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1 Zweck und Zielgruppe

Der vorliegende Leitfaden beschreibt die Benutzerschritte im NUKLEUS-LIMS (CentraXX) fir die
Nutzerrolle der MTLA bzw. StudyNurseMTLA Kombi zur Dokumentation der Verarbeitung und
Einlagerung von Bioproben, die im Rahmen der RAPID-ELAPSE Studie mit dem Studien-Set gewonnen

wurden.
Dabei werden

die Quittierung des Laboreingangs,

die Dokumentation der Zentrifugation,

die Dokumentation des Probenpoolings,

die Dokumentation der Aliquotierung in 48iger und 96iger-Racks und
die Dokumentation der Probeneinlagerung

erlautert.

Hinweis: Fiir die Gewinnung und Prozessierung der Bioproben verwenden Sie bitte die aktuelle

Version der vom NUM MB Bioprobenkern bereitgestellten SOP zur Bioprobensammlung.

2 Vorbedingungen

Ilhr Nutzeraccount ist berechtigt, auf Probanden der RAPID-ELAPSE Studie lhres
Studienzentrums zuzugreifen.

Die etikettierten Primargefale mit dem gewonnenen Bioproben liegen vollstandig vor.

Die Etiketten fiir die PoolinggefaRe ,,Heparin fiir PBMC Pool Plasma“ und ,Heparin fiir PBMC
Pool Blut” liegen vor.

Es steht ein Handscanner zum Scannen der Barcodes der Primargefalle zur Verfligung.

Achtung: Handische Eingaben sind zu vermeiden, da es zu Fehleingaben kommen kann, die
unter Umstanden zu Probandenverwechselungen fiihren.

Ilhnen steht ein Rackscanner zur Verfligung.

o Der Rackscanner exportiert ein geeignetes CSV-Format, das mithilfe einer
laborspezifisch angepassten Scannerkonfiguration im NUKLEUS-LIMS verarbeitet
werden kann.

o Fur die Verarbeitung sollten folgende Informationen vom Scanner geliefert werden:
2D Code des Aliquots, Scan-Zeitpunkt sowie fir die 96er- und 48er-Racks ist eine
Unterscheidung zwischen den X- und Y-Koordinaten der Probe notwendig, damit diese
im NUKLEUS-LIMS korrekt verarbeitet werden kann.

o Ndatzlich ist eine Spalte in der die Rack-ID enthalten ist (diese sollte vom Rackscanner
geliefert werden).

o Bitte beachten Sie, dass nicht belegte Platze und nicht korrekt erkannte Tubes
unterschiedlich Gbermittelt werden sollten (z.B. NoTube, NoRead).
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e Hinweis: Sollte lhnen kein Rackscanner zur Verfligung stehen ist die Erfassung der 2D Codes
wahrend der Dokumentation der Aliquotierung mittels eines Handscanners moglich, erfordert
jedoch mehr Zeit und kann ggf. zu fehlerhaften Zuordnungen fihren.

3 Ablauf der Dokumentation

3.1 Schematische Darstellung der Workflownutzung
Nachfolgend eine schematische Darstellung der beteiligten Workflows je Material.

Die Abfolge der Workflows ist fiir eine SOP-konforme Dokumentation der Bioproben einzuhalten.

RAPID-ELAPSE Studien Set

i Dokumentation
Labo_rgngang Zentrifugation 2.000g 15 Aliquotierung Serum
quittieren .
(Workflow 2) min RT (Worlkdlow 4)

orkflow 3a

- — : Dokumentation - "

e ~, Laboreingang i Aliquotierung Plasma /
(EDTA-Vollblut) quittieren Zentrifu 9;'::’;? 000g 15 BuffyCoat

~— 7 (Workflow 2) (Workflow 4)

(Workflow 3a)

Aliquotierung EDTA-

Vollblut
(Workflow 4)
. Dokumentation ] - Dokumentation
Heparin fiir Lagsirr';::rging Zentrifugation 300g Poolg]gsl-r:fapann Zentrifugation 2.000g
FEMC (Workflow 2) nein 10min RT (Workflow 6) 15min RT
(Worldflow 3a) (Worlkflow 3a)

¥
Aliquotierung Heparin-
Plasma
(Workflow 4)

Aliquotierung Heparin
VB HepFix
(Worlkflow 4)

Poaling Heparin
Blut
{Worlflow &)

Dokumentation
Zentrifugation Beginn 1.
Zentrifugation 800g 20
min RT
(Workflow 3c)

A 4
Aliquotierung PBMC-
Zellen
{Workflow 4)

Anmeldung am NUKLEUS-LIMS
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1. Das NUKLEUS-LIMS wird tiber die URL https://num-lims.med.uni-greifswald.de/centraxx/
aufgerufen.

2. Im Anmeldefenster werden Benutzername und Passwort eingegeben und ,Anmelden”
klicken:

NUM-Prod
Usemame:
| MTLA |
Password:
Login
Password recovery
Version: 3.18.3.16 il

3.2 Laboreingang quittieren: Workflow 02

Schritt 1: Workflow starten

1. Workflow-Aufgaben liber die obere Menii-Leiste aufrufen.

~ Patient ~ Studie | = Workilow | + Administration « Centra ~ studynurse

Workilow-Aufgaben Work
—

Benutzer Inbox

2. Workflow ,,02 - NUM-Verarbeitung von Bioproben Laboreingang“ aus der ,,Gruppe Inbox”“
auswahlen.

Aufgaben ID Prozess-Beschreibung 4  Bemerkung ~
- 21.06.2024 02 - NUM Verarbeitung von Bioproben Laboreingang _ ?|

214,949 21.06.2024 03a - NUM Bearbeitung von Bioproben (Blut’/Urin) "

214.864 22052024 03¢ - NUM Bearbeitung von Bioproben (FEMC) =]

214902 11.06.2024 O04a - NUM Aliquotierung nach Studienschema

214.889 24.05.2024 06 - NUM Probenpooling

cees

3. Workflow starten mit dem [EI] Button am rechten Bildschirm-Rand.

Schritt 2: Primarproben-IDs einscannen

1. Im Feld ,Probenscan” die Proben-IDs (Barcodes) der Primargefdle eines des RAPID-ELAPSE
Studien-Sets einscannen.
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Die gescannten GefalRe werden anschliefend mit dem aktuellen Datum, der Uhrzeit und
einem griinen Haken angezeigt. Dieser Zeitstempel entspricht dem Laboreingang der Probe.

Datum und Uhrzeit kénnen bei Bedarf (fir die Nachdokumentation) manuell angepasst
werden.

Soll der Zeitpunkt des Laboreingangs fiir alle gescannten Proben gelten, kann dies im oberen
Bereich im Feld Eingangsdatum durchgefiihrt werden.

Hinweis: Der Eingang der beiden Pooling-GefadRRe (Heparin fir PBMC Pooling Blut und Heparin fur
PBMC Pooling Plasma) muss an dieser Stelle nicht dokumentiert werden.

Diese Etiketten werden nur zur Dokumentation des Probenpoolings, der Zentrifugation sowie der
Aliquotierung des Heparin Plasmas und der PBMC-Zellen benétigt.

Verarbeitung von Bioproben / Laboreingang

Eingangsdatum LIMSPSN: elapse-1

Probenart Proben ID Datum Volumen
v 23042026 I 15:20 90 ml -
leparin PBMC Pooling Blut 1488290188 1.0 Stk ~
oling Plasma 14882902 10/ Stk ~
Her v 23042026 E 1520 75 ml o~
> 23042026 I 15:20 75 ml o~
er v 23.04.2026 I | 1520 75 m
v 23042026 I 1520 90 ml -~

Dokumentation

Besonderheiten

200
AKtivitat abschlieBen || Fenster schlieBen |

Achtung: Die Quittierung im Set-Zusammenhang dient der Vollstandigkeitsprifung.
Wenn Sie eine Probe eines Sets nicht auffinden kdnnen, kontaktieren Sie bitte den Einsender.

2. Sollte eine Probe nicht im Labor angekommen sein und deren Nachlieferung ausgeschlossen
sein, das Probenvolumen dieser Probe auf O setzen.

3. Sollte das Probenvolumen von den SOP-Vorgaben abweichen, das Volumen fir die jeweilige
Probe in der Liste anpassen.
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Hinweis: Wenn der Versand via Rohrpost erfolgt ist, unter ,,Besonderheiten”,,Rohrpost” eintragen.
Je Workflow-Durchlauf kann immer nur ein Proben-Set von einem Probanden quittiert werden.

Schritt 3: Aktivitat abschlieRen

‘

1. Wenn alle erhaltenen Proben des Probensets quittiert sind, auf , Aktivitat abschlieSen”
klicken.

3.3 Zentrifugation und Probenbeschaffenheit fiir Blut und Urin: Workflow 03a
Je nach Probenart kommen unterschiedliche Varianten des Workflow 3 zum Einsatz.
Workflow 3a wird fiir folgende Materialien genutzt:

- Serum

- EDTA Vollblut

- Heparin fiir PBMC

- Heparin fir PBMC Pooling Plasma

Anders als bei Workflow 2 kdnnen in Workflow 3 Proben von verschiedenen Probanden aus
unterschiedlichen Sets gleichzeitig bearbeitet werden.

Schritt 1: Workflow starten

1. Workflow-Aufgaben tber die Meni-Leiste aufrufen.

= Patient -~ Studie | = Workilow | ~ Administration « CentraiX - studynurse

wﬁmﬁmm Workflow-Aufgaben

Benutzer Inbox

2. Workflow ,,03a - NUM Bearbeitung von Bioproben (Blut/Urin)“ aus der ,Gruppe Inbox“
auswahlen.

Gruppe Inbox

Aufgaben D Datum Prozess-Beschreibung 4 Bemerkung -
214943 21.06.2024 02 - NUM Verarbeitung von Bioproben Laboreingang | - '|
- 03a - NUM Bearbeitung von Bioproben (Blut/Urin) _ o
213676 08.11.2023  03b- NUM Bearbeitung von Bioproben (BAL) | =] )|
214 864 22.05.2024  03c- NUM Bearbeitung von Bioproben (FEMC) |i|
214916 17.06.2024  03d - NUM Bearbeitung von Liguor e
214.902 11.062024  0da - NUM Aliquotierung nach Studienschema [ & |
214.881 22.05.2024 05 - NUM-Workflow zur Dokumentation des Versands von Racks und Boxen :d:
214.889 24052024 05 - NUM Probenpooling |:|
=)

3. Workflow starten mit dem [EI ]- Button am rechten Bildschirm-Rand.
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Schritt 2: Primarproben-IDs einscannen

1. Im Feld ,Proben ID” die Barcodes der Primarproben von den PrimargefalRetiketten
einscannen.

Verarbeitung von Bioproben / Probenzentrifugation

Proben ID:

Broben 10 Brobenat entriugation Datum Unauffatlig Lipamisch Ikterisch Hamolytisch Triib Blutig

| - ) 21062024 |5 1012 G |
1384510601 Serum NUM RT 15min 2000g ~ | 21062024 | | 10:12 J&) |ja = Ty o o
1384510007 EDTAVollblut | NUMRT 15min 2000 ~ | 21062024 |7 10:13 &) |nein . & = ]
_) Proben einlagern
(® Zentrifugation dokumentieren
Néchste Aktivitat starten | [] || @ || &

Aktivitat abschlieBen Fenster schlieBen

Hinweis: In Workflow 3 kdnnen Proben aus unterschiedlichen Sets fiir mehrere Probanden
gleichzeitig bearbeitet werden.

Hinweis: Sollten Sie den Barcode eines Primargefalles scannen, fiir das noch kein
Laboreingang dokumentiert wurde, erhalten Sie eine Fehlermeldung. In diesem Fall den
Workflow speichern (Diskettensymbol) und den Laboreingang dokumentieren (Workflow 2).

Hinweis: Der Zeitpunkt der Zentrifugation muss nach dem Laboreingang liegen.

Achtung: Nur diejenigen Primarproben zentrifugieren, fir die laut Studienprotokoll eine
Zentrifugation vorgesehen ist.

Schritt 3: Zentrifugation dokumentieren

1. Die Zentrifugation ist je nach Bioprobenart gemaR SOP vorausgefiillt.
Fiir jedes Sample das Ende der Zentrifugation eintragen.

Hinweis: Soll der Zeitpunkt fiir alle gescannten Proben gelten, kann dieser in der Kopfzeile
fiir alle Proben gesetzt werden.

Schritt 4: Probenbeschaffenheit dokumentieren
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1. Die Probenbeschaffenheit in die Auswahlfelder eintragen.

Unauffallig’ ~ Lipamisch Ikterisch Hamolytisch " Triib Blutig

{ \
- - - B - - |
{

nein nein =~ 4nein - . |
Inein v ja - nein - nein - I - - [ 5 J

Hinweis: In der Kopfzeile kann die Auswahl fiir eine ganze Spalte gesetzt werden.

Schritt 5: Aktivitdt abschlieRen

1. Wenn alle Proben dokumentiert sind ,,Aktivitat abschlieRen“ klicken.

3.4 Zentrifugation und Probenbeschaffenheit fiir PBMCs: Workflow 03c

Workflow 3c wird genutzt, um die Zentrifugation zur PBMC Aufreinigung zu dokumentieren.
Folgende Proben werden verwendet:

- Heparin fir PBMC Pooling Blut

Schritt 1: Workflow starten

1. Workflow-Aufgaben tber die Meni-Leiste aufrufen.

+ Patient -« 3tudie | » Workilow -~ Administration -« Centraxx - studynurse

Workflow-Aufgaben Workflow-Aufgaben

Benutzer Inbox

2. Workflow ,,03c — NUM Bearbeitung von Bioproben (PBMC)“ aus der ,,Gruppe Inbox"
auswahlen.

Gruppe Inbox

Aufgaben ID Datum Prozess-Beschreibung 4 Bemerku -
214943 21.06.2024 02 - NUM Verarbeitung von Bioproben Laboreingang |
214949 21.06.2024 03a- NUM Bearbeitung von Bioproben (Blut/Urin) ;
| | 214864 03c - NUM Bearbeitung von Bioproben (PBMC) I
214.902 11.06.2024 04a - NUM Aliquotierung nach Studienschema LE
214.881 22.05.2024 05- NUM-Workflow zur Dokumentation des Versands von Racks und Boxen ]
214.829 24.05.2024 06 - MUM Probenpooling [ E

3. Workflow mit dem [EI ]— Button am rechten Bildschirm-Rand starten.
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Schritt 2: Primérproben IDs einscannen

1. Im Eingabefeld ,Proben ID“ die Barcodes auf den Etiketten der Primarproben einscannen.

Verarbeitung von Bioproben / Probenzentrifugation

Proben ID Probenart Zentrifugation Datum PBMC-Methode|
21052026 |G 09:37 | G
1488540188 Heparin PBMC Pooling | NUM Ende 1. Zentrifug ~ 24042026 I 09:40 () Leucosep™ ~ _‘
Blut

Zentrifugation dokumentieren Proben einlagem

Nachste Aktivitat starten | (1 || @ ||

| Axtivitat abschlieen || Fenster schlieBen

Hinweis: In Workflow 3 kdnnen Proben aus unterschiedlichen Sets fiir mehrere Probanden
gleichzeitig bearbeitet werden.

Schritt 3: Zentrifugation dokumentieren

1. Die Zentrifugation ist gemal SOP vorausgefillt.

Hinweis: Bei der Aufreinigung der PBMCs fiir Zellen sind laut SOP mehrere
Zentrifugationsschritte notwendig.
Im LIMS wird jedoch nur das Ende der 1. Zentrifugation dokumentiert.

Schritt 4: PBMC Aufreinigung dokumentieren

1. In der RAPID-ELAPSE Studie sind fir die Aufreinigung der Zellen nur Leucosep / SepMate
Rohrchen oder die Aufreinigung mittels Ficoll-Gradienten zulassig.
Die verwendete Methode aus dem Dropdown-Meni ,,PBMC Methode* fiir das jeweilige
Sample wahlen.

