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1. Einleitung 

Dieser Leitfaden beschreibt, wie FIM/SNID Restproben und Pathogene im NUKLEUS-LIMS in der Rolle 

Dokumentation/Studienkoordinator*in dokumentiert werden. 

 

2. Vorbedingungen 

Sie benötigen einen Zugang zum NUKLEUS-LIMS in der Rolle Dokumentation/Studienkoordinator*in 

bzw. MTLA/Dokumentation/Studienkoordinator*in. Zudem werden ein Handscanner sowie ein 

Etikettendrucker benötigt. 

 

Der Proband braucht ein Biobanking-Pseudonym (LIMSPSN). Hierfür muss der unterschriebene 

Consent über das secuTrial®-System erfasst und der Proband im secuTrial®-System angelegt worden 

sein, damit das LIMSPSN in CentraXX gefunden werden kann.  

Ein Ausdruck der „Personendaten des aktuellen Teilnehmers“ aus secuTrial® sollte vorliegen, um das 

LIMSPSN davon scannen zu können.  

 

3. Registrierung: Workflow 01 für Restproben 

 

Schritt 1. Im NUKLEUS-LIMS anmelden 

 

1. Das NUKLEUS-LIMS wird über die URL https://num-lims.med.uni-greifswald.de/centraxx/ 

aufgerufen. 

2. Mit Benutzername und Password anmelden. 

Die Zugangsdaten werden nach Eingang des Nutzerantrags an Sie gesendet.  

 

 

 

  

https://num-lims.med.uni-greifswald.de/centraxx/
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Workflow starten 

 

1. In der oberen CentraXX-Menüleiste Workflow > Workflow Aufgaben aufrufen.  

 

 

2. In der „Gruppe Inbox“ in der unteren Bildschirmhälfte werden die Workflows gestartet. „01 - 

NUM Registrierung Restproben“ auswählen.  

 

 

3. Workflow mit dem Play-Button  am rechten Rand der „Gruppe Inbox“ starten. 

 

Schritt 2. Teilnehmer*innen Informationen eingeben 

 

 

 

1. Das LIMSPSN (LIMS-Pseudonym) der Teilnehmer*in scannen (falls kein Scanner zur Hand mit 

Tastatur eingeben und mit Enter bestätigen).   

Danach sollte neben dem LIMSPSN Feld eine Mitteilung „Patient gefunden“ erscheinen.  

a. Wenn dies nicht der Fall ist, überprüfen Sie das eingegebene LIMSPSN und 

korrigieren Sie dieses gegebenenfalls.  

b. Wenn der Teilnehmer weiterhin nicht gefunden wird, prüfen, ob die 

Patientenregistrierung in secuTrial® korrekt abgeschlossen wurde.  

c. Wenn es immer noch nicht geht, den NUM-LIMS Support kontaktieren: num-

lims@med.uni-greifswald.de.  

 

2. Im zweiten Feld ist die Studie vorausgewählt.  
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3. Organisationseinheit wählen. Sollten Mehrere Organisationseinheiten in der Auswahl 

erscheinen, diejenige wählen, die mit NSN-SNID beginnt.  

 

 
 

4. In der zweiten Zeile Modul, Tier und Visite wählen.   

 

 

 

 

 

 

Schritt 3. Restproben / Pathogenproben auswählen 

 

Die möglichen Probenarten sind in zwei Abnahmekits gebündelt, das Basis-Probenset und ein 

spezifisches Bioproben-Set für die einzelnen Module. 

Diese können in den Auswahllisten Basis-Kit und Optionales Kit ausgewählt werden.  

1. Das Basis-Kit und das optionale Kit wählen.   

 

Unter der Kit-Auswahl erscheint jeweils eine Tabelle mit den verfügbaren Probenarten pro Kit.  
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2. In der ‚Registrieren‘-Spalte diejenigen Proben auswählen, die im CentraXX registriert werden 

sollen.  Für die ausgewählten Proben werden werden Etiketten erstellt. 

 

3. In der dritten Spalte das Pathogen erfassen. 

 

4. Sofern vorhanden, in der vierten Spalte die Auftragsnummer zur Probe aus dem lokalen LIS 

(z.B. Swisslab) erfassen. 

 

5. In der fünften Spalte das Entnahmedatum erfassen. 

 

Welche Proben sind in den Kits enthalten? 

Das Basis Kit enthält Pathogen-Proben: diagnostisch, isolierter Erreger oder genetisches Material.  Im 

BSI-Modul sind im Basis Kit zusätzlich Blutproben.  Das optionale Kit enthält spezifische Proben der 

jeweiligen Module. 

 

 

 

 

 

Schritt 4. Etiketten für die Primärproben drucken 

 

1. Mit Klick auf den „Etiketten erstellen“ Button die PDF-Datei mit den Etiketten herunterladen. 

Hinweis: Gegebenenfalls muss ein Popup-Blocker deaktiviert werden, damit die PDF-Datei 

heruntergeladen werden kann.  Sollten Sie Probleme bei der Erstellung der PDF Datei haben, 

probieren Sie einen anderen Browser, z.B. Google Chrome. 
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2. Im Download-Dialog „Speichern“ wählen, um das Etiketten-PDF lokal zu speichern und so die 

Etiketten ggf. mehrfach ausdrucken zu können. 

 

 
 

3. Die PDF-Datei öffnen und mit dem Etikettendrucker ausdrucken. Dabei beachten,  

 dass das Format der für den Drucker konfigurierten Etiketten mindestens 30x30mm 

beträgt und dem tatsächlich verwendeten Etikettenformat entspricht, 

 dass in den Optionen Druck mit „Tatsächliche Größe“ ausgewählt ist.  

 

 
 

Hinweis: Bei Abweichungen der Einstellungen kann es vorkommen, dass das Druckbild verzerrt 

wird. Dann werden der Barcode und die darunter stehende Proben-ID eventuell nicht korrekt 

gedruckt, wodurch die Probe nicht mehr eindeutig identifizierbar wäre.   

 

4. Die Qualität der ausgedruckten Etiketten überprüfen.  
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5. Bei Primärproben die Etiketten auf die entsprechenden Primärgefäße kleben.  Dabei 

sichergehen, dass das Material in der untersten Zeile des Etikettes mit dem Material des 

jeweiligen Primärgefäßes übereinstimmt.  Bei Aliquoten das Etikett nicht auf die Aliquot-

Probe kleben, sondern zur Dokumentation der Aliquotierung in Workflow 4 aufheben, wo es 

anstelle der Aliquot-Elternprobe eingescannt wird.   

 

 

Schritt 5. Aktivität abschließen 

1. Nach dem Druck der Etiketten auf den „Aktivität abschließen“ Button klicken.  Hierdurch 

wird der Workflow beendet. Die Restproben sind nun im Centraxx registriert. 

 

4. Aliquotierung: Workflow 04 

 

Die Proben die als Aliquots vorliegen, werden hier mit ihren Primärproben für die in Rest-Workflow 

01 Etiketten erzeugt wurden verknüpft. 

 

 

Schritt 1: Workflow starten 

1. In der oberen Centraxx-Menüleiste zu Workflow > Workflow-Aufgaben gehen.   

 

 
 

2. In der „Gruppe Inbox“ in der unteren Bildschirmhälfte Workflow „04 - NUM Aliquotierung 

nach Studienschema“ auswählen. 
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3. Workflow starten mit dem Play-Button  am rechten Bildschirm-Rand. 

 

Schritt 2: Rackbelegungsschema für die aliquotierten Proben auswählen 

1. Als Studienschema das vordefinierte Rackschema je nach Probenart aussuchen. 

Für die SNID Studie stehen verschiedene Rackschemata zur Verfügung.  

 

 
 

2. Je nach verwendeten Hersteller der Racks und Aliquotgefäße den passenden Racktyp 

auswählen. 

Achtung: Wenn Sie ein Rackschema mit einem 48iger Rack wählen, erscheint folgende 

Meldung 

 

 

 

Ändern Sie den Rack-Typ entsprechend der Aliquot-Volumina.  
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Das dargestellte Schema zeigt die nach SOP zu gewinnenden Anzahlen an Aliquoten. 

Sollte die Anzahl an Aliquoten aufgrund von zu wenig Material nicht erreicht werden, bleiben 

diese Zellen im Erfassen der Aliquote später leer. 

Im Anhang A finden Sie eine Übersicht der einzelnen Rackschemata. 

 

Schritt 3: Aliquote erfassen 

Für die Erfassung der Aliquote stehen zwei Optionen zur Verfügung: 

- Option A: Wenn Sie einen Rackscanner oder ein externes Tool (z. B. Manual Rackscan) zur 

Erstellung einer CSV-Datei verwenden, folgen Sie bitte Option A. 

 

- Option B: Möchten Sie die 2D-Codes der Aliquote manuell mit einem Handscanner direkt im 

Workflow erfassen, wählen Sie Option B. 

 

 

Option A: CSV-Datei hochladen 

1. Den „Scannen“ Button klicken. 

2. Den eingerichteten CSV-Scanner Ihres Standortes auswählen. 

3. Über den  „Upload“ Button können Sie eine CSV-Datei auswählen.  

 

 
 

4. Den Upload über den „Scannen“ Button starten. 

 

Option B: Manueller Einzelscan 

1. Den „Einzelscan“ Button klicken.  

2. Nun mit einem Handscanner die 2D Codes der Aliquotgefäße passend zum ausgewählten 

Aliquotierschema scannen. 

3. Dann die Rack-ID des Racks auf dem die Aliquote stehen scannen. 

4. „Übernehmen“ klicken wenn alle Aliquote erfasst sind. 
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Schritt 4: Primärproben den Aliquoten zuweisen 

1. In diesem Schritt werden die Aliquot IDs (CSV-Datei Upload oder Einzelscan) mit den 

entsprechenden Primärproben IDs verknüpft.  

Die Verknüpfung kann je nach gewähltem Rackschema spalten- oder zeilenweise 

vorgenommen werden. Hierfür müssen die Primärproben IDs in die Felder der ersten Zeile 

bzw. ersten Spalte gescannt werden. Im Beispiel sind diese rot markiert: 

 

 

 
 

 

Werden mehrere Probenarten aus einem Primärgefäß gewonnen, muss die Primärgefäß-

Proben-ID für alle entsprechenden Spalten eingescannt werden. Dies ist z.B. bei der 

Aliquotierung von EDTA Vollblut in EDTA-Plasma sowie BuffyCoat der Fall: die EDTA Vollblut 

Primärprobe wird sowohl zur Spalte mit ihren EDTA-Plasma Aliquoten als auch zur Spalte mit 

ihren BuffyCoat Aliquoten hinzugescannt. 

 

Sie können in diesem Schritt ggf. auch die Aliquot-Volumina und Zellzahlen (bei PBMCs) 

anpassen, falls diese von der SOP-Vorgaben abweichen.  

Dazu das Stiftsymbol zum Bearbeiten neben einem Probenaliquot klicken. 
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2. Die Zeitstempel für das Aufteilungsdatum (Aliquotierungszeitpunkt) und das 

Einlagerungsdatum des Racks anpassen. 

 

 
 

3. Den Lagerort festlegen: das Listensymbol   für den Lagerort klicken. 

 

4. Zu dem Lagerort navigieren, an dem das Rack eingelagert werden soll.  

 

 
 

5. „Übernehmen“ klicken. 

 

Schritt 4: Aliquotierung Speichern 

1. Sobald alle Zuordnungen und Zeitstempel sowie den Lagerort erfasst sind, „Speichern“ 

klicken. 
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5. Versionshistorie 

Version 1.0  Übernahme der Version von RAPID REVIVE 


