: Deseleccionar seleccion.

[ Print | Export H Select all lDe-seI. al-lJ| OK | Cancel ]

Iniciar una exportacion

Los datos se transfieren como archivos en Excel (.xIs) o en PDF. Los archivos de Excel se pueden leer con
versiones de Excel a partir de Excel 97. Para cada uno de los paquetes de datos seleccionados se creara
una hoja de calculo en el programa Excel. El nombre del archivo esta compuesto por el nombre del método,
la hora y la fecha de la serie de mediciones.

[Froopor. (TIEKATRIRTETN | Seleccionar la variante de exportacion

* Navegue con las teclas de cursor y confirme con
enter.

Select an export method:

(O Export to external storage medium
(O Export to PC

« Export to external storage medium: Guardar los
datos en una memoria USB.
Si no esta conectada una memoria USB, la
primera variante no es seleccionable.

» Export to PC: Guardar los datos en un PC.

» Export via email: Enviar los datos a una direccion
de correo electronico.

‘email@example.com b

r ] I . | i ” Expon ] : Calin.c.::e.l |

Exportacion a una memoria USB

1. Inserte una memoria USB, formateada con FAT32, en el puerto USB 4 (ver Vista general del producto en
pdg. 15).

2. Inicie con [Export] la "Exportacion a un soporte de datos externo”.

Exportacion a un PC

Requisitos del PC: Sistema operativo Windows XP, SP2 o una version superior.

1. Conecte el equipo a un ordenador conectando el cable USB al puerto USB 8 (ver Vista general del
producto en pdg. 15) .

2. Cercidrese en caso de una exportacion repetida que los datos anteriormente exportados al disco duro

del ordenador hayan sido almacenados, ya que si no serian sobrescritos por la nueva exportacién.

Inicie con [Export] la "Exportacién a un PC".

4. El paquete de datos exportado es mostrado en su ordenador como soporte de datos intercambiable con
el nombre "eppendorf". Abra el archivo en esta unidad y guardelo en el disco duro.

w
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Exportar a una direccion de correo electronico

1. Seleccione de la lista una direccién de correo electrénico o seleccione "Edit", para configurar una
nueva direccion de correo electrénico.

2. Inicie con [Exportl el "Envio a una direccion de correo electrénico”.

Editar direcciones de correo electrdénico

» Seleccione en la lista desplegable "Edit" y
confirme con el botén enter.
Se abrird una nueva ventana en la que se puede
editar las direcciones de correo electrénico.

E-mail addrass:

ampile.com

- [Edit]l: Editar direccién de correo electronico.

« [Newl: Afadir una nueva direccion de correo
electronico.

« [Deletel: Borrar direccion de correo electronico.

| Edt || New || Delete | Il | ok |

Iniciar una impresion
Los datos pueden imprimirse con una impresora conectada a la red o a un cable USB.

0 Si el equipo se encuentra conectado a una red, se mostraran y reconoceran de forma
automatica todas las impresoras compatibles en la red. Si no existe ninguna conexién a la red,
solo podré escoger la impresora conectada con USB.

I- Seleccione la impresora.

2. Inicie con [Print] la impresién de los datos.

= IP address:
=) Seiko DPU-5445 192.168.20.10

(=) Seiko DPU-414

| Refresh || ) I || Print || cancel |
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6.4.8 Finalizar la serie de mediciones

Después del tltimo paso de método print & export puede iniciar una nueva serie de mediciones con el
método seleccionado o seleccionar un nuevo método.

Finalizar la serie de mediciones e iniciar una nueva serie de mediciones

Albuin A 260; _Jmeasure samples]prosess resutsJprint expor i Ee)| * Tecla programable [Next >]: Llamar el paso de
Abumin A 280 2010-11-19 18:32:05 método new series

» Tecla programable [Newl: Llamar el paso de
método measure samples e iniciar una nueva
serie de mediciones.

[ New | ]'I_" | Finish |[' 4Ban:k.:|- ]

Finalizar la serie de mediciones y seleccionar un nuevo método

 Tecla programable [Finishl: Finalizar la serie de mediciones y llamar la seleccién de métodos.
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7 Funciones
7.1 Funciones del grupo principal User

Con la tecla function o la tecla programable [Function] accede a un menu con funciones como ajustes del
equipo o consulta de resultados almacenados.

Las funciones se encuentran dentro de 3 columnas, igual que en la seleccion de métodos. Las funciones en
el grupo principal User son accesibles para usted. Igual que en la seleccion de métodos, se navega con las
teclas de cursor para seleccionar primero el subgrupo deseado y luego la funcién deseada. Con enter
activa la funcién.

Functions

Main Groups Sub Groups Functions

ER = Resuts memory 2 single A

3 Gen. method param. ||& Bradford

O3 Abs. spectra library Protein A280
O3 Device settings dsDNA

O Device calibration
O Info

[ Info ][ J[ M ][ Delete ][ Method
Tecla programable Info:

* Version de firmware
* Numero de serie del BioSpectrometer basic
- Utilizacion de memoria actual

Device name Eppendorf BioSpectrometer basic
Firmware version 42313
Serial number 6135CH301154

Memory utiization [N 34%
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Tab. 7-1:  Vision general de las funciones

Subgrupo

Explicaciéon

Results memory

Mostrar valores almacenados.

Los resultados se pueden consultar estando estructurados por métodos y
por series de medicidn y se pueden imprimir, exportar y borrar de la
memoria.

Es posible borrar series de medicién individuales, todas las series de
medicién de un método o toda la memoria de resultados.

» Para borrar el método y todas las series de medicion
correspondientes, pulse la tecla programable Delete.
» Confirmelo con enter.

General method parameters

Los parametros que se pueden utilizar para diversos métodos, estan
almacenados de manera central en el area Functions.
Los pardmetros ajustados en fabrica no se pueden borrar.
Los parametros nuevos creados se pueden modificar libremente.
En el paso de método Check parameters se pueden seleccionar
facilmente los parametros que abarcan varios sectores a través de casillas
de seleccidn.
« Proteins, Nucleic acids, Dyes contienen parametros que se utilizan
para métodos de los grupos Dye labels y Proteins direct UV.
« Units: Unidades para resultados de concentracién que se pueden
utilizar para muchos métodos.

Absorbance spectra library

Espectros de longitudes de onda de extincion de sustancias importantes,
p. ej., ADN.

Los espectros sirven de informacién y se pueden utilizar para la
comparacion con el espectro de un resultado de muestra.

Device settings

Ajustes de equipo editables, p. ej., idioma.

Device calibration

« Posibilidad de comprobar el espectrofotometro. Para ello necesita un
juego de filtros de Eppendorf.

Info

Licencias de codigo abierto.




7.1.1 Results Memory

Functions

Main Groups Sub Groups Functions
£7 Results memory B dsDNA
™ Gen. method param. ||&® ssDNA - Cy 3
O Abs. spectra library & Scan
01 Device settings B Transmission
O Device calibration & Albumin A280
O Info
[ o || 1 ) J[ Detete I Method

mmoose measurement series sample results

[ dsDNA 2010-07-09 15:07:35

B dsDNA 2010-07-08 11:02:35

Select series of measurem:

[ ][ Delete J[

J[ abort J[ ook [ Nexts |

Cuvette

Unit

Molar Unit
Factor

Decimal places
A260/A280
A260/A230

Autoprint

dsDNA: [choose measurement series

10 mm
Hg/mL
pmol/mL
50

1

on

off

off

parameters sample results

Page 1/2

Show more parameters:
"Page up" or "Page dn".

[ ][PageupJ[Pagean Abort ][ <Back][ Next > ]
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» Seleccione en la columna derecha el método,
cuyos resultados guardados desea consultar.

» Para borrar el método y todas las series de
medicion correspondientes, pulse la tecla
programable Delete.

» Confirmelo con enter.

» Seleccione la serie de mediciones deseada con
ayuda de las teclas de cursor.

» Para borrar el método y todas las series de
medicion correspondientes, pulse la tecla
programable Delete.

» Confirmelo con enter.

Igual como en los pasos de un método, usted aqui
también puede navegar por orden a través de los
indicadores de los parametros, de las soluciones
patron, de los resultados de muestras y, finalmente,
a través de los paquetes de datos para la impresidn
y exportacion.

La asignacidn de las teclas programables se
corresponde con la asignacién en los pasos del
método.
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T » Sidesea imprimir o exportar resultados,

dSDNA 2012-06-29 155728 seleccione los paquetes de datos.
Data packets: El procedimiento para imprimir y exportar, asi
Samples: como el significado de las teclas de funcion

;Dm corresponden al paso de método print & export.

QGraph
[ Graph data (not for printing)
Method:

CIParameters

]

T S [t ][ <on |

[ Prnt_J[ Export )| Samples || Finish || <Back

7.1.2 General Method Parameters

» Seleccione en la columna derecha el grupo de
parametros, en el cual desea editar parametros.
» Confirmelo con enter.

Functions

Sub Groups Functions

& Proteins
B Nucleic acids

O Res!

s me

7 Gen. method param.
O Abs. spectra library
O Dev

ottings

e ) ) |[oeres
En este ejemplo se han juntado grupos de

parametros para diversas tinciones (componentes
L. Gl Dye name de colorantes para los métodos de tincion) y se han
ALEXAB47 . .
oy — Wavelength [650/nm guardado bajo un nombre cada uno. Bajo este
Cvs Ext. coeff.  [250000]L(mol cm)’ nombre se puede importar el grupo de pardmetros

Factor [4.000]pMol L deseado al programa de método al editar un

Corr. A260 método de tincion.

Corr. A280  |0.05 Las tinciones disponibles de fabrica estan
protegidas contra escritura y no se pueden editar ni
borrar.

Read-only. .

Settings Indicador:

cannot be X X . L. .

changed. * izquierda: nombre de la tincion. Seleccione con
(e J{New Jlosee JL_JC_JC ok ] 0,0

» derecha: parametros correspondientes
Teclas programables
« [Editl: Editar el grupo de parametros seleccionado.
» [Newl: Crear un nuevo grupo de parametros.
+ [Deletel: Borrar el grupo de parametros seleccionado.
« [OKI: Retornar a la seleccion de funciones.



General Method Parameter:

ALEXA555 Dye name
2L§XA647 Wavelength nm
i
Ccy5 Ext. coeff.  [100000|L(mol cm)'
New dye Factor pMol pL”
Corr. A260  |0:0]
Corr. A280  [0]
Please enter:
- Name
- Wavelength

- Ext.coeff. or Factor
optional: Corr. A2xx

[Kayboard][ J[ abc M ][ OK ][ Cancel ]

Teclas programables

Funciones
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» Para editar un grupo de parametros, seleccione
con Oy @ el pardmetro a editar.
» Confirmelo con enter.

+ [OKI: Guardar la entrada y retornar a la seleccién de grupos de parametros.
« [Cancell: Retornar a la seleccién de grupos de parametros sin modificacion alguna.

Al programar un método de los grupos de métodos Dye labels o Proteins direct UV puede acceder a las

entradas hechas en General Method Parameter:

EEDIEWLITHY check parameters / edit

Cuvette 10 mm ¥ Page 1/3

Unit po/mL | v

Nucleic acid ssDNA ¥

Factor 37

Decimal places

Dye 1 Newdye|v| -

Correct A260 1 |

Correct A280 1 |
Selection of the dye
defines associated
parameters.
Editing possible in
Gen. method param.