Schritt 5: Aktivitdt abschlieRen

1. Wenn alle Proben dokumentiert sind, ,,Aktivitat abschlieBen” klicken.
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3.5 Probenpooling: Workflow 06

Fiir das Probenpooling werden die Etiketten “Heparin fir PBMC Pooling Blut” und “Heparin fiir PBMC
Pooling Plasma” verwendet.

Die Etiketten werden fiir die Dokumentation der Isolation der PBMC Zellen und des Heparin-Plasma
benotigt, um die Zuordnung zwischen Primarprobe und Aliquot zu gewahrleisten.

Die Etiketten fur die 50ml Falcon GefédRRe verwenden.

Schritt 1: Workflow Starten

1. Workflow-Aufgaben Uber die obere Meni-Leiste aufrufen.

w Patient =« Studie | = Workilow | « Administration w Centraix | » studynurse

Workflow-Aufgaben Workflow-Aufgaben

Benutzer Inbox

2. Workflow “06 - NUM Probenpooling” aus der Gruppe Inbox auswahlen.

214943 21.06.2024 02 - NUM Verarbeitung von Bioproben Laboreingang

214953 21.06.2024 03a- NUM Bearbeitung von Bioproben (Blut/Urin}

214.952 21.06.2024 03c- NUM Bearbeitung von Bioproben (PEMC)

214.902 11.06.2024 04a - NUM Aliguotierung nach Studienschema

214.881 22.05.2024 05- NUM-Workflow zur Dokumentation des Versands von Racks und Boxen

3. Workflow mit dem [ ] ]-Button am rechten Bildschirm-Rand starten.

| |214889 [ 24.05.2024 | 06 - NUM Probenpooling T
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Schritt 2: Zielgefall wahlen

1. Den Barcode des ZielgefaRes (Falcon 50ml Réhrchen, Heparin fir PBMC Pooling Blut oder

Heparin fiir PBMC Pooling Plasma) im Feld ,,Scan ProbenID ZielgefaR“ einscannen.
Hinweis: Je Workflowaufruf kann nur ein ZielgefaR bearbeitet werden.

Es werden Verarbeitungsinformationen angezeigt, wie mit den zu Poolenden Proben und mit
dem Zielgefald verfahren werden soll.

Dokumentation Proben Pooling

Scan ProbenlD Zielgefat =
1488380287 | Zuriicksetzen |

)
ZielgefaB gefunden

ProbeniD Probenart Restvolumen
elapse-1 RAPID-ELAPSE - Randomized adaptive assessme;

Scan ProbenlD Poolingprobe

Poolingeigenschaften -
ge.0 Proben vollstandig verbrauchen

Probenart Poolingzeitpunkt Restmenge
Heparin PBMC Pooling Plasm: | 24.04.2026 |z | 09:03 ,1 150 \ml -
Verarbeitungsinformationen

Abnehmen der Plasmaschicht bis ca. 0,5 cm oberhalb der
Leukozytenschicht, z. B. mittels steriler Einweg-
Pasteurpipette. Plasma aus den drei Heparin-Roehrchen
wird in 50 ml Zentrifugen-Roehrchen gepoolt.

AKktivitit abschlieBen || Fenster schlieBen |

Schritt 3: Poolingproben scannen

1. Im Feld ,Scan ProbenlID Poolingprobe” alle Barcodes der zu poolenden Heparin fiir PBMC

Proben einscannen.
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Schritt 4: Poolingeigenschaften anpassen

1. Den Poolingzeitpunkt und ggf. die Restmenge des ZielgefdaRes anpassen.

Dokumentation Proben Pooling

Scan ProbenlD Zielgefa® Scan ProbenID Poolingprobe

1488380287 ! Zurucksetzen '

LIMSPSN - Studie ProbeniD Probenart Restvolumen

elapse-1 RAPID-ELAPSE - Randomized adaptive assessme 1488380408 Heparin-Vollblut 75| [m ~ ~

> 7 -

Poolingeigenschaften 1488380308 Heparin-Vollblut 75 ml o~ 5]
Probenart Poolingzeitpunkt R -
Heparin PBMC Pooling Plasm: | [§ 24.04.2026 | & | 09:03 | 3) 150 |ml - l Proben vollstandig verbrauchen I

Verarbeitungsinformationen

Abnehmen der Plasmaschicht bis ca. 0,5 cm oberhalb der

Leukozytenschicht, z. B. mittels steriler Einweg-

Pasteurpipette. Plasma aus den drei Heparin-Roehrchen

wird in 50 ml Zentrifugen-Roehrchen gepoolt.

e C A/

-

| —/ Aktivitit abschliefien || Fenster schlieen

Achtung: Wenn Sie aus den gleichen PrimargefdaRen einen weiteren Pool erzeugen mochten,
das Hakchen fir ,Proben vollstandig verbrauchen” entfernen. Andernfalls kdnnen die

Primarproben nicht nochmal in dem Workflow verwendet werden, da sie als verbraucht
dokumentiert sind.

Schritt 5: Aktivitdt abschlieRen

1. ,Aktivitat abschlieBen” klicken.

2. Den Workflow ggf. flr ein weiteres Pooling zur Vorbereitung der PBMC lIsolierung oder der
Plasmaaufbereitung wiederholen.
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Aliquotierung: Workflow 04

In Workflow 4 werden Aliquote mit ihren Elternproben verknipft.

Schritt 1: Workflow Starten

1.

3.

Workflow-Aufgaben liber die obere Meni-Leiste aufrufen.

w Patient « Studie | = Workilow | ~ Administration -« Centr: « studynurse

[OTkTORAAGabETN  \Workilow-Aufgaben

Benutzer Inbox

Workflow ,,04 - NUM Aliquotierung nach Studienschema“ aus der ,,Gruppe Inbox“
auswahlen.

Gruppe Inbox

Aufgaben D Datum Prozeszs-Beschreibung & Bemerkung -
214943 21.06.2024 02 - NUM Verarbeitung von Bioproben Laboreingang [&]
214953 21.06.2024  03a-MNUM Bearbeitung von Bioproben (Blut/Urin) —
214952 21.06.2024  03c- NUM Bearbeitung von Bioproben (FEMC) |\ El J|
- 11.06.2024 | 04a - NUM Aliguotierung nach Studiens _ | F .|
214.881 22.05.2024  05- NUM-Workflow zur Dokumentation des Versands von Racks und Boxen S
214955 21.06.2024  06- NUM Probenpooling | M |
£
| (= |

Workflow mit dem [EI ]— Buttons am rechten Bildschirm-Rand starten.

Schritt 2: Belegungsschema auswahlen

1.

Je nach Probenart das Belegungsschema der Aliquots auf dem Rack wahlen (Feld
Studienschema).

Fiir die ELAPSE Studie gibt es folgende Belegungsschemata:

Probenliste: ‘ v Aufteilungsdatums 24.04.2026 I 09:14 Q)

Studienschema: | v Einlagerungsdatum: 24.042026 I 09:14 @)
L e
GECIR ELAPSE - Serum, EDTA-PI. BuffyCoat | Vertikal | 96er Rack Lagerort =

! ELAPSE - Serum, EDTA-P!I. BuffyCoat | Horizontal | 96er Rack W i A o —
RackID: ¢ ApsE - pRMC Zellen | 96er Rack Fimaml Organisation:
.~ . | ELAPSE-PBMC Zellen | 48er Rack | 2.0ml Tube |
o~ ” A ELAPSE - Heparin-Plasma | 96er Rack

ELAPSE - EDTA-Vollblut | 48er Rack

ELAPSE - Hepfix Heparin Vollblut | 48er Rack

NSN SNID - Pathogen - Isolierter Erreger | 48/96er Rack

NSN SNID - Pathogen - Diagnostische Probe | Vertikal | 48/96er Rack
NSN SNID - Pathogen - Diagnostische Probe | Horizontal | 48/96er Rack

1-10/49

Im Anhang ist eine graphische Ubersicht der einzelnen Rackbelegungsschemata zu finden.
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Hinweis: Es kdnnen mit allen Schemata Aliquote flir mehrere Probanden / Visiten
dokumentiert werden.

2. Den Racktyp je nach verwendeten Aliquotgefaflen und Rack auswahlen.

Aliquotierung nach Studienschema

Probenliste: ‘ =

Studienschema: | ELAPSE - EDTA-Vollblut | 48er Rack -
Rack-Typ: | NUM 48er Rack =

Rack ID: = Scannen || [T ]Einzelscan

Achtung: Wenn Sie ein Belegungsschema mit einem 48iger Rack wahlen, erscheint folgende
Meldung:

x Rack kann den Container mit Code NUMCryoAliquot2000 nicht enthalten

OK

Den Rack-Typ dann entsprechend der Aliquot-Volumina dndern.

Schritt 3: Aliquote erfassen
Fiir die Erfassung der 2D Codes der Aliquote auf dem Rack stehen zwei Optionen zur Verfligung:
- CSV-Datei hochladen, wenn Sie einen Rackscanner oder ein externes Tool (z. B. Manual
Rackscan) zur Erstellung einer CSV-Datei verwenden (Option A).
- Manuell erfassen, wenn Sie die 2D-Codes der Aliquote manuell mit einem Handscanner
direkt im Workflow erfassen (Option B).

Option A: CSV-Datei hochladen

1. Den ,Scannen” Button neben dem Rack ID Feld klicken.
2. Den CSV-Scanner lhres Standortes auswahlen.
3. Uber den ,Upload” Button eine CSV-Datei mit gescannten Aliquoten auswéhlen.
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Herzteller Modell Beschreibung Host Port
Kairos CSVSCANNEI CSV Bad Nauheim a9paTha9-coce-T4656-cT1 -
Kairos CSVSCANNE| CSV Goettingen 0ad54ii4-2b67-d54b-345
Kairos DUMMYSCAN  Testscanner
Kairos | CSVSCANNEI | NUM-Testscanner | 59c76434-ciDe-4p85-256 |
Kairos CSVSCANNE| | ExcelCSVScanner 0386000d-1333-a100-65L
CSV-Datei ) : UIDs
| upload |

[ Scannen | | Schlieben |

4. Den Upload lber den ,Scannen” Button starten.
5. Sollte Ihre CSV-Datei keine Rack-ID enthalten, diese manuell im Rack-ID Feld erfassen.

Hinweis: Sollte kein Rackscanner in der Auswahl fiir Thren Standort vorhanden sein, wenden Sie sich

an den NUKLEUS-LIMS Support: num-lims@med.uni-greifswald.de

Option B: Manueller Einzelscan

1. Den ,Einzelscan” Button klicken.

2. Mit einem Handscanner die 2D Codes der AliquotgefaRe passend zum ausgewahlten
Studienschema scannen.

Aliquotierung nach Studienschema

& | ELAPSE - Serum, EDTA-P1. BuffyCoat | Vertikal | 96er =

NUM 96er Rack. -}

Rack ID:
LVL471108151

1 2 3 4 5 6 7 8 ) 10 n
A | V471108151 LV471108161 LV471108171 LV471108181
B | V471108152 LV471108162 LV471108172 LV471108182
C |Lv471108153 LV471108163 LV471108173 LV471108183
D |Lv471108154 LV471108164 LVA71108174 LV471108184
E | LV471108155 LV471108165 LV471108175
F | Lv471108156 V471108176
G
H LVA71108177 LV471108187
Ubemehmen Abbrechen

3. Rack-ID des Racks auf dem die Aliquote stehen in das Feld ,,Rack ID“ scannen.
4. ,Ubernehmen* klicken, wenn alle Aliquote erfasst sind.

Schritt 4: Primarproben mit den Aliquoten verkniipfen
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1. Die Aliquote (aus dem CSV-Datei Upload oder Einzelscan) werden mit den IDs ihrer

entsprechenden Primarproben verknipft.

Die Verkniipfung kann je nach gewdhltem Studienschema spalten- oder zeilenweise

erfolgen.

Die Primarproben-IDs in die Felder der Kopfzeile (wenn spaltenweise) bzw. ersten Spalte

(wenn zeilenweise) scannen. Die Kopfzeile ist im Beispiel rot markiert.

Probenliste:

Aliquotierung nach Studienschema

Studienschema. | ELAPSE - Serum, EDTA-PI. BuffyCoat | Vertikal | 96e1 ~

Rack-Typ:  NUM 96er Rack

Rack ID:

1488540601

LVL471108151

1488540601

1488540007

Einzelscan

Auftelungsdatuny  04.05.2026

Einlagerufigsdatum: 04.05.2026

Lagerort

Organisation

1488540007

| A 9 sER 4 SER " MEDA  C MEDTA | SER SER EDTA EDTA
V471108151 LV471108161 V471108171 V471108181
| s [ seR S ® SER S MEOTA  C MEDTA | SER SER EDTA EDTA
LV471108152 V471108162 V471108172 Lv471108182
| ¢ SER 4 SER S mEoTA | EDTA SER SER EDTA EDTA
LVA71108153 LV471108163 LV471108173 LV471108183
o SER K S @EbTA EDTA SER SER EDTA EDTA
| LV471108154 V471108164 V471108174 LVv471108184
£ SER 4 SER S ®meEota  C EDTA SER SER EDTA EDTA
LVA71108155 LV471108165 LVAT1108175
F SER SER @ EDTA  ° EDTA SER SER EDTA EDTA
LVA71108156 LV471108176
G
H EDTABUF _~ EDTABUF EDTABUF EDTABUF

LV471108177

V471108187

Aktivitit abschliesen

Fenster schlieen

Hinweis: Wenn mehr Aliquote aus einer Primarprobe vorgesehen sind als in eine Spalte

passen, kommen sie in die ndchsten Spalte. Beide Spalten werden mit derselben

Primarprobenid verknlipft. Es erscheint dann folgende Meldung:

L Probe 1488380601 mehrfach verwenden?

Ja Nein

Mit ,,Ja“ bestéatigen (sofern Sie sie tatsachlich mehrere Spalten mit derselben Priméarprobe
verknlipfen mochten).

Hinweis: Wenn aus einer Primarprobe mehrere Probenarten gewonnen werden, muss die
Primarproben-ID mit allen entsprechenden Spalten verknilpft werden, wie z.B. bei der
Aliquotierung von EDTA Vollblut in EDTA-Plasma und BuffyCoat.

Hinweis: Die Etiketten “Heparin fiir PBMC Pooling Blut” und “Heparin fir PBMC Pooling
Plasma” aus dem Pooling fiir die Falcon-Gefal3e hier fiir die Primarproben von Heparin-
Plasma und die PBMC-Zellen verwenden.
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2. Ggf. kdnnen die Aliquot-Volumina und Zellzahlen (bei PBMCs) angepasst werden, falls diese
von der SOP-Vorgaben abweichen.
Dazu auf das Stiftsymbol zum Bearbeiten neben einem Probenaliquot klicken.

Aliquot editieren Alquot editieren

AlquotiD: FF05111764 AliquatiD. FF02955600
Probenvoriage:NUM_Cryo-Aliguot 300u! EDTA-Plasma Probenvoriage: NUM_Cryo-Aliquot 50041 PBMC-Zellen
Menge: 3000 u - Menga: 5000 pl
Konzentration - Konzentralion,® 20 xE0 ~
_|Ubernehmen fur die Zeile bzw. Spalte | Ubemehmen fir die Zedle bzw. Spate
Ubernehmen : Abbrechen Ubernehmen Abbrechen

Schritt 5: Auteilungsdatum, Einlagerungsdatum und Lagerort

1. Das Aufteilungsdatum (Aliquotierungszeitpunkt) und das Einlagerungsdatum des Racks
eingeben.

Aufteilungsdatum: 21.06.2024 = 1329 )

Einlagerungsdatim: 21.06.2024 & 1329 ()

Lagerort:

1

Organisation:

Hinweis: Die drei Hepfix-Aliquote inkubieren 12 Minuten. Das Einlagerungsdatum entspricht
dem Ende der Inkubationszeit. Daher missen zwischen Aufteilungszeitpunkt und
Einfrierzeitpunkt 12 Minuten liegen.
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Aliquotierung nach Studienschema

Probenliste: Aufteiungsdatum 24 04 2026 0942 G X .
Studienschema: | ELAPSE - Hepfix Heparin Voliblut | 48er Rack Eiplagérungsdatum: 24042026 & 0954 @ PIUS 12 MInUten Hepflx-
Rack-Typ:  NUM 48er Rack V - Lagerort iz q D
Inkubationszeit )
D & Scannen Einzelscan Organisation: = r =)
1 2 3 4 s ) 7 8
A NUM_HEP_FIX NUM_HEP_FIX 'NUM_HEP_FIX NUM_HEP_FIX NUM_HEP_FIX NUM_HEP_FIX NUM_HEP_FIX NUM_HEP_FIX
& NUM_HEP_FIX NUM_HEP_FIX NUM_HEP_FIX NUM_HEP_FIX NUM_HEP_FIX NUM_HEP_FIX NUM_HEP_FIX NUM_HEP_FIX
f
c NUM_HEP_FIX NUM_HEP_FIX NUM_HEP_FIX NUM_HEP_FIX NUM_HEP_FIX NUM_HEP_FIX NUM_HEP_FIX NUM_HEP_FIX
()
E
F
- T ’
o/
=0 0
ol  AKtvitat abschlieSen Fenster schileBen

-—
—
—

2. Das Listensymbol = fir den Lagerort klicken.

Aufteilungsdatum: 21.06.2024 == 13:29 ()

Einlagerungsdatiim: 21.06.2024 = 13:29 &)

Lagerort: =

Organisation:

3. Zudem Lagerort navigieren, an dem das Rack eingelagert werden soll.

(& |[1 = numFRA [ &)
(22| Name / 1D 4 Lagerelement \3.2| X-Position \2.2) ¥-Position Maximale Grofie Freie Platze Lagerfahig Beschreibung
= NUM FRA Primarprobenlager [i] o unbegrenzt unbegrenzt il NUM_FRA

NUM_FRA1 Aliquotentager unbegrenzt unbegrenzt | NUM_FRA1

Raum Test Raum 0 0 unbegrenzt unbegrenzt

4. ,Ubernehmen” klicken.
Schritt 6: Aliquotierung speichern

1. Wenn alle Verknipfungen zwischen Aliquots und Primarproben, die Zeitstempel und der

Lagerort erfasst sind, ,Speichern” klicken.

3.7 Nachtragliche Probenverdichtung auf den Racks
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Schritt 1: Verdichtetes Rack scannen (nach physischer Verdichtung der Aliquottubes)

1. Probenverwaltung lber die Meni-Leiste aufrufen.

atient | = Frobe  « Workflow « Al

8 Probensuche

| Benutzer It | Proberensaliung

2. Den Reiter Probeneinlagerung wahlen, dann den installierten Rackscanner lhres Standortes
wahlen.

| Probennearbenunl &\ Probeneinlagerung l = Pipettier-Vorbereitung

<2 Hersteller

<2 Beschreibung / Standort
Kairos CSVSCANNER LagerScanner

I [ NUB-Tosccamne

& Scannen

3. Der Lagerort muss manuell erstellt werden, sofern die Rack ID dem System noch nicht
bekannt ist.

Der Lagerort (4018114809) ist unbekannt.
Bitte erstellen Sie den Lagerort manuell.

Lagerort zuordnen

[E] 1= NUM = UK Essen & Jsuchen A
122 Name I A Lagerelement (&2 X-Position (32 Y-Position Maximale Groke Freie Platze Lagerfahig Beschreibung
N2 Tank -196°C exteres BiobankingSystem 0 0 unbegrenzt unbegrenzt w =
PP Lager RT Primarprobeniager 0 0 unbegrenzt unbegrenzt i —
Tiefihlschrank -20°C exteres BiobankingSystem 0 0 unbegrenzt unbegrenzt @ | o |
0 0 unbegrenzt unbegrenzt

Ultra-Tiefkihischrank -80°C extemes BiobankingSystem
T e

4. Dazuim Dialogfeld ,,OK“ klicken und manuell einen Lagerort fiir das Rack hinzufiigen tber

%

dem -Button.

5. Sie gelangen in das folgende Menii. Dort das Lagerelement auswahlen und die Rack ID
eingeben.

Lagerelement: | Rack FluidX 8x12 0,7 ml (RF9607) v

Name / ID: Baschreibung:
SA00686324

7
&1 &5 $10

’
| kel Speichern Abbrechen
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6. ,Speichern” klicken.

7. ,Ubernehmen” klicken, um den Lagerort zu (ibernehmen.

Schritt 3: Belegung priifen und speichern

1. Die eingescannten Probenaliquote lGberprifen. Umgelagerte Aliquote werden orangefarben
angezeigt. Bereits auch zuvor auf dem Rack befindliche Aliquote werden in Gelb dargestellt.

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 1 12

I G mMm m oo o »

| Proben-Einzelscan
Barcode
Probe automatisch dem nachsten leeren Platz zuordnen
-] Legende
Belegt | Umgelagert
[ | Belegt (voriaufig) Neu (unvolistandig)
| Belegt (unvollstandig)

2. Die Zusammenlegung mit dem ,Einlagerung speichern“-Button bestatigen, sofern keine
anderen Farben aufler Orange und Gelb dargestellt sind. Brechen Sie sonst den Vorgang
vorerst ab und wenden sich an NUKLEUS-LIMS@med.uni-greifswald.de fiir Unterstltzung zur
Nacherfassung fehlender Informationen.

4 Anhang

Die Rackbelegungsschemata aus Workflow 4.
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Serum / EDTA Plasma / BuffyCoat

€\ —— .
- Aufettngsdatum: 04052026 E‘ 1203 | © ¢ s
o —— o - }d — ~ ’J
. N - g 04052026 | 1203
ELAPSE - Seru, EDTA P BuffyCoat | Horizonal | > ‘ ' Einlagertigsdatum [_ ) (o) ‘ -
NUM 96er Rack - N Lagerort > e B
) O o ) -t S S
| Scannen il ] o [ -)
—
1 2 3 6 9 10 " 12
A
B
¢ EDTABUF EDTABUF
= - ' B ' -
D
E
F
¢ EDTABUF EDTABUF |
i
H

E) O : 0

Aktivitat abschliezen Fenster schiieien 5 ‘ --—) i

Aliquotierung nach Studienschema
—
- Aufteilun, me 04052026 I 12:03
M = @

& .\ 2 %

ELAPSE - Serum, EDTA-PI. BuffyGoat | Vertikal | 96e1 ') ~ Einl gsdatum: 04052026 & | 12:03 @
— -

NUM 96er Rack g Lagerort:

EDTABUF EDTABUF EDTABUF EDTABUF

B0

Aktivitat abschlieRen Fenster schlieRen |

PBMC-Zellen
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Probenliste: S Aufteilingsdatume 24042026 7 0914 @)
Studienschema: | ELAPSE - PBMC Zellen | 96er Rack - Einlagerifgsdatum: 24042026 7 | 09:14 @
Rack-Typ! | NUM 96er Rack - Lagerort iz P
Rack ID: « Scannen Einzeiscan Organisation: ) - > - : -t
— P
1 2 3 4 5 ] 7 8 9 10 1 12
A NUMPBMCC  NUMPBMC.C NUMPBMC.C NUMPBMC.C NUM_PBMCC  NUMPBMCC NUM_PBMC.C NUMPBMC.C NUMPBMC.C  NUM_PBMC.C NUMPBMC.C  NUM_PBMC_C
5 NUM_PBMCC  NUM_PBMC.C  NUM_PBMC.C  NUMPBMC.C  NUM_PBMCC  NUMPBMC.C  NUM_PBMC.C  NUM_PBMC.C  NUM_PBMC.C  NUM_PBMCC  NUM_PBMC.C  NUM_PBMC_C
¢ NUM_PBMCC  NUM_PBMC.C  NUM_PBMC.C  NUM_PBMC.C  NUM_PBMCC  NUMPBMC.C  NUM_PBMCC  NUM_PBMC.C  NUM_PBMC.C  NUM_PBMCC NUM_PBMCC  NUMPBMCC ||
D NUMPBMCC  NUM_PBMC.C  NUM_PBMC.C  NUM_PEMC.C NUM_PBMC.C NUM_PBMCC NUM_PBMC.C  NUM_PBMC.C NUM_PBMCC NUM_PBMC.C  NUM_PBMCC  NUM_PBMC_C
£ NUMPBMCC  NUMLPBMCC  NUM_PBMC.C  NUM_PBMC.C  NUM_PBMCC  NUMPBMCC  NUM_PBMCC  NUMPBMC.C  NUM_PBMC.C  NUM_PBMCC  NUM_PBMC.C  NUM_PBMC_C
F NUM_PBMCC  NUM_PBMCC NUM_PBMC.C NUMPBMCC  NUM_PBMCC  NUMPBMCC NUM_PBMCC NUMPBMC.C NUMPBMCC  NUM_PBMCC  NUM_PBMC.C  NUM_PBMC_C
o NUM_PBMCC  NUMPBMCC NUMPBMC.C  NUMPBMCC  NUM_PBMCC  NUMPBMCC NUM_PBMCC NUMPBMC.C NUMPBMCC NUM_PBMCC  NUMPBMC.C  NUM_PBMC_C
W NUM_PBMCC  NUMLPBMC.C  NUM_PBMC.C  NUMPBMC.C  NUM_PBMCC  NUM_PBMC.C  NUM_PBMC.C NUMPBMC.C  NUMPBMC.C  NUM_PBMC.C  NUM_PBMC.C  NUM_PBMC_C
B 4 @0
~— - )
- - T
3 |7 | Aktvist abschiiesen Fenster schiiefien

EDTA-Vollblut

Probeniiste: - Aufteilingsdatums 24.04.2026 09:14 Q)
Studienschema: | ELAPSE - EDTA-Vollblut | 48er Rack - Einlageringsdatum: 24042026 i 0914 @)
Rack-Typ: | NUM 48er Rack - Lagerort = g
_ i - -
Rack ID. = Scannen Einzeiscan Organisation - = -
. - s C A
1 2 3 4 5 6 7 8
A EDTAWB EDTAWB EDTAWB EDTAWB EDTAWB EDTAWB EDTAWB
B
c
L}
E
F

Heparin Plasma
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5 Versionshistorie

Version 1.0 Initiale Version
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