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Organisationsstruktur der Research Core Unit Genomics (RCUG):

Seit Anfang 2017 steht die RCUG im Rahmen der MHH-Forschungsinfrastruktur fiir
Planung und Durchfiihrung moderner Sequenzierungsverfahren zur Verfigung. Das
RCUG-Personal weist langjéhrige Erfahrung im entsprechenden Technologiebereich auf.
Ein hohes MaB an Nutzerorientierung, Transparenz und Qualitétssicherung ist durch die
Festlegung auf Service-Ausrichtung, institutionelle Unabhangigkeit sowie die Implemen-
tierung einer wissenschaftlichen Lenkungsgruppe gewahrleistet.

Angebotene Services der RCUG:
Das aktuelle Methodenspektrum der RCUG umfasst:

DNA-Analytik (DNA Fragmentierung und QC, Genom- und Exomsequenzierungen),
Target Enrichment (Amplicon-, ChIP-, ATAC-Seq), epigenetische Analysen und Metageno-
mik, RNA-Analytik (RNA QC, mRNA-Microarrays, RNA-Seq zur Detektion von mRNA,
smallRNA, microRNA), Single Cell Analytik (10x Genomics Plattform incl. Hashtag- und
Zelloberflachenprotein-Nachweis) und Bioinformatik (Long Reads, Metagenome Amp-
licons, Resequenzierung, De-novo Assembly und SNP Detektion, Transkriptomanalytik,
Microarrayanalyse, Epigenomik, Bereitstellung von Analyse- und Visualisierungsprogram-
men, einer Galaxy- Plattform und Rechnerkapazitat mittels High Performance Computing
Cluster, Beratung bei Antrdgen und Planungen). (Naheres: www.mhh.de/genomics/servi-
ces).

Einbettung in Forschungsverbiinde:
Die RCUG ist in den Exzellenzcluster Resist und in den SFB90O zentral eingebunden
und unterstlitzt deren Forschergruppen bei NGS- Projekten.

Einbindung in Lehre:

Die RCUG ist in Vorlesungen, Seminare und Praktika der Studiengdnge ,Molekulare
Medizin” , ,Biomedizinische Datenwissenschaft”, ,Biochemie”, ,Biomedizin”, ,BIOME-
DAS" und ,Biologie" (LUH) eingebunden:

Seminar und Tutorial , Transcriptomics” (HBRS), Vorlesung und Praktikum in ,Biosta-
tistik, Omics und Big Data” (Biochemie, Biomedizin, Biomedizinische Datenwissenschaft),
Vorlesungen in ,Molekulare Mikrobiologie” (Biochemie), im ,Isotopenkurs” (Biochemie),
in BIOMEDAS, und in ,Molekulare Genetik” (LUH).

RCUG-Nutzung im Jahr 2020:

Im Jahr 2020 wurden RCUG-Services im Rahmen von 623 Anfragen (Incidents)
durch 133 Arbeitsgruppen aus 60 MHH-Abteilungen in Anspruch genommen. 278 dieser
Incidents entfielen auf Laborprojekte. Dies spiegelt sich in stetig zunehmender Weise in
Publikationen wider (siehe: www.mhh.de/genomics/publikationen).
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RCUG-Zufriedenheitsumfrage im Jahr 2020:

Anonymisiert wurden die 133 MHH-Arbeitsgruppen befragt, deren Incidents in 2020
bearbeitet wurden. 109 AGs nahmen teil (82%), wovon 107 die Leistungen der RCUG als
gut oder sehr gut bewerteten (98%) und 2 mit befriedigend (siehe: www.mhh.de/geno-

mics/aktuelles).

Neue Entwicklungen und Etablierungen im Jahr 2020:

2020 lag ein Schwerpunkt der Applikationserweiterung auf der Etablierung des sogenann-
ten ,Cell-Hashing” fur single cell RNA-Seq-Analysen (scRNA-Seq). Die hierbei verwende-
ten HashTag-Antikdrper binden an Epitope von Zelloberfldchenproteinen, exprimiert auf

nahezu jedem Zelltyp. Durch Einsatz dieser (mit unterschiedlichen Indices verkniipften)

Antikorper kdnnen Proben fiir scRNA-Seg-Analysen gepoolt und spater wieder bioinfor-

matisch separiert werden (demultiplexing), so dass mehr als eine Zellpopulation pro Reak-
tion analysiert werden kann. Dies bedeutet eine enorme Kostenersparnis. Seit Etablierung
der scRNA-Seq-Analytik an der MHH durch die RCUG im Jahr 2019 steigen die Projektan-

fragen fur diese Applikation kontinuierlich (siehe: www.mhh.de/genomics/aktuelles).
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2020 wurden keine Abstracts publiziert.
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