[ ] { Page up J [ Page dn J [ Save ] [ Save As ] { Cancel ]

Seleccione el nombre del colorante para importar
el grupo de parametros correspondiente al
programa de métodos. A través de la seleccion
"edit" en el parametro "Nucleic acid" también
puede acceder directamente a la funcion General
Method Parameter y visualizar o editar alli los
parametros.
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Tab. 7-2: Parametros en General Method Parameter

Parametro

Explicaciéon

Proteins

Estos parametros son cargados en los parametros de método al
seleccionar una proteina durante la programaciéon de un método del
grupo Dye labels o Proteins direct UV.

Los parametros programados de fabrica estan protegidos contra escritura
y no se pueden editar ni borrar.

» Protein name
 Factor

* Ao1%
 Ext.coeff.

» Molecular mass

Aparte del nombre y de la longitud de onda, también puede introducir los
siguientes datos para definir el factor para el calculo de la concentracién a
partir de la extincién:

Factor o Ag 14, 0 coeficiente de extincién y masa molar.

Nucleic acids

Estos pardmetros se cargan en los parametros del método al seleccionar
un acido nucleico durante la programacién de un método del grupo Dye
labels.

Los parametros programados de fabrica estan protegidos contra escritura
y no se pueden editar ni borrar.

* NA name
» Factor
* Double-stranded

El factor se utiliza para calcular la concentracidn a partir de la extincidn.
El parametro Double-stranded tiene influencia sobre el calculo de la
concentracién molar del 4cido nucleico (ver Conversidn en
concentraciones molares y cantidades de dcidos nucleicos en pdg. 96)

Dyes Estos parametros se cargan en los parametros del método al seleccionar
un colorante (Dyes) durante la programacion de un método del grupo Dye
labels.

Los parametros programados de fabrica estan protegidos contra escritura
y no se pueden editar ni borrar.

« Dye name Aparte del nombre, también puede introducir los siguientes datos para

« Wavelength definir el factor para el calculo de la concentracién a partir de la

« Ext.coeff. extincién:

« Factor Factor o coeficiente de extincion.

» Corr. A260 Los factores de correcion para las extinciones a 260 y/o 280 nm se utilizan

« Corr. A280 cuando la funcidén de correccion esta activada en los parametros del
método. Encontrard mas informacidn en el capitulo sobre la evaluacion
(ver Correccion Aygp y correccion Aygg en pdg. 95).

Units Puede seleccionar una unidad de todas las unidades disponibles durante
la programacion de parametros de método.

Las unidades que se utilizan en métodos preprogramados aparecen sobre
fondo gris y no se pueden borrar.
« Unit Introducir una unidad aun no programada para el resultado de
concentracién.
0 « Las caracteristicas para proteinas que no han sido preprogramadas de fabrica se pueden
determinar en el banco de datos expasy: http://www.expasy.org/tools/protparam.html.

» También puede encontrar una tabla con valores A4, para muchas proteinas en: C.N.Pace
et al., Protein Science (1995), 4: 2411-2423 (tabla 5). Los valores Ao, se tienen que
multiplicar por 0,1 para obtener los valores Ag 1o, Necesarios.
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7.1.3  Absorbance Spectra Library

En la columna derecha selecciona el espectro que
desea llamar y lo confirma con enter.

Functions

Main Groups Sub Groups Functions
Fuser |
B dsDNA
B NADH
B Nitrophenol

7 User O Results memory

0 Gen. method param.

7 Abs. spectra library
01 Device settings

O Device calibration
O Info

T )L L [
Teclas programables

« [Exportl y [Printl: Exportar a una memoria USB
Abs (A 0 a un ordenador (via cable USB) y/o imprimir
0800 (ver print & export en pdg. 55).
' « [OKI: Retornar a la seleccion de funciones.
0.600
0.400
0.200
0.000 240 260 280 300 320 340" (M)

| Export || Print_|| I I JL_ok_|
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7.1.4  Device Settings

Functions

Main Groups Sub Groups Functions

7 User B General
& Network
E-Mal

& Date & Time

O Results memory
O Gen. method param.

(3 Abs. spectra library

& Device settings

O Device calibration
O Info

[t J| il I il

I method

General Device Settings

Language Engish |
Device name BioSpectrometer basic |
Power save mode 10 Min v
Self test interval |Weekly -
last self test 2016-02-08 11:28:14
Spectrometer unit
( I J_asc_J [ _save [ cancel |

Los siguientes ajustes se pueden adaptar:

Device Settings
* General
* Network
« E-Mail
» Date and Time

General Device Settings

» Seleccionar idioma: aleman, inglés, francés,
espanol, italiano, japonés*).

* Nombre del equipo

« Ajustar el intervalo de tiempo para la activacion
del modo de ahorro de energia.

« Ajustar la frecuencia de la autocomprobacién
automatica después de la activacion del equipo.

« Se muestra la informacion acerca de la ultima
autocomprobacién.

*) Si se cambia el idioma, p. ej., al japonés, también
se cambia el tipo de letra. Esto puede conducir a
que algunas partes del texto no sean mostradas
correctamente.

» Apague el equipo y vuelva a encenderlo.
Después del reinicio del equipo, todos los
idiomas se mostraran correctamente.

Teclas programables
« [Savel: Guardar modificaciones y retornar a la
seleccién de funciones.
* [Cancell: Retornar a la seleccion de grupos de
parametros sin modificacién alguna.



Network Settings

1P [GetIP settingsviaDHCP

IP address 192.168.20.61
Subnet mask 255.255.255.0

192.168.20.1

Default gateway

DNS [[@Get DNS settings via DHCP
192.168.20.1
192.168.20.1

Primary DNS server

Secondary DNS server

{ Test ][MAC InioJ[ ][ ][ Save ][ Cancel ]

E-Mail Settings

SMTP server

Port
|biospec@example.com |

|mailserver.example.com |

Sender e-mail address

[use SMTP authentication

User name \ I

Password ‘ |

Recipient e-mail address ~ [email@example:comy ] v|

[ Test || J| asc [

]{ Save ][ Cancel ]
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Network Settings

Pregunte a su administrador cuales son los ajustes
necesarios.

« Seleccionar si los ajustes de IP se deberan
efectuar automaticamente via DHCP. Los
ajustes de IP también se pueden introducir
manualmente.

— Direccién IP
— Mascara de subred
— Puerta de enlace estandar

« Seleccionar si los ajustes de DNS se deberan
efectuar automaticamente via DHCP (solamente
disponible si los ajustes de IP se adquieren
automaticamente via DHCP).

Los siguientes ajustes de DNS se pueden
introducir manualmente:

— Servidor DNS primario

— Servidor DNS secundario

Teclas programables
« [MAC Infol: Informacién sobre ajustes de la red
informatica.
+ [Savel: Guardar modificaciones y retornar a la
seleccion de funciones.
« [Cancell: Retornar a la seleccién de grupos de
parametros sin modificacién alguna.

Email Settings

Pregunte a su administrador cuales son los ajustes

necesarios.
 Servidor SMTP: Introducir el servidor de correo

electronico.
* Introducir el puerto.

Remitente: Introducir el nombre del equipo.

« Utilizar la autenticacion SMTP: Si se requiere
una autenticacion, se tiene que indicar un
nombre de usuario y una contrasena.

 Direccion de correo electrénico del destinatario:
Lista con direcciones de correo electrénico.
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E-Mail Addresses

E-mail address:

= email@example.com

Edit:
Edit the selected
address.

| Edit |[ New || Delete |[ | | J[ ok |

Date & Time Settings
Region [Burope 7]

City |Berlin v

Current time 2015-06-04 10:16:00

®Manual time setting

Date YYYY-MM-DD
Time HH:MM:SS
ONetwork time

Time server [Pool.ntp.org |

e

I it I

][ Save ]{ Cancel ]

7.1.5 Device Calibration

Editar direcciones de correo electronico
« Seleccione en la lista desplegable "Edit" y
confirme con el botdn enter.
Se abrird una nueva ventana en la que se puede
editar las direcciones de correo electrénico.

Teclas programables
- [Editl: Editar direccion de correo electronico.
« [Newl: Ahadir una nueva direccion de correo
electrénico.
- [Deletel: Borrar direccion de correo electronico.

Date and Time Settings

« Seleccionar la regién.

» Seleccionar la ciudad.

« Indicacion de la hora actual

» Ajuste manual de la hora: Introducir la fecha y
hora.

« Hora de la red informatica
Servidor horario: Indicar el servidor horario
deseado.

Teclas programables
* [Savel: Guardar las modificaciones y retornar a
la seleccion de funciones.
 [Cancell: Retornar a la seleccion de grupos de
parametros sin modificacién alguna.

La comprobacion del equipo esta descrita por separado (ver Comprobacidn del equipo en pdg. 71).

7.1.6 Info

Functions

Main Grou Functions

Sub Groups

W O Results memory 2 Copyrights
3 Gen. method param.
O Abs. spectra library
O Device settings

O Device calibration

| Method

[ Info ][

Bajo el punto de menu Copyright encontrara
informacidn sobre licencias para software de
fuentes abiertas.
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8 Mantenimiento
8.1 Limpieza

A: iPELIGRO! Electrocucion debida a la penetracion de liquidos.
> 14

Apague el equipo y desenchufelo de la red de distribuciéon eléctrica antes de empezar con
la limpieza o con la desinfeccion.

» No deje entrar ningun liquido al interior de la carcasa.

» No efectle ninguna limpieza o desinfeccidn por pulverizacién en la carcasa.

» Solo vuelva a conectar el equipo a la red de distribucidn eléctrica si estda completamente
seco por dentro y por fuera.

jAVISO! Corrosion producida por productos de limpieza y desinfectantes agresivos.

: [3

» No utilice productos de limpieza corrosivos ni disolventes agresivos o abrillantadores.
» No incube los accesorios durante un tiempo prolongado en productos de limpieza o
desinfectantes agresivos.

1. Limpie las superficies con un pano humedecido en un detergente suave.

Limpieza del compartimento de la cubeta

2. Limpie el compartimento de la cubeta Gnicamente con un bastoncillo de algodén libre de hilachas
humedecido en etanol o isopropanol. Evite que entre liquido en el compartimento de la cubeta. Si fue
necesario humedecerlo con agua para eliminar la suciedad, debe utilizar un nuevo bastoncillo de
algoddn humedecido en etanol o isopropanol para acelerar el secado del compartimento de la cubeta.
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8.1.1 Limpieza de la cubierta del compartimento de la cubeta

Si no solamente quiere limpiar la superficie de la cubierta del compartimento de la cubeta, la cual se puede
acceder con facilidad, también puede desmontar la cubierta.

0 » No enjuague la cubierta del compartimento de la cubeta en un producto de limpieza.
» Limpie la cubierta del compartimento de la cubeta de la manera descrita.

1. Levante la cubierta del compartimento de la cubeta con una mano.

2. Sujete la cubierta con la otra mano a la altura del
pasador y jale la cubierta hacia la derecha hasta
que el pasador haya salido por completo.

o « Jale la cubierta hacia la derecha en un angulo de 90 grados.

