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UNIVERSITAT HOHENHEIM Hohenheim, 17.01.2011
Rektoramt Az.: 234.2

Benutzungs- und Entgeltordnung der Serviceeinheit
des Life Science Centers

Auf Grund von 8§ 19 Abs. 1 Satz 2 Nr. 10 Landeshochschulgesetz (LHG) in der Fassung vom
01.01.2005 (GBI. S. 1 ff), zuletzt ge&ndert am 09.11.2010 (GVBI. 2010, 793), hat der Senat
der Universitat Hohenheim in seiner Sitzung am 01.12.2010 nachfolgende Benutzungs- und
Entgeltordnung der Serviceeinheit des Life Science Centers der Universitat Hohenheim be-
schlossen.

81 Allgemeines

Die Serviceeinheit des Life Science Centers (LSC) bietet MS-Analysen sowie andere Servi-
ce-Leistungen kostenneutral an und kann von allen Mitarbeitern und Arbeitsgruppen der
Universitat Hohenheim sowie externen Kooperationspartnern genutzt werden.

§2 Nutzung

(1) Die Nutzung der Gerate zur Massenspektrometrie und Proteinbiochemie der Service-
einheit ist taglich von 8:00 Uhr bis 17:00 Uhr méglich.

(2) Bei der Bearbeitung der Proben werden Arbeitsgruppen der Universitdét Hohenheim
gegeniiber externen Auftraggebern bevorzugt. Service-Messungen im Rahmen des
Vollservices werden gegeniiber anderen Messungen bei der Terminvergabe bevorzugt.

(3) Arbeitsgruppen der Universitdt Hohenheim haben die Mdglichkeit, Proben selbst zu
messen, d.h. die Probenvorbