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  Ziele der Core Facility 

• Gemeinschaftlicher Gebrauch von High‐end Technologien in einer zentralen Core Facility  

• Kontinuierliche professionelle Wartung und Betreuung dieser Geräte 

• Evaluierung und Etablierung einer breiten Palette von Technologien und Methoden 

• Datenmanagement 

• Beratung und Ausbildung der Nutzer  

• Support in Studiendesign und molekularbiologischen Methoden  

• Zusätzlicher wissenschaftlicher Input zu den Projekten 

[top] 

 

  Erfolgsrezept der Core Facility 

Die "Sequencing & Genotyping Core Facility" wurde bei  ihrer Gründung  im Jahr 2004 als Teil der 
Sektion für Genetische Epidemiologie etabliert. Ziel war es, die Core Facility möglichst nahe an der 
Expertise anzusiedeln, damit sich beide Einrichtung ergänzen und damit zu einem Mehrwert  für 
den Wissenschaftsstandort Innsbruck werden. Dieses Vorgehen hat sich sehr bewährt, da dadurch 
sowohl  die molekularbiologische  als  auch  die  informatische  und  statistische  Expertise  für  die 
Core  Facility  zur  Verfügung  steht.  Ziel  ist  es  dabei,  dass  Nutzer  nicht  nur  the Methoden  zur 
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Verfügung  gestellt  bekommen,  sondern  auch  molekularbiologischen  und  zusätzlichen 
wissenschaftlichen Input erhalten, soferne sie dies wünschen. 

Unser Credo lautet:  

Kein Nutzer wird bei uns allein gelassen! 

   

[top] 

 

  Molekularbiologische Methoden 

Sequenzieren 

• Es stehen ein 16‐Kapillarsequenzierer für mittleren Durchsatz 
und  ein  48‐Kapillarsequenzierer  für  höheren  Durchsatz  zur 
Verfügung 

• Anwendungen:  
o DNA‐Sequenzierungen 
o Fragmentanalysen 
o SNaPshot 
o Long‐range DNA Sequenzierungen 

• Angebotener Service:  
o Durchführung der Sequenzierung / Fragmentanalyse 
o Gerätenutzung 
o Beratung bei der Erstellung der Projektstrategie 
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Genotypisierungen mittels 7900HT Real‐Time PCR System 

• Verwendete Chemie: Taqman oder KBSciences‐KASPar 

• Kostengünstige Anwendung durch 384‐well Format 

• Singleplex‐Verfahren (1 SNP pro Analyse)  

• Mittlerer Durchsatz auch für kleine bis mittelgroße Projekte 

Genotypisierungen mittels iPLEX Assays 

• Sequenom MassARRAY Analyzer 4 

• Sehr kostengünstige Anwendung  in Abhängigkeit von der Anzahl zu 
genotypisierender SNPs 

• Multiplex‐Verfahren (gleichzeitig 6‐35 SNPs pro Analyse)  

• Hochdurchsatz mit bis zu 100.000 Genotypen pro Tag 

• Beratung bei der Erstellung der Projektstrategie 

• Hilfestellung bei der Etablierung 

Andere Verfahren mit der Sequenom MassARRAY Plattform 

• Folgende Methoden für die Plattform sind in Vorbereitung und werden in 
absehbarer Zeit zur Verfügung stehen: 

o DNA Methylierungen (EpiTYPER) 
o Molecular Typing (iSEQ) 
o Copy Number Variations  
o Somatic mutation profiling 
o Quantitative gene expression 

Real‐Time PCR mit ABI 7900HT System 

• Neben der SNP‐Genotypisierung stehen mit diesem Gerät folgende 
Anwendungen zur Verfügung: 

o Genexpressionsanalysen 
o Targeted Gene‐Expression Analysis mittels Low‐Density‐Arrays 
o Bestimmung der relativen Telomer‐Länge 

• Hilfestellung bei der Projektplanung 
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DNA und RNA Extraktion mittels QIAGEN EZ1 advanced Biorobotic 

• Hochqualitative DNA und RNA           

• Folgende Kits können zur Anwendung kommen: 
o Gewebe‐Kit 
o Blut Kit 
o Forensic Investigator Kit 
o Paraffin‐Kit 
o HaploPrep Kit  

• Durchsatz: bis zu 6 Proben pro Lauf 

Quantifizierung von DNA und RNA 

• Mit  geringem Materialeinsatz  ist  die Quantifizierung mit  folgenden Methoden 
möglich: 

o NanoDrop ND‐1000 Spectrophotometer: zur Messung von Einzelproben 
o NanoQuant  infinite M200 Tecan:  zur gleichzeitigen Messung von bis  zu 

96 Proben 

Grosse Pipettierjobs 

• Für grosse Pipettieraufgaben stehen folgende Geräte im Einsatz: 
o Tecan Freedom EVO 150: 8‐Kanal‐Pipettierroboter 
o Tecan Multichannel zur Pipettierung von 96 Proben gleichzeitig 

 

Biobanking 

• Gerne stellen wir unser Knowhow bezüglich Biobanking zur Verfügung: 
o Präanalytik 
o Optimale Probengewinnung und ‐lagerung 
o Aliquotierungs‐Strategie 
o Probenverwaltung 

[top] 

 

  Informatische und bioinformatische Unterstützung 

Aufgrund der täglichen Anforderungen hat sich an der Sektion für Genetische Epidemiologie eine 
informatische Arbeitsgruppe etabliert, die von Frau PD Dr. Anita Kloss‐Brandstätter geleitet wird 
und verschiedene Softwarelösungen aus dem Datenbankapplikationen, Analyse von Copy Number 
Variationen und dem Bereich mitochondrialer DNA programmiert. Details  zu den einzelnen  frei 
erhältlichen Software‐Lösungen können hier gefunden werden. 
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Neben den bioinformatischen Lösungen wurde von Stefan Coassin die GenEpi Toolbox  ins Leben 
gerufen, die bioinformatische Hilfsmittel  für die Durchleuchtung von  interessanten Genregionen 
zusammenfasst.  Es  handelt  sich  dabei  um  eine  Sammlung  von Werkzeugen  für  den  täglichen 
Gebrauch, die von "Users for Users"  zusammengefasst wurde.  