3. Limpie la cubierta con un pafio o un bastoncillo de algodon libre de hilachas previamente humedecido
en un producto de limpieza suave.

4. Vuelva a introducir el pasador en la carcasa hasta el tope.
El pasador desaparece por completo en la carcasa.

o Si no va a utilizar el fotémetro, cierre el compartimento de la cubeta con la cubierta azul para
protegerlo contra polvo y otras contaminaciones.
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8.2 Desinfeccion/Descontaminacion

/2\ iPELIGRO! Electrocucion debida a la penetracion de liquidos.
>

Apague el equipo y desenchufelo de la red de distribucion eléctrica antes de empezar con
la limpieza o con la desinfeccion.

» No deje entrar ningun liquido al interior de la carcasa.

» No efectle ninguna limpieza o desinfeccion por pulverizacién en la carcasa.

» Solo vuelva a conectar el equipo a la red de distribucidn eléctrica si estd completamente
seco por dentro y por fuera.

1. Limpie el aparato con un detergente suave antes de la desinfeccién (ver Limpieza en pdg. 69).

2. Seleccione un método de desinfeccidon que cumpla con las determinaciones legales y directrices
vigentes para su area de aplicacion.

3. Utilice, p. ej., alcohol (etanol, isopropanol) o desinfectantes que contengan alcohol.
Limpie las superficies con un pafo que haya humedecido previamente con un desinfectante suave.

5. Si es necesario desmontar la tapa del compartimento de la cubeta para realizar la desinfeccion, debe
proceder de la manera descrita para desmontar y montarla (ver Limpieza de la cubierta del
compartimento de la cubeta en pdg. 70).

6. Puede desinfectar la tapa desmontada del compartimento mediante desinfeccion por pulverizacidn.

8.3 Comprobacion del equipo

Condiciones:
« Atenerse a las condiciones ambientales (ver Condiciones del entorno en pdg. 87).
« Realizar la comprobacién a aprox. 20 °C. Evitar fluctuaciones de temperatura (p. €j., debido a ventanas
abiertas).
« Solo extraer el filtro brevemente de su caja y protegerlo contra contaminacién o deterioro.
« Proteger el filtro contra polvo, calor, liquido y vapores agresivos.
« Al comprobar la unidad espectrométrica: la etiqueta adhesiva del filtro utilizado sefala hacia adelante.
« El compartimento de la cubeta esta libre de suciedad.

8.3.1 Comprobacion de la unidad espectrométrica

Para comprobar la exactitud fotométrica y la veracidad de las longitudes de onda, Eppendorf ofrece un
juego de filtros (juego de filtros de referencia BioSpectrometer). El juego contiene un filtro de blanco A0 y
tres filtros A1, A2 y A3 para comprobar la exactitud fotométrica, asi como 3 filtros para comprobar la
veracidad de las longitudes de onda en el rango de 260 nm a 800 nm. Las extinciones de los filtros se
miden comparandolos con el filtro de blanco A0. Aparte de la informacion sobre la exactitud, también
obtendra informacion sobre la precision: a partir de las 15 mediciones que se realizan por cada longitud de
onda no solo se calcula el valor medio, sino también el coeficiente de variacion (el valor cv).
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Para la medicidn, inserte primero el filtro de blanco (para la medicién del blanco) y luego inserte los filtros
de prueba y las cubetas en el compartimento de la cubeta. Los valores de absorbancia medidos para los
filtros de prueba son comparados con el margen de valores permisible. Los valores limite para el margen de
valores permisible de cada filtro estan impresos en una tabla en la tapa de la caja de filtros.

Si desea documentar los valores, puede imprimirlos o exportarlos después de la medicidn. Como maximo
se pueden guardar hasta 12 controles. Si la memoria se encuentra llena, los valores se sobrescribiran en los
controles mas antiguos.

BioSpectrometer reference filter set eppendorf

Function : Device calibration/Spectrometer unit Order No./Best. Nr.: 6135 928.001
_ Set No./Satz Nr.:956
Limits measured against Blank A 0 at approx. 20°C
Grenzwerte gemessen gegen Blank A 0 bei ca. 20°C

SN:61351914.956| 916956 | 917956 | 937.956 921.956 | 922.956 | 923.956
Filter Blank Sample Sample Sample Sample Sample Sample
Type AOD 260 nm 280 nm 800 nm Al A2 A3

Limiting values (A)/Grenzwerte (E)

260 nm| 0.000 |1.481-1.730] 0.147-0.171 | 0.824-0.875 | 1.495-1.587

280nm] 0.000 | - | 1.053-1.315] -] 0.142-0.166 | 0.829-0.380 | 1.478-1.569
320 nm| 0.000 = = = 0.137-0.161 | 0.853-0.906 | 1.473-1.564
405 nm| 0.000 - - - 0.136-0.160 0.907-0.963 1.465-1.555
550 nm| 0.000 - | - | - 0.141-0.165 | 0.923-0.980 | 1.373-1.458
562 nm| 0.000 - - - 0.141-0.165 0.922-0.979 1.365-1.450
595 nm | 0.000 - | - | - 0.140-0.164 | 0.918-0.975 | 1.344-1.427
700 nm | 0.000 - - - 0.138-0.162 0.907-0.963 1.288-1.368
800 nm| 0.000 - | - | 1.056-1.233| 0.136:0.160 | 0.896-0.952 | 1.249-1.326
Random ervor of wavelength Random error of photometer
ichung der Wellenl Zufallige Messabweichung des P} 5
Limiting values CV (%)/Grenzwerte VK (%)
260 - 405 nm__| <3.0% [ <30% <2.0% <1.5%
550 - 800 nm__ | <3.0% | <30% <2.0% <3.0%

Filter auf NIST® ruckfithrbar / Filter traceable to NIST®

Wavel h and pk ic characterization of filters:

All characterizations are performed on a Cary 100 Bio reference UV/Vis spectrophotometer, serial number EL 99023107,
The instrument is requalified regularly by the manufacturer, and is confirmed and documented to

perform within manufacturer's specifications.

Wellenldngen- und photometrische Bestimmung der Filter:
Alle Messungen werden auf einem Cary 100 Bio Referenz UV/Vis Spektrophotometer,
Seriennummer EL 99023107 durchgefihrt.

Dieses Instrument wird regelmafig vom Hersteller requalifiziert und die spezifikati Be Funktion dok
~
<
&
S
&
™
"
-
O
21.12.2017
Signature
Unterschrift

Imag. 8-1: Lado interior de la tapa de la caja de filtros (muestra)
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8.3.1.1 Realizar comprobacion a la exactitud fotométrica

User O Results memory
& Perform selftest

o L JL_ L L [ wewea]

LEULEEETLIENLL Y Spectrometer unit

260 nm

280 nm
800 nm

[H Check photometric accuracy
Al
A2

"Next" shows the
A3 filter set data.

L ) ) J(_ Avort J[ < Back J[_Next> |

Filter set data

Name ———

Set number | |

Order number | |

"Next” starls the
calibration.

L I ) ) Avort_|[ <Back || Next> |

1. Seleccione en el grupo Device calibration la
funcién Spectrometer unit y confirmela con
enter.

2. Seleccione si desea comprobar la veracidad de
las longitudes de onda, la exactitud fotométrica o
ambas. Confirmelo con enter.

3. Conmute con [Next >] al paso siguiente.

4. Rellene los campos de entrada. Los datos son
opcionales.
5. Conmute con [Next >] al paso siguiente.
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2016-02-08 09:48:03

"Next” configures the
calibration.

( ) )

Device Calibration §
Check wavelength accuracy... # -
1D:

][ Abort ][ < Back ][ Next > ]

Insert filter AD
and press the
"blank” key.

[ Export H Print ]j

Device Calibration )
Check wavelength accuracy... |#-- |
ID:

][ Abort ][ < Back ][ Next > ]

Insert filter AD
and press the
"blank” key.

[ Print ]{ ExportJ[

][ Abort ][ < Back ][ MNext > ]

« Si se realiza la calibracién por primera vez, se omite el paso 6.
+ Siya se ha realizado la calibracion, se mostraran los resultados de la ultima calibracion.

6. Seleccione <New Calibration> e inicie con
[Next >] la nueva calibracion.

7. Siga la indicacion en la ventana Info y, a
continuacion, mida el filtro de valor vacio AO.

8. Después inicie el valor vacio AO con el primer
filtro de prueba.
En la caja de informacion se muestra el filtro de
prueba esperado (aqui: SAMPLE 260).
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P —— 9. Indicacion de resultados tras medicion de los
! .
Device Calibration 2016-02-08 09:48:03 3 filtros de prueba para comprobar la exactitud
Check photometric accuracy... # 06 fotométrica.

: SAl
fs Con las teclas © y @ puede volver a ver los

wa“::ﬂ"g‘h 1 ::‘;a; 026; resultados de los diversos filtros de prueba.
nm , .
o80mm. 1847 A 0.3% Teclas programables
320 nm 1.751 A 0.3 % * [Finishl: Finalizar prueba.
405 nm 1.661 A 0.3 % + [Exportl: Exportar resultados como PDF.
S i + [Printl: Imprimir resultados.
562 nm 1.489 A 0.2 %
295 NMENEE 450 A 0.4.% 10.Compare los valores medios y los valores cv con
700 nm 1.876 A 0.6% -
i a el el la tabla suministrada. . o
En caso de que los valores medidos no coincidan
[ Print ][ Export ][ ][ Finish ][ < Back ][ Next > ]

con el margen de valores permisible, dirijase al
servicio técnico de Eppendorf.

8.3.2  Autocomprobacion del equipo

Puede ajustar la frecuencia de la autocomprobacién (duracién aprox. 1 minuto) por medio de la funcidn
Device settings (ver Device Settings en pdg. 66). El ajuste de fabrica para el Intervalo de
autocomprobacion es "semanalmente”.

En la autocomprobacion se comprueban los siguientes puntos:

» Comprobacion del detector
— Determinacion del error de medicidn aleatorio en todo el espectro disponible
« Comprobacion de la fuente de luz
— Comprobacién de la energia maximamente disponible de la fuente de luz y de la calidad del
recorrido dptico a través del equipo
— Determinacion del error de medicion aleatorio de una sefal en el sensor de referencia
— Determinacion de la altura de la senal en el sensor de referencia
— Determinacion separada de la intensidad de la luz en la parte ultravioleta del espectro
» Determinacion del error de medicidn sistematico y aleatorio de la longitud de onda
— Posicion de un pico de intensidad en la parte ultravioleta del espectro
— Precision de la posicion de un pico de intensidad en la parte ultravioleta del espectro

» Seleccione en el grupo Device calibration la funcion Perform selftest y confirmelo con enter.

Una vez transcurrida la autocomprobacioén, el indicador muestra el siguiente mensaje: PASSED.
Si el indicador muestra el mensaje FAILED, la autocomprobacidon ha fallado. Si este error no se deja
solucionar (ver Mensajes de error en pdg. 79), dirijase al servicio técnico de Eppendorf.

75



76

Mantenimiento
Eppendorf BioSpectrometer® basic
Espanol (ES)

84 Sustituir fusibles

/2\ iPELIGRO! Descarga eléctrica.

» Apague el dispositivo y desconecte el enchufe de la red eléctrica antes de empezar con el
mantenimiento o la limpieza.

El portafusible se encuentra entre la hembrilla de conexidn a la red eléctrica y el interruptor de la red.

1. Extraiga el conector de red.
Presione los resortes de plastico 1 arriba y abajo y extraiga por completo el portafusible 2.

3. Sustituya los fusibles defectuosos vuelva a insertar el portafusible. Preste atencidn a la posicion correcta
del riel guia 3.

8.5 Descontaminacion antes del envio

Cuando envie el equipo en caso de reparacion al servicio técnico autorizado o en el caso de eliminacion del
mismo a su concesionario, tenga en cuenta lo siguiente:

iADVERTENCIA! Peligro para la salud debido a la contaminacion del equipo.
A 1. Tenga en cuenta las indicaciones del certificado de descontaminacion. Encontrara estas
indicaciones como archivo PDF en nuestra pagina de Internet (www.eppendorf.com/
decontamination).

2. Descontamine todas las piezas que desee enviar.
3. Adjunte al envio el certificado de descontaminacién completamente rellenado.
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9 Solucion de problemas
9.1 Errores generales
Error Causa posible Solucién

Los resultados de
medicién no son precisos.

» Fecha de caducidad del
reactivo excedida.

» Reactivo no preparado
correctamente.

 Pipeteo incorrecto.

Desarrollo de la
incubacién antes de la
medicidn incorrecto.

» Cubeta sucia.

+ Cubeta no llenada
completamente y sin
burbujas con la solucion
de medicién.

Turbiedades en la
soluciéon de medicion.

El espectrofotometro
deriva.

» Compartimento de la
cubeta sucio.

» Cerciorese de que el reactivo aun no haya
caducado y que sea preparado
correctamente.

» Utilice para la preparacion, si es que se
necesita, agua desmineralizada limpia que
tenga la calidad adecuada.

» Cercidrese de que la pipeta esté calibraday
que pipetee correctamente.

» Siel método requiere unaincubacién antes
de la medicidn, asegurese de que la
temperatura y la duracion de la incubacion
sean respetadas exactamente.

» Limpiey lave la cubeta. Preste atencién al
cambiar la cubeta que la ventana 6ptica de
la cubeta no se ensucie y no sea tocada con
los dedos.

» Sila ventana de la cubeta estd manchada
con huellas dactilares, limpiela mediante
frotamiento con un pano libre de pelusa
humedecido en etanol o isopropanol.

» Cerciorese de que se alcance el volumen
minimo de la cubeta que se requiere para
una medicién y que la solucién de
medicidén no contenga burbujas.

» Centrifugue las soluciones de medicion
turbias que contengan particulas y utilice
el sobrenadante claro.

» Dirijase al servicio técnico de Eppendorf.

» Aténgase a las condiciones ambientales
prescritas.

» Evite grandes fluctuaciones de
temperatura.

» Limpie el compartimento de la cubeta.
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Error

Causa posible

Solucion

Los resultados de
medicion son incorrectos.

« Método programado de
forma errénea.

« Solucién patrén no

preparada correctamente.

 La extincion del reactivo
deriva.

 La cubeta no esta
posicionada
correctamente.

4

Cerciorese de que los parametros del
método hayan sido introducidos
correctamente.

Cerciorese de que se utilice la solucion
patron correcta y que la solucién de
medicidn sea preparada correctamente
para la solucion patron.

En una extincién del reactivo inestable y
métodos de punto final: en la medicion de
una larga serie de muestras debe medir el
blanco del reactivo no solamente al
comienzo, sino también durante la serie de
muestras. En caso de deriva del valor del
blanco, el reactivo no es apropiado para
mediciones libres de errores y debe
sustituirse por un reactivo nuevo.

Posicione la cubeta en el compartimento
de tal forma que las ventanas opticas
sefalen en direccion del recorrido dptico.
Haz de luz de la fotometria: de atras hacia
adelante
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Las indicaciones de mensajes de error se pueden abandonar pulsando la tecla programable [OK]I.

Los errores de sistema requieren una evaluacion por parte del servicio técnico. Estos errores son
visualizados en inglés (System error ...). En estos casos dirijase, por favor, al servicio técnico. Otros
mensajes de error, en los que usted mismo puede tomar medidas para su solucidn, estan explicados en la

siguiente tabla.

Sintoma/mensaje

Causa

Ayuda

Fallo en la

autocomprobacién.

* La cubierta del compartimento de la
cubeta estaba abierta durante la
autocomprobacién.

+ El compartimento de la cubeta no
estaba vacio durante la
autocomprobacién.

» Repita la autocomprobacion con el
compartimento de la cubeta vacio y
cerrado.

« El equipo esta defectuoso.

» Dirijase al servicio técnico de
Eppendorf.

No fue posible

exportar el fichero.

En la exportacién de datos:

Memoria USB mal formateada o
defectuosa.

Memoria USB extraida demasiado
temprano del equipo (durante la
exportacion).

» Formatear la memoria USB de nuevo
o reemplazarla.

» Volver a conectar la memoria USB y
repetir la exportacién.

No fue posible

» Impresora no conectada o apagada.

» Conectar la impresora y encenderla.

inicializar la  Impresora mal configurada. » Configurar la impresora nuevamente.

impresora. Los ajustes de la impresora para una
configuracion correcta estan
especificados en la descripcion de la
instalacion (ver Conexion de la impresora
al puerto USB en pdg. 18).

Medicion de « La solucién de blanco utilizada parala | » Comprobar la solucion de blanco y

blancos: la medicion del blanco tiene una medir el blanco nuevamente, dado el

intensidad en uno
de los pixeles con
influencia sobre
una longitud de
onda principal,
secundaria o de
escaneo es
demasiado baja.

extincion demasiado alta.

Solucidn de blanco turbia o

equivocada.

» En escaneos: el rango de longitudes
de onda es demasiado grande, ya que
la muestra absorbe fuertemente en
una parte del rango de longitudes de
onda.

caso.

» En escaneos: adaptar el rango de
longitudes de onda al espectro de la
muestra.

El nombre
introducido no es
valido.

 Error en la entrada de nombres.
Diversas causas son posibles. Para
determinar la causa concreta, prestar
atencién a la informacion en el cuadro
de ayuda.

» Véase la informacion en el cuadro de
ayuda.
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Sintoma/mensaje

Causa

Ayuda

Ya existe un
método (o una
carpeta, tincion,
proteina, acido
nucleico, unidad)
con este nombre.

« El nombre con el cual se quiere
almacenar el método ya ha sido
utilizado para otro método en la
misma carpeta.

« Este mensaje también aparece
cuando se editan nombres que ya han
sido otorgados a una carpeta o (bajo
General Method Parameter) a un
acido nucleico (colorante, proteina,
unidad de concentracién).

» Modificar el nombre.

Los siguientes
valores de
parametro no estan
definidos en
General Method

« Al abrir un método, cuyo parametro
recurre a General Method
Parameter, se ha constatado que por
lo menos un parametro (colorante,
acido nucleico, proteina, unidad) ya

» Seleccione otro parametro de la lista
existente. Si es necesario, programe
una nueva entrada en la lista en
General Method Parameter para
poder recurrir a ella al programar un

Parameter: no existe alli, es decir, que nuevo método.
probablemente ha sido borrado.
El valor del Este mensaje de error aparece al editar » Seleccione otro parametro de la lista

parametro marcado
con * no esta
definido en los Gen.
Meth. Param. Por
favor, corrija el
parametro.

parametros de método.
« El parametro no esta definido en
General Method Parameter.

existente. Si es necesario, programe
una nueva entrada en la lista en
General Method Parameter para
poder recurrir a ella al programar un
nuevo método.

Intervalo de zoom
invalido.

En el proceso de zoom con entrada libre
de limites (tecla programable [Freel):
* Los valores han caido por debajo de
los limites inferiores del intervalo de
zoom.

» Introduzca los valores de tal forma
que el intervalo no caiga por debajo
de los limites del rango de 0,02 Ay
10 nm.

Las
concentraciones de
solucion patron
introducidas no
ascienden y/o
descienden
monodtonamente.
Por favor, corregir
las concentraciones
de solucién patron.

» Véase el texto de error.

» Introducir las concentraciones de
solucion patrén de tal forma que la
primera solucion patron obtenga la
concentracién mas baja y las
siguientes concentraciones de
solucidn patrén formen una secuencia
ascendente.

Por lo menos dos
concentraciones de
solucion patrén son
idénticas. Por favor,
corregir las
concentraciones de
solucion patron.

» Véase el texto de error.

» Introducir las concentraciones de
solucién patron de tal forma que la
primera solucion patron obtenga la
concentracién mas baja y las
siguientes concentraciones de
solucidn patrén formen una secuencia
ascendente.
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Sintoma/mensaje

Causa

Ayuda

ijLos valores de
medicién no son
estrictamente
mondtonos!

 Error en la medicién de una serie de
soluciones patron: los valores de
extincion medidos de la serie no
ascienden o descienden
continuamente.

» Repita las mediciones de solucién
patron o borre el resultado de
solucion patron medido
erroneamente.

No es posible
introducir el ID.

« Fallo en la introduccion del ID de la
muestra. Diversas causas son
posibles. Para determinar la causa
concreta, prestar atencion a la
informacioén en el cuadro de ayuda.

» Véase la informacion en el cuadro de
ayuda.

No es posible
indicar la dilucion.

- Fallo en la introduccion de la dilucidn.
Diversas causas son posibles. Para
determinar la causa concreta, prestar
atencién a la informacion en el cuadro
de ayuda.

» Véase la informacion en el cuadro de
ayuda.

El calculo no es
posible, ya que se
esta dividiendo
entre cero. El
resultado de la
extincion o el
parametro Formula
"b" es cero.

- En la evaluacién de un método del
tipo Division (grupo de métodos
Longitud de onda dual) se tuvo que
dividir entre un resultado de extincion
con valor "cero". Esto no es
permisible matematicamente.

» Compruebe los reactivos y muestras
utilizados y repita la medicién.

» No introduzca "cero"” como valor para
el pardmetro Formula b.

Solo se puede
realizar una
medicién mas en
esta serie de
mediciones.

Se ha alcanzado el
maximo nimero de
mediciones en una
serie de
mediciones.

» El nimero de mediciones en una serie
de mediciones esta limitado a 99.

» Después de 99 mediciones se tiene
que iniciar una nueva serie de
mediciones.

jlntervalo de zoom
no valido!

Fallo en el paso de método process
results en el modo zoom.
Rango de zoom permisible para la escala
de longitudes de onda:
* Intervalo de longitud de onda por lo
menos 10 nm
« Entradas de longitudes de onda sélo
dentro del rango programado en los
parametros para el método.

Rango de zoom permisible para la escala
de extincion:
« Intervalo de extincion por lo menos
0,02 A
« Limite superior e inferior para el
intervalo de extincion +3 Ay/o -3 A

» Observe los limites mencionados
durante la aplicaciéon del zoom.
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9.3

Identificaciones de resultados

Las advertencias y mensajes de error referentes a los resultados aparecen en el cuadro de ayuda en la parte
inferior derecha del indicador. En caso de advertencias, el fondo del encabezamiento del cuadro de ayuda
es de color amarillo, y en caso de mensajes de error es rojo.

Advertencias: decida usted bajo consideracion de la advertencia indicada si el resultado le sirve de algo.

Mensajes de error: no se muestra ningun resultado; el motivo es indicado en el mensaje de error.

Sintoma/mensaje

Causa

Ayuda

La curva estandar
no es mondtona.
Por favor,
seleccionar otro
Curve Fit.

En la evaluacion de una curva de
solucion patron con los métodos
Curve Fit "spline interpolation”,
"quadratical regression” o "cubical
regression” no se obtuvo ningun
resultado aprovechable.

» Seleccionar otro método Curve Fit.

Algunos valores de
extincion en
longitudes de onda
secundarias son
demasiado altos y
no son indicados.

En por lo menos una longitud de onda
secundaria la extincién se encontraba
por encima del campo de medida.
Las longitudes de onda secundarias
no se utilizan para el célculo del
resultado de concentracion, sino para
otros fines. Por ejemplo el método
dsDNA: extincion a 280 nm para el
calculo de Ratio 260/280.
Turbiedades en la solucion de
medicion

Mediciones en los limites del campo
de medida fotométrico.

» Cuando los valores de extincién de las
longitudes de onda secundarias son
relevantes: diluir la muestra y/o
eliminar la turbiedad por medio de
centrifugacion y repetir la medicién.

El resultado se
encuentra fuera del
rango de las
concentraciones de
solucion patron.

En métodos con evaluacidn via curvas
de solucién patrén (métodos de
evaluacién no lineales): el resultado
de la muestra se encuentra fuera del
rango de las concentraciones de
solucién patron por un valor de hasta
5 %.

» Aceptar el resultado de medicion o
medir la muestra nuevamente bajo
condiciones en las que el resultado se
encuentre dentro del rango de las
concentraciones de solucién patrén
(diluir la muestra o modificar las
concentraciones de solucién patrén y
volver a medir).

El coeficiente de
determinacion es
<0,8.

En métodos con evaluacion de series
de solucion patron via métodos de
regresion: el coeficiente de
determinacion para la evaluacién de
regresion indica que hay una
desviacion considerable de los puntos
de medicion de la recta de regresion.
Turbiedades en la solucién de
medicion.

Mediciones en los limites del campo
de medida fotométrico.

» Aceptar el resultado de la evaluacion
de solucion patron o medir las
soluciones patron nuevamente.

» Prestar atencidon de que las soluciones
de medicion sean claras.




Solucion de problemas
Eppendorf BioSpectrometer® basic
Espanol (ES)

Sintoma/mensaje

Causa

Ayuda

El coeficiente de
determinacion para
la evaluacion de
regresion de la
serie de solucion
patron es < 0,8.

En métodos con evaluacion de series
de solucién patron via métodos de
regresion: la advertencia aparece
después de mediciones de muestras,
cuando la evaluacidn de regresion de
la serie de solucion patron no fue
lineal, pero el usuario acepta la
evaluacién de la solucién patroén.

» Utilizar los resultados de las muestras
con la reserva mencionada o medir la
serie de solucidén patrén y las
muestras nuevamente.

Escaneo: algunas
extinciones
medidas son
demasiado altas y
no son indicadas.

En por lo menos una longitud de onda
del escaneo la extincién se
encontraba por encima del campo de
medida.

Turbiedades en la solucion de
medicidn.

Mediciones en los limites del campo
de medida fotométrico.

» Cuando los campos no indicados del
escaneo son relevantes: diluir la
muestra y/o eliminar la turbiedad por
medio de centrifugacién y repetir la
medicion.

La extincién en la
long. de onda de
medicién es
demasiado alta.

Turbiedades en la solucion de
medicidn.

Las superficies opticas de la cubeta
estan sucias.

Cubeta introducida al revés en el
compartimento de la cubeta.

La extincidn de la solucion de
medicién es demasiado elevada.

» Medir nuevamente bajo
consideracion de las posibles causas.

El resultado
calculado es
negativo.

Solucién de medicion mal preparada.
Factor introducido erréneamente
(signo equivocado).

» Medir nuevamente bajo
consideracion de las posibles causas.

Por lo menos uno
de los resultados es
negativo.

En métodos con varios resultados

(p. ej., Dye labels).

Solucién de medicion mal preparada.
Factor introducido erréneamente
(signo equivocado).

» Medir nuevamente bajo
consideracion de las posibles causas.

El resultado tiene
mas de

6 posiciones
predecimales.

Concentracion de muestra muy
elevada.

La unidad de concentracién no
coincide con el rango esperado de la
concentracion de la muestra.

» Diluir la muestra y medir
nuevamente.

» Modificar la unidad de concentracién
(parametro Unit) y medir
nuevamente.

El resultado se
encuentra por mas
de 5 % fuera del
rango de las
concentraciones de
solucion patrén.

En métodos con evaluacidn via curvas
de solucién patron (método de
evaluacioén no lineal):

El resultado de la muestra se
encuentra por mas de 5 % fuera del
rango de las concentraciones de
solucién patron.

» Medir la muestra nuevamente bajo
condiciones en las que el resultado se
encuentre dentro del rango de las
concentraciones de solucion patron
(diluir la muestra, modificar las
concentraciones de solucién patrén y
volver a medir).
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Soluciéon de problemas
Eppendorf BioSpectrometer® basic

Espanol (ES)

Sintoma/mensaje

Causa

Ayuda

 El calculo no es
posible, ya que
se esta
dividiendo entre
cero. El valor de
extincion es
cero.

* Erroren el
calculo. Division
entre cero.

« En la evaluacion se tuvo que dividir
entre un resultado de extincion con el
valor "cero". Esto no es permisible
matematicamente.

Ejemplos: calculo de un factor en la
calibracion de punto final; calculo de
una relacion 260/280 en mediciones
de acidos nucleicos.

» Compruebe los reactivos y muestras
utilizados y repita la medicién.

El calculo no es
posible, ya que se
esta dividiendo
entre cero. El
resultado de la
extincién o el
parametro Formula
b es cero.

» En la evaluacion de un método del
tipo Division (grupo de métodos
Longitud de onda dual) se tuvo que
dividir entre un resultado de extincion
con valor "cero". Esto no es
permisible matematicamente.

» Compruebe los reactivos y muestras
utilizados y repita la medicién.

» No introduzca "cero" como valor para
el parametro Formula b.




Transporte, almacenaje y eliminacion
Eppendorf BioSpectrometer® basic

10 Transporte, almacenaje y eliminacion

10.1

Transporte

» Utilice el embalaje original para el transporte.

Espanol (ES)

Temperatura del aire

Humedad relativa

Presion atmosférica

Transporte general

-25°C-60°C

10 % — 95 %

30 kPa — 106 kPa

Transporte aéreo

-40°C-55°C

10 % - 95 %

30 kPa — 106 kPa

10.2

Almacenamiento

Temperatura del aire

Humedad relativa

Presion atmosférica

En embalaje de -25°C-55°C 25% -75% 70 kPa — 106 kPa
transporte
Sin embalaje de -5°C-45°C 25% -75% 70 kPa — 106 kPa

transporte
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Transporte, almacenaje y eliminacion
Eppendorf BioSpectrometer® basic
Espanol (ES)

10.3 Eliminacion

Si debe eliminar el producto, debe tener en cuenta las normativas relevantes.
Informacion sobre la eliminacion de dispositivos eléctricos y electronicos en la Comunidad Europea:

Dentro de la Comunidad Europea, la eliminacidn de dispositivos eléctricos esta regulada por normativas
nacionales basadas en la directiva de la UE 2012/19/UE sobre equipos eléctricos y electréonicos (RAEE).

De acuerdo con estas normativas, los dispositivos suministrados después del 13 de agosto de 2005 en el
ambito "business-to-business", al que pertenece este producto, no pueden eliminarse como desechos
municipales ni domésticos. Para documentarlos, los dispositivos han sido marcados con la identificacion
siguiente:

Como las normativas de eliminacién pueden variar de un pais a otro dentro de la UE, pdngase en contacto
con su distribuidor, en caso necesario.



11 Datos técnicos
11.1

Datos técnicos
Eppendorf BioSpectrometer® basic
Espanol (ES)

Suministro de corriente

Suministro de tension

100 V a 240 V +10 %, 50 Hz a 60 Hz

Categoria de sobretension

Grado de ensuciamiento

2

Consumo de potencia

Maxima potencia posible segun la placa indicadora de tipo: 25 W
aprox. 15 W durante el manejo
aprox. 5 W con pantalla atenuada

Corte de electricidad admisible

aprox. 10 msa 90V
aprox. 20 ms a 230 V

Clase de proteccion

Fusibles

T25A/250V, 5 mm x 20 mm (2 unidades)

11.2

Condiciones del entorno

Funcionamiento

Temperatura ambiente: 15 °Ca 35 °C
Humedad relativa: 25 % a 70 %
Presion atmosférica: 86 kPa a 106 kPa

Presiéon atmosférica

Utilizacion hasta una altura de 2.000 m sobre el nivel del mar

Proteger contra la luz solar directa.

11.3 Peso/dimensiones

Peso

5 kg

Dimensiones

Ancho: 295 mm
Profundidad: 400 mm
Altura: 150 mm

Espacio requerido

Ancho: 500 mm (con impresora térmica: 750 mm)
Profundidad: 500 mm
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Datos técnicos
Eppendorf BioSpectrometer® basic
Espanol (ES)

11.4  Propiedades fotométricas

Principio de medicion

Espectrofotometro de absorcidén de un solo haz con haz de referencia

Fuente de luz

Lampara de destello de xendn

Descomposicidn espectral

Rejilla cdncava holografica con correccion de aberraciones

Receptor de radiacién

Matriz de fotodiodos CMOS

Longitudes de onda

200 nm a 830 nm

Seleccidn de la longitud de onda

En funcidon del método, libremente seleccionable

Ancho de banda espectral <4 nm
Ancho de paso mas pequeno 1 nm
Error de medicién sistematico de |+1 nm

la longitud de onda

Error de medicion aleatoriode la [<0,5 nm

longitud de onda

Rango de medicion fotométrico

0Aa3,0Acon260nm

Exactitud de lectura

AA =0,001

Error de medicion aleatorio del
fotometro

<0,002conA=0
< 0,005 (0,5 %) con A=1

Error de medicion sistematico del
fotometro

+1 % conA=1

Porcentaje de destellos parasitos

< 0,05 %
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11.5 Otros parametros técnicos

Material de las cubetas

Para mediciones en el rango UV:

Vidrio de silice o plastico transparente a la luz UV (UVette de
Eppendorf, 220 nm a 1600 nm)

Para mediciones en el rango visible:

Vidrio o plastico

Compartimento de la cubeta

12,5 mm x 12,5 mm, no calefactado

Altura total de las cubetas

Min. 36 mm

Altura del haz de luz en la cubeta

8,5 mm

Teclado

22 teclas de membrana
6 teclas de membrana como teclas programables

Emision de resultados

Extincidn, transmisidn, concentracidn, escaneo (espectro de
longitudes de onda de extincion)

Otros datos adicionales dependientes del método (ratio, FOI,
extinciones de fondo)

Display

Pantalla TFT de 5,7", VGA

Idiomas de la guia del operador

Inglés, francés, espanol, italiano, aleman, japonés

Interfaces

USB Master: Para memoria USB y impresora térmica DPU-S445
USB Slave: Para conexion a un PC

Interfaz serial RS 232: Para impresora térmica DPU-414
Interfaz de Ethernet RJ45: Para conexidn a una red

Los equipos conectados tienen que cumplir los requisitos de
seguridad segun la norma IEC 60950-1.
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11.6 Parametros de aplicacion

Métodos

Métodos preprogramados y libremente programables para todos los
procedimientos de medicidn y evaluacion:
« Mediciones de extincion en una o varias longitudes de onda,
escaneos
« Medicién de transmision en una longitud de onda
- Acidos nucleicos y proteinas, OD600, métodos de tincidén
(medicidn paralela de biomolécula y marca de colorante)
« Métodos con evaluacion via factor, solucién patrén y serie
estandar
« Método de dos longitudes de onda con evaluacion por subtraccidn
y division

Evaluacion en funcion del método

Extincidn, concentracidn via factor y solucion patron.
Concentracion via serie estandar:
* Regresion lineal
 Regresion no lineal (polinomio de 2do y 3er grado)
« Evaluacion de Spline
« Interpolacion lineal (evaluacién de punto a punto)

Calculos de extincion via subtraccion y division

Datos adicionales para acidos nucleicos: Ratio 260/280 y 260/230;
concentracién molar, ganancia total

Datos adicionales para métodos de tincién: FOI (frequency of
incorporation, densidad de marcaje)

Escaneos: Zoom, evaluacion de picos

Memoria de métodos

> 100 programas de métodos

Memoria de valores de mediciény
memoria de calibracion

Memoria para > 1 000 resultados con todos los datos de la evaluacién
del resultado y de la solucion patréon, numero de la muestra, nombre
de la muestra, fecha y el juego de parametros utilizado del programa
de método

(El nimero de los resultados almacenados depende del nimero de los
métodos almacenados.)




Método de evaluacion
Eppendorf BioSpectrometer® basic
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12 Método de evaluacion

Este capitulo describe los métodos de evaluacion disponibles en los programas de métodos, asi como el
calculo de una dilucion a través del software del dispositivo.

0 Tenga en cuenta al comparar los resultados de medicion con resultados de otros fotometros/
espectrofotdmetros que los valores pueden depender del ancho de banda de los dispositivos.
En los siguientes casos las diferencias pueden ser considerables:
« El espectro de extincién muestra en la longitud de onda de medicion un pico estrecho.
» La medicién no se realiza en el maximo, sino en el flanco de un pico.

Por ello, verifique la exactitud del método mediante medicion de soluciones patron.

12.1 Valores de extincion

Los valores de extincion se muestran como Ayxx (las XXX representan la longitud de onda). Estas
indicaciones equivalen siempre a los valores directamente medidos, es decir, sin correcciones que se
incorporan en la posterior evaluacién como, p.ej., correcciones para espesores de capa 6pticos de la cubeta
o correcciones de fondo.

12.1.1 Valor de blanco

Todos los valores de extincidn se refieren siempre al blanco medido la Gltima vez. Por ello, una medicion
del blanco es obligatoria al comienzo de cada serie de mediciones y también es posible en cualquier
momento durante una serie de mediciones. En el caso ideal, la medicidn del blanco deberia poder
compensar todas las posibilidades de influencia sobre el valor de extincion de la solucion de medicion. Por
ello, el blanco se deberia medir con la misma solucion tampdn utilizada para la medicion de la muestra, asi
como en la misma cubeta como el valor de la muestra, a menos que las cubetas utilizadas para la medicion
del blanco y de la muestra hayan sido sintonizadas dpticamente, es decir, tengan el mismo valor de
extincion en la longitud de onda de medicion.

12.1.2 Correccion de fondo

Aplicacidn principal: correccion parcial de falsificaciones de la extincion en mediciones de acidos nucleicos
debido a turbiedades en la solucién de medicion. Por ejemplo, la extincién a 320 nm, la cual deberia
encontrarse aprox. en 0 A en acidos nucleicos puros, es restada de la extincidén a 260 nm, que es la longitud
de onda de medicion para acidos nucleicos.

AXXX,corergr = AXXX - ABkgr
Axxx, korrBkgr = €Xtincion corregida aritméticamente en la longitud de onda XXX nm.
Axxx == extincion medida en la longitud de onda XXX nm.

ABgkgr = €xtincion medida en la longitud de onda de fondo.
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12.1.3 Correccion de cubeta

Todos los valores de extincidn que se incorporan en los calculos de resultados, estan normalizados a un
espesor de capa de la cubeta de 10 mm. Si se utiliza una cubeta con otro espesor de capa, este espesor de
capa se tiene que definir en el parametro Cuvette. En este caso, las extinciones medidas son corregidas a
resultados de medicién con una cubeta con un espesor de capa de 10 mm antes de la conversion a
resultados de muestras.

Esta correccion se aplica a:
» Métodos con evaluacidn via factor.
» Métodos del grupo Absorbance, en donde solamente se emiten valores de extincidn.
La correccion no se aplica a:
« Métodos con evaluacidn via soluciones patron, ya que esto presupone que las soluciones patréon y las
muestras son medidas en cubetas con el mismo espesor de capa.

« Calculos con division: método Division (grupo de métodos Dual wavelength), asi como célculo de
ratios como A,4o/Asgq (en mediciones de acidos nucleicos).

10
Xi
Cuv

Asxx correar = Pxxx
Axxx, korrcuv = €Xtincion corregida aritméticamente en la longitud de onda XXX nm.

Axxx = extincion medida en la longitud de onda XXX nm.

Cuv = espesor de capa de la cubeta.

12.2 Transmision

En el grupo de métodos Absorbance se puede determinar también la transmision porcentual (T%) junto
con la absorbancia.

T [%] = 10"x 100

A = Absorbancia

T = Transmision
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12.3  Evaluacion con factor o con solucion patron

C=AxF

C = concentracion calculada.

A = extincion.

F =factor.

El factor esta programado en la lista de pardmetros y se puede modificar. Se refiere siempre al grosor de la
cubeta de 10 mm. Si modifica el parametro Cuvette, esta modificacion sera considerada por el equipo al

calcular el resultado. No tiene que modificar el factor para la evaluacion.

Si modifica la unidad de la concentracion, sin embargo, tiene que prestar atencidn a que el factor esté
adaptado a la unidad seleccionada.

El factor o bien es introducido directamente como pardmetro en el método de evaluacion "Factor” o bien es
calculado en el método de evaluacidn "Solucién patrén” (evaluacidén con una concentracidn patrén):

Cs
Ay

F=

F = factor calculado.

Cs = concentracion de la solucién patrén (introducida como parametro).
As = extincion medida de la solucion patron.

Si se program6 medicion multiple (2 6 3 réplicas) para la solucién patrén, se forma el promedio de las
extinciones medidas de las réplicas y se utiliza como Ag.
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12.4

Evaluacion con curva/linea recta de solucion patron

Si se realiza la evaluacion con mas de una solucion patrdn, es posible seleccionar con [Curve fit] en el paso
de método measure standards/new los siguientes métodos de evaluacion para la curva/linea recta de

solucion patron:

Método de evaluacion Descripcion Minimo numero de puntos
estandar requerido
linear interpolation Conexion lineal de punto a punto | Minimo 2 soluciones patrén.

en el grafico de concentracion y
extincién de la evaluacion de
solucion patron.

linear regression Regresién polinomial para Minimo 3 soluciones patrén.

polinomio de primer grado.

quadratical regression Regresién polinomial para Minimo 4 soluciones patrén.

polinomio de segundo grado.

cubical regression Regresién polinomial para Minimo 5 soluciones patrén.

polinomio de tercer grado.

spline interpolation Interpolacion mediante splines Minimo 3 soluciones patrén.

cubicos naturales.

Para métodos de regresion se puede seleccionar ademas que la linea recta de regresion (curva de
regresion) pase por el punto cero.

i/

Utilice para lineas rectas de calibracién el método "linear regression”.

Pruebe en trayectos en curva qué método de evaluacion (regresién cuadratica, regresion
cubica, interpolacion spline) resulta ser la funcion mejor adecuada para la evaluacion de
solucion patron. La interpolacién spline une los puntos de medicién por medio de
polinomios cubicos, mientras que los métodos de regresion colocan una funcion
cuadratica y/o cubica de tal modo entre los puntos de medicion que para los puntos de
medicidn resulten unas desviaciones relativamente pequenas de la funcion.

En los métodos de regresion también se muestra el coeficiente de determinacion
(coefficient of determination) como medida para la dispersidn de los puntos de medicion
en torno a la funcion calculada, aparte de la ecuacién de regresion calculada. Con un valor
de < 0,8 para el coeficiente de determinacion, el resultado estara provisto de una
advertencia.

Si la primera solucion patron tiene la concentracion "0", seleccione el ajuste para que la
linea recta de regresion (curva de regresion) pase por el punto cero.

En caso de que ninguno de los métodos recomendados para trayectos en curva produzca
resultados satisfactorios, seleccione el método "linear interpolation”.
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12.5 Dilucion

Las diluciones introducidas en el paso de método measure samples son tomadas en consideracion en el
calculo del resultado:

s
=Cx V;’ + pun‘
Dil korr = % le

C

Cpil, korr = resultado convertido con el factor de dilucion
Vp = volumen de la muestra en la solucién de medicion

Vpj; = volumen del diluente en la solucién de medicion

12.6 Procedimientos de evaluacion especiales para acidos nucleicos y proteina
uv

Este apartado se ocupa de la evaluacion de acidos nucleicos y/o proteinas en los grupos de métodos
Nucleic acids y Proteins direct UV, asi como de componentes biomoleculares correspondientes del grupo
de métodos Dye labels.

12.6.1 Correccion Aygq y correccion Aygg

Aplicacidn: correccion de la influencia de la absorbancia de colorante sobre la absorbancia de acidos
nucleicos y/o proteinas a 260 y 280 nm en los métodos del grupo Dye labels.

La aplicacion del procedimiento de evaluacion se puede activar en los parametros Correct A260 y/o
Correct A280.

Ax corr = Axx —CF x Ay

Axxx korr = @bsorbancia corregida aritméticamente en la longitud de onda 260 nm y/o 280 nm

Axxx = absorbancia medida en la longitud de onda 260 nm y/0 280 nm

CF = factor de correccion para la longitud de onda 260 nm y/o 280 nm (los dos factores de correccién para
260 nm y para 280 nm son especificos para un colorante y se programan en General Method Parameter:

Dyes en el rango Funciones (Functions).

Ayyy = absorbancia medida en la longitud de onda del colorante.

0 Los valores de absorbancia mostrados en los indicadores de resultados son los valores de
absorbancia directamente medidos y no corregidos.
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12.6.2 Ratio A260/A280 y ratio A260/A230

Aplicacién: informacidn acerca de la pureza del 4cido nucleico medido. En los parametros de método esta
activada la evaluacion del ratio A260/A280 y A260/A230.

"Ratio" denomina el cociente de las extinciones medidas en las longitudes de onda mencionadas.
Valores de bibliografia para los valores "ratio" en acidos nucleicos puros:

A260/A280
+ ADN: De 1,82 1,9
*« ARN: De 1,92 2,0
(Current Protocols in Molecular Biology, 1994)

A260/A230
Para la ratio A260/A230 se encuentran diferentes indicaciones en la bibliografia respecto a acidos nucleicos
puros:
« ADN: De2,3a2,5
(The Nucleic Acids, 1955)
« ADN: 1,9
(Current Protocols in Molecular Biology, 1994)

Los valores dependen fuertemente del valor del pH. Por ello, los acidos nucleicos no se deberian medir en
agua, sino en una solucién tampdn con un valor pH de 7 a 7,2 (p.ej., solucion tampdn TE).

12.6.3 Conversion en concentraciones molares y cantidades de acidos nucleicos
La conversion solamente se puede aplicar para acidos nucleicos y métodos de tincion con acidos nucleicos

como componente biomolecular. La conversidn se efectla en el paso de método process results/More
calculations.

12.6.3.1 Calculo de la cantidad

Aplicacidn: calculo de la cantidad (masa) de acido nucleico en todo el volumen de la muestra.

M=CxV

P gesamt
M = cantidad total calculada (masa) del acido nucleico en el recipiente de la muestra. Unidad: pg.
C = concentracién del acido nucleico calculada a partir de la medicién. Unidad: pg/mL o ng/pL.

Ve gesamt = volumen total de la muestra en el recipiente de la muestra. Introduzca este valor en More
calculations. Unidad: pL.
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12.6.3.2 Calculo de la concentracion molar
Aplicacioén: calculo de la concentracion molar del acido nucleico a partir de la concentracion en masay la

masa molar relativa. La masa molar o bien se introduce directamente o bien es calculada por el equipo a
partir del nUmero de bases y/o pares de bases por molécula de acido nucleico introducido.

Cx10°

Cyoy =———
Mol MM

Cuo) = concentracion molar calculada del acido nucleico. Unidad: pmol/mL.

C = concentracion en masa del acido nucleico calculada a partir de la medicion. Unidad: pg/mL o ng/pL.
MM = masa molar relativa. Unidad: kDa

En caso de que en More calculations se introdujo el nimero de bases y/o pares de bases por molécula de
acido nucleico en lugar de la masa molar relativa , la MM se calculara a partir del numero de bases y/o

pares de bases:

Para dsDNA:

MM =bpx2x330x107°

Para ssDNA, RNA, Oligo:

MM =bx330x107"
MM = masa molar relativa calculada; unidad: kDa
bp = numero introducido de los pares de bases por molécula

b = numero introducido de las bases por molécula

0 » Para dsDNA se supone que se trata de un acido nucleico bicatenario al calcular la
concentracion molar. Para los métodos ssDNA, RNA y Oligo se supone que se trata de un
acido nucleico monocatenario.
+ Para métodos que fueron programados en el grupo principal Routine, grupo de métodos
Nucleic acids, mediante <New Method>, siempre se parte de acidos nucleicos
bicatenarios para el calculo de la concentracién molar.
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12.6.4 Calculo del factor para proteina en "General Method Parameter"

Este apartado solamente vale para el calculo del componente de proteina en los grupos de métodos Dye
labels y Proteins direct UV. En estos grupos de métodos se selecciona el componente de proteina en los
parametros (ver Pardmetros de los métodos en pdg. 35). Al componente de proteina le esta asignado un
factor que se introduce en la funcion General Method Parameter/Proteins para cada proteina.
Alternativamente al factor también se puede introducir o bien Aj 74, 0 bien el coeficiente de absorbancia

mas la masa molar de la proteina. En este caso, el factor se calcula del siguiente modo:

1
A1

Fo

F = factor para la proteina; unidad: g/L.

Ag.19, = absorbancia de la proteina a una concentracion de 0,1 % (1 g/L).

Al entrar el coeficiente de absorbancia molar y la masa molar relativa de la proteina, es posible calcular
Ap 19 @ partir de alli:

__¢%p
A 195 MM,

ep = coeficiente de absorbancia molar de la proteina; unidad: cmTM-1.

MM p = masa molar relativa de la proteina; unidad: Da (introduccion en General Method Parameter en
kDa).

12.7 Procedimientos de evaluacion especiales para los métodos de tincion
12.7.1 Calculo del factor para el colorante a partir del coeficiente de extincion

En los métodos de tincion se calcula la concentracidn del colorante con un factor de la extincion medida
(ver Evaluacion con factor o con solucidn patron en pdg. 93). El factor se introduce en la funcién General
Method Parameter/Dyes para cada colorante. Alternativamente a la entrada del factor también se puede
introducir el coeficiente de extincidn. En este caso se calcula el factor de la siguiente manera:

6
Fo_100

Dye
Dye

F = factor para el colorante; unidad: pmol/uL.

€ = coeficiente de extincion para el colorante; unidad: cm-"Mol-1L.



Método de evaluacion
Eppendorf BioSpectrometer® basic
Espanol (ES)

12.7.2 Calculo de la FOI

Como valor para la relacion entre moléculas de colorante y cantidad de nucleétidos en el acido nucleico se
calcula e indica la frecuencia de incorporacién (FOI) en los métodos de tincién. El calculo se puede
seleccionar para dos diferentes unidades de resultado:

Unidad MOLECULAS dye/kb

6
FOl = Ay XlO xMM,,

Epye Axx % Fya

Unidad pmol/ug ADN (y/o ARN)

9
FOI = a X 10

Epye Axxx % Fya

Ayyy = extincion del colorante.

Axxx = extincién del acido nucleico.

MM ,; = masa molar media de los nucledtidos: 330 g/mol.
Fna = factor para el calculo del 4cido nucleico.

€pye = Coeficiente de extincion para el colorante; unidad: cm ™M1,

12.7.3 Conversion a cantidades de colorante

El calculo de la cantidad (masa) de colorante en todo el volumen de la muestra se realiza en el paso de
método process results/More calculations.

M =CxV

P total

M = cantidad total calculada (masa) del colorante en el tubo de muestra. Unidad: pmol.
C = concentracion del colorante calculada a partir de la medicion. Unidad: pmol/pL.

Vp totqr = volumen total de la muestra en el tubo de muestra; es introducido por el usuario en More
calculations. Unidad: L.

99



Método de evaluacion
100 Eppendorf BioSpectrometer® basic
Espanol (ES)

12.8 Dual wavelength

Para métodos del grupo Dual Wavelength se pueden compensar las extinciones que se midieron en dos
longitudes de onda antes de que la extincidn calculada sea incorporada en la siguiente evaluacién con
factor o solucién patron.

Para determinar la extincion calculada, es posible definir una evaluacién mediante division o mediante
sustraccion en los parametros:

axA
bx A,

xC+d

Acalc =

A = [(ax Al)—(bx Ag)]XC+d

A7, A, = extinciones medidas.

a, b, ¢, d =factores que se introducen en los parametros. También se pueden introducir nimeros negativos.
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13 Informacion para pedidos

N° de pedido
(Internacional)

N° de pedido
(Norteamérica)

Descripcion

6135 000.009

Eppendorf BioSpectrometer basic
230 V/50 - 60 Hz, conector de la red de distribuciéon Europa

6135 000.017 6135000017 120 V/50 — 60 Hz, conector de la red de distribucion América
Juego de filtros de referencia BioSpectrometer
6135 928.001 6135928001 juego de filtros para verificar la exactitud fotométrica y el error
sistematico de longitudes de onda (segun NIST)
Eppendorf pCuvette G1.0
6138 000.018 6138000018 Microcubeta Eppendorf para Eppendorf BioPhotometer y
BioSpectrometer
Thermal Printer DPU-S445
Incluye fuente de alimentacion y cable de impresora
6135 011.000 230V, EU
6135 010.004 6135010004 115 V/110V, USA, JP
6135 012.007 230V, UK
Thermo paper
0013 021.566 952010409 5 rolls
Eppendorf UVette 220 nm -1 600 nm
Original Eppendorf plastic cuvette, PCR clean, Protein-free
0030 106.300 952010051 50 - 2 000 pL, 80 pieces, individually packaged
Eppendorf UVette routine pack 220 nm -1 600 nm
Eppendorf Quality
0030 106.318 952010069 50 - 2 000 pL, 200 pieces, reclosable box
Eppendorf macro Vis Cuvettes
0030 079.345 0030079345 10 x 100 pieces
Eppendorf semi-micro Vis Cuvettes
0030 079.353 0030079353 10 x 100 pieces
Eppendorf Cuvette Rack
36 locations, for glass and plastic cuvettes, numbered locations
0030 119.851 0030119851 2 pieces, polypropylene, autoclavable

101



Informacion para pedidos
102 Eppendorf BioSpectrometer® basic
Espanol (ES)



eppendorf
Declaration of Conformity

The product named below fulfills the requirements of directives and standards listed. In the case of
unauthorized modifications to the product or an unintended use this declaration becomes invalid.

Product name:

Eppendorf BioSpectrometer® basic

Product type:

Photometer

Relevant directives / standards:

2014/35/EU: EN 61010-1
UL 61010-1, CAN/CSA C22.2 No. 61010-1
2014/30/EU: EN 55011, EN 61326-1

2011/65/EU: EN 50581

Date: December 28, 2015

< gy,

Management Board Portfolio Management

e . 1SO 1SO
Your local distributor: www.eppendorf.com/contact ISO 9001 13485 14001

Eppendorf AG - 22331 Hamburg - Germany Certified o X
eppendorf@eppendorf.com Certified Certified

Eppendorf® and the Eppendorf logo are registered trademarks of Eppendorf AG, Germany.
U.5. Design Patents are listed on www.eppendorf.com/ip.
All rights reserved, incl. graphies and pictures. Copyright 2015 © by Eppendorf AG,

6135 900.980-04

www.eppendorf.com









Evaluate Your Manual

Give us your feedback.
www.eppendorf.com/manualfeedback

Your local distributor: www.eppendorf.com/contact
Eppendorf AG - Barkhausenweg 1 - 22339 Hamburg - Germany
eppendorf@eppendorf.com - www.eppendorf.com

eppendorf



	Manual de instrucciones
	Eppendorf BioSpectrometer® basic
	1 Instrucciones de empleo
	1.1 Utilización de estas instrucciones
	1.2 Símbolos de peligro y niveles de peligro
	1.2.1 Símbolos de peligro
	1.2.2 Niveles de peligro

	1.3 Convención de representación
	1.4 Abreviaturas

	2 Instrucciones generales de seguridad
	2.1 Uso de acuerdo con lo previsto
	2.2 Requerimiento para el usuario
	2.3 Peligros durante el uso previsto
	2.3.1 Daños personales
	2.3.2 Daños en el equipo

	2.4 Información sobre la responsabilidad de producto
	2.5 Indicaciones de seguridad en el equipo

	3 Descripción del producto
	3.1 Vista general del producto
	3.2 Alcance de suministro
	3.3 Características del producto
	3.3.1 Métodos
	3.3.2 Manejo
	3.3.3 Emisión de resultados
	3.3.4 Autocomprobación del equipo


	4 Instalación
	4.1 Preparación de la instalación
	4.2 Seleccionar ubicación
	4.3 Conexión del equipo a la red eléctrica
	4.4 Conectar el equipo a una red
	4.5 Conexión de la impresora al puerto USB
	4.5.1 Impresora térmica DPU-S445

	4.6 Conexión de un ordenador o memoria USB para la exportación de datos

	5 Manejo
	5.1 Elementos de control
	5.1.1 Introducción de texto

	5.2 Inserción de la cubeta
	5.3 Visión general de la secuencia de medición
	5.3.1 Preparación de la medición
	5.3.2 Secuencia de medición
	5.3.3 Indicaciones importantes para las mediciones


	6 Métodos
	6.1 Selección del método
	6.2 Descripción de métodos fotometría
	6.2.1 Grupo de métodos Absorbance
	6.2.2 Grupo de métodos Routine
	6.2.3 Grupo de métodos Basic
	6.2.4 Grupo de métodos Advanced

	6.3 Parámetros de los métodos
	6.4 Pasos de métodos
	6.4.1 check parameters
	6.4.2 measure standards
	6.4.3 measure samples
	6.4.4 Muestras de medición: Visualización de resultados
	6.4.5 process results
	6.4.6 Resultados de procesos: Opciones
	6.4.7 print & export
	6.4.8 Finalizar la serie de mediciones


	7 Funciones
	7.1 Funciones del grupo principal User
	7.1.1 Results Memory
	7.1.2 General Method Parameters
	7.1.3 Absorbance Spectra Library
	7.1.4 Device Settings
	7.1.5 Device Calibration
	7.1.6 Info


	8 Mantenimiento
	8.1 Limpieza
	8.1.1 Limpieza de la cubierta del compartimento de la cubeta

	8.2 Desinfección/Descontaminación
	8.3 Comprobación del equipo
	8.3.1 Comprobación de la unidad espectrométrica
	8.3.2 Autocomprobación del equipo

	8.4 Sustituir fusibles
	8.5 Descontaminación antes del envío

	9 Solución de problemas
	9.1 Errores generales
	9.2 Mensajes de error
	9.3 Identificaciones de resultados

	10 Transporte, almacenaje y eliminación
	10.1 Transporte
	10.2 Almacenamiento
	10.3 Eliminación

	11 Datos técnicos
	11.1 Suministro de corriente
	11.2 Condiciones del entorno
	11.3 Peso/dimensiones
	11.4 Propiedades fotométricas
	11.5 Otros parámetros técnicos
	11.6 Parámetros de aplicación

	12 Método de evaluación
	12.1 Valores de extinción
	12.1.1 Valor de blanco
	12.1.2 Corrección de fondo
	12.1.3 Corrección de cubeta

	12.2 Transmisión
	12.3 Evaluación con factor o con solución patrón
	12.4 Evaluación con curva/línea recta de solución patrón
	12.5 Dilución
	12.6 Procedimientos de evaluación especiales para ácidos nucleicos y proteína UV
	12.6.1 Corrección A260 y corrección A280
	12.6.2 Ratio A260/A280 y ratio A260/A230
	12.6.3 Conversión en concentraciones molares y cantidades de ácidos nucleicos
	12.6.4 Cálculo del factor para proteína en "General Method Parameter"

	12.7 Procedimientos de evaluación especiales para los métodos de tinción
	12.7.1 Cálculo del factor para el colorante a partir del coeficiente de extinción
	12.7.2 Cálculo de la FOI
	12.7.3 Conversión a cantidades de colorante

	12.8 Dual wavelength

	13 Información para pedidos
	Certificados



<<
  /ASCII85EncodePages false
  /AllowTransparency false
  /AutoPositionEPSFiles true
  /AutoRotatePages /All
  /Binding /Left
  /CalGrayProfile (Dot Gain 20%)
  /CalRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CalCMYKProfile (U.S. Web Coated \050SWOP\051 v2)
  /sRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CannotEmbedFontPolicy /Warning
  /CompatibilityLevel 1.4
  /CompressObjects /Tags
  /CompressPages true
  /ConvertImagesToIndexed true
  /PassThroughJPEGImages true
  /CreateJobTicket false
  /DefaultRenderingIntent /Default
  /DetectBlends true
  /DetectCurves 0.0000
  /ColorConversionStrategy /LeaveColorUnchanged
  /DoThumbnails false
  /EmbedAllFonts true
  /EmbedOpenType false
  /ParseICCProfilesInComments true
  /EmbedJobOptions true
  /DSCReportingLevel 0
  /EmitDSCWarnings false
  /EndPage -1
  /ImageMemory 1048576
  /LockDistillerParams false
  /MaxSubsetPct 100
  /Optimize true
  /OPM 1
  /ParseDSCComments true
  /ParseDSCCommentsForDocInfo true
  /PreserveCopyPage true
  /PreserveDICMYKValues true
  /PreserveEPSInfo true
  /PreserveFlatness true
  /PreserveHalftoneInfo false
  /PreserveOPIComments false
  /PreserveOverprintSettings true
  /StartPage 1
  /SubsetFonts true
  /TransferFunctionInfo /Apply
  /UCRandBGInfo /Preserve
  /UsePrologue false
  /ColorSettingsFile ()
  /AlwaysEmbed [ true
  ]
  /NeverEmbed [ true
  ]
  /AntiAliasColorImages false
  /CropColorImages true
  /ColorImageMinResolution 300
  /ColorImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleColorImages true
  /ColorImageDownsampleType /Bicubic
  /ColorImageResolution 150
  /ColorImageDepth -1
  /ColorImageMinDownsampleDepth 1
  /ColorImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeColorImages true
  /ColorImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterColorImages true
  /ColorImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /ColorACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /ColorImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000ColorACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000ColorImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasGrayImages false
  /CropGrayImages true
  /GrayImageMinResolution 300
  /GrayImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleGrayImages true
  /GrayImageDownsampleType /Bicubic
  /GrayImageResolution 150
  /GrayImageDepth -1
  /GrayImageMinDownsampleDepth 2
  /GrayImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeGrayImages true
  /GrayImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterGrayImages true
  /GrayImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /GrayACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /GrayImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000GrayACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000GrayImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasMonoImages false
  /CropMonoImages true
  /MonoImageMinResolution 1200
  /MonoImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleMonoImages true
  /MonoImageDownsampleType /Bicubic
  /MonoImageResolution 600
  /MonoImageDepth -1
  /MonoImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeMonoImages true
  /MonoImageFilter /CCITTFaxEncode
  /MonoImageDict <<
    /K -1
  >>
  /AllowPSXObjects false
  /CheckCompliance [
    /None
  ]
  /PDFX1aCheck false
  /PDFX3Check false
  /PDFXCompliantPDFOnly false
  /PDFXNoTrimBoxError true
  /PDFXTrimBoxToMediaBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXSetBleedBoxToMediaBox true
  /PDFXBleedBoxToTrimBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXOutputIntentProfile ()
  /PDFXOutputConditionIdentifier ()
  /PDFXOutputCondition ()
  /PDFXRegistryName ()
  /PDFXTrapped /False

  /CreateJDFFile false
  /Description <<
    /CHS <FEFF4f7f75288fd94e9b8bbe5b9a521b5efa7684002000500044004600206587686353ef901a8fc7684c976262535370673a548c002000700072006f006f00660065007200208fdb884c9ad88d2891cf62535370300260a853ef4ee54f7f75280020004100630072006f0062006100740020548c002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e003000204ee553ca66f49ad87248672c676562535f00521b5efa768400200050004400460020658768633002>
    /CHT <FEFF4f7f752890194e9b8a2d7f6e5efa7acb7684002000410064006f006200650020005000440046002065874ef653ef5728684c9762537088686a5f548c002000700072006f006f00660065007200204e0a73725f979ad854c18cea7684521753706548679c300260a853ef4ee54f7f75280020004100630072006f0062006100740020548c002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e003000204ee553ca66f49ad87248672c4f86958b555f5df25efa7acb76840020005000440046002065874ef63002>
    /DAN <>
    /ESP <>
    /FRA <>
    /ITA <>
    /JPN <>
    /KOR <FEFFc7740020c124c815c7440020c0acc6a9d558c5ec0020b370c2a4d06cd0d10020d504b9b0d1300020bc0f0020ad50c815ae30c5d0c11c0020ace0d488c9c8b85c0020c778c1c4d560002000410064006f0062006500200050004400460020bb38c11cb97c0020c791c131d569b2c8b2e4002e0020c774b807ac8c0020c791c131b41c00200050004400460020bb38c11cb2940020004100630072006f0062006100740020bc0f002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e00300020c774c0c1c5d0c11c0020c5f40020c2180020c788c2b5b2c8b2e4002e>
    /NLD (Gebruik deze instellingen om Adobe PDF-documenten te maken voor kwaliteitsafdrukken op desktopprinters en proofers. De gemaakte PDF-documenten kunnen worden geopend met Acrobat en Adobe Reader 5.0 en hoger.)
    /NOR <>
    /PTB <>
    /SUO <>
    /SVE <>
    /ENU (Use these settings to create Adobe PDF documents for quality printing on desktop printers and proofers.  Created PDF documents can be opened with Acrobat and Adobe Reader 5.0 and later.)
    /DEU <FEFF005000440046002d004400610074006500690065006e0020006600fc00720020004f006e006c0069006e0065002d0041006e00770065006e00640075006e00670065006e002000280057006500620073006900740065002c00200049006e007400720061006e00650074002c0020006500700042007200610069006e0020006500740063002e0029>
  >>
  /Namespace [
    (Adobe)
    (Common)
    (1.0)
  ]
  /OtherNamespaces [
    <<
      /AsReaderSpreads false
      /CropImagesToFrames true
      /ErrorControl /WarnAndContinue
      /FlattenerIgnoreSpreadOverrides false
      /IncludeGuidesGrids false
      /IncludeNonPrinting false
      /IncludeSlug false
      /Namespace [
        (Adobe)
        (InDesign)
        (4.0)
      ]
      /OmitPlacedBitmaps false
      /OmitPlacedEPS false
      /OmitPlacedPDF false
      /SimulateOverprint /Legacy
    >>
    <<
      /AddBleedMarks false
      /AddColorBars false
      /AddCropMarks false
      /AddPageInfo false
      /AddRegMarks false
      /ConvertColors /NoConversion
      /DestinationProfileName ()
      /DestinationProfileSelector /NA
      /Downsample16BitImages true
      /FlattenerPreset <<
        /PresetSelector /MediumResolution
      >>
      /FormElements false
      /GenerateStructure true
      /IncludeBookmarks false
      /IncludeHyperlinks false
      /IncludeInteractive false
      /IncludeLayers false
      /IncludeProfiles true
      /MultimediaHandling /UseObjectSettings
      /Namespace [
        (Adobe)
        (CreativeSuite)
        (2.0)
      ]
      /PDFXOutputIntentProfileSelector /NA
      /PreserveEditing true
      /UntaggedCMYKHandling /LeaveUntagged
      /UntaggedRGBHandling /LeaveUntagged
      /UseDocumentBleed false
    >>
  ]
>> setdistillerparams
<<
  /HWResolution [2400 2400]
  /PageSize [612.000 792.000]
>> setpagedevice