[top] 

 

  Unterstützung bei Studiendesign und Statistik 

MitarbeiterInnen  der  Sektion  für Genetische  Epidemiologie  helfen  auch  gerne  beim Design  der 
Studie sowie bei den Auswertungen der Daten. 

[top] 

 

  Wie kann ich die Core Facility nutzen? 

Hier  muss  zwischen  zwei  Nutzungsformen  unterschieden  werden,  die  auch  in  der  nächsten 
Abbildung dargestellt sind: 

• Routinemässige Nutzung der  Sequenzier‐ und Real‐Time PCR Geräte:  Zur Verwendung  der 
beiden  Sequenziergeräte  sowie  des  7900HT  Real‐Time  PCR  Systems  steht  eine  Online‐
Registrierung für die Gerätenutzung zur Verfügung. Erstnutzer müssen sich mit Frau Gertraud 
Erhart zur Erstellung eines Nutzer‐Accounts  in Verbindung setzen. Nach Freischaltung können 
die  Nutzungszeiten  der  Geräte  direkt  online  unter  http://genepi_core.i‐med.ac.at/  gebucht 
werden.  

• Wissenschaftliche Kooperationen: Geht die Nutzung der Core Facility über die Gerätenutzung 
hinaus und kommt es  zu einer  signifikanten Einbeziehung von Mitarbeitern der Genetischen 
Epidemiologie  in  wissenschaftliche  Fragestellung,  so  entsteht  eine  wissenschaftliche 
Kooperation. Für wissenschaftliche Kooperationen erfolgt in der Regel ein Erstkontakt über die 
genannten Ansprechpartner und entsprechende Beratungen zu dem geplanten Projekt unter 
Einbeziehung der technischen MitarbeiterInnen der Genetischen Epidemiologie. 

 

[top] 
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  Welche Kosten entstehen dem Nutzer? 

Die  Kosten  hängen  ab  von  der Art  der Nutzung  und  können  bei  routinemässiger Nutzung  sehr 
leicht  pauschal  abgeschätzt  werden  (bitte  um  Kontaktaufnahme  mit  Frau  Erhart).  Für 
wissenschaftliche Kooperationen wird nach einer individuellen Beratungen das optimale Vorgehen 
besprochen und die voraussichtlichen Kosten abgeschätzt. 

[top] 

 

  Mitarbeiter der Core Facility 

Die  Core  Facility  wird  von  Frau  Gertraud  Erhart  betreut.  Daneben  arbeiten  mehrere 
MitarbeiterInnen  der  Genetischen  Epidemiologie  in  der  Core  Facility  mit.  Nachfolgend  ein 
Zusammenstellung der HauptansprechpartnerInnen: 

 

Univ.‐Prof. Florian Kronenberg 

• E‐mail: Florian.Kronenberg@i‐med.ac.at 
• Tel. 70560 
• Zuständig für:  

o Leitung 
o Wissenschaftliche Anfragen 
o Kooperationen 

Mag. Stefan Coassin 

• E‐mail: Stefan.Coassin@i‐med.ac.at  
• Tel. 70572 
• Zuständig für:  

o Wissenschaftliche Anfragen 
o Kooperationen 

PD Dr. Anita Kloss‐Brandstätter (zur Zeit karenziert) 

• E‐mail: Anita.Kloss@i‐med.ac.at  
• Tel. 70569 
• Zuständig für:  

o Wissenschaftliche Anfragen 
o Kooperationen 
o Informatische Projekte   
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Gertraud Erhart 

• E‐mail: Gertraud Erhart@i‐med.ac.at  
• Tel. 70573 
• Zuständig für:  

o Einführung in die Nutzung der Core Facility 
o Wartung und Kalibrierung der Geräte 
o Online‐Administration der Core Facility 
o Low‐Density Arrays  
o Kandidatengen‐Sequenzierungen 
o Spezialanwendungen (z.B. mitochondriale DNA) 

 

Mag. Margot Haun 

• E‐mail: Margot.Haun@i‐med.ac.at  
• Tel. 70573 
• Zuständig für:  

o Genotypisierungen (Taqman und iPLEX) 
o Real‐Time PCR 
o Spezialanwendungen (SNaPshot) 

Doreen Dähnhardt (zur Zeit karenziert) 

• E‐mail: Doreen.Daehnhardt@i‐med.ac.at  
• Tel. 70563 oder 70571 
• Zuständig für:  

o Einführung in die Nutzung der Core Facility 
o Wartung und Kalibrierung der Geräte 
o Online‐Administration der Core Facility 
o Low‐Density Arrays   

Dr. Monika Summerer (zur Zeit teilkarenziert) 

• E‐mail: Monika.Summerer@i‐med.ac.at  
• Tel. 70573 
• Zuständig für:  

o Genotypisierungen (Taqman) 
o Fragmentanalysen und Mikrosatelliten‐Typisierungen 

Anita Neuner 

• E‐mail: Anita.Neuner@i‐med.ac.at  
• Tel. 70561 (tgl. erreichbar von 7:00‐11:30 Uhr) 
• Zuständig für:  

o Abrechnung der Nutzergebühren 

[top] 
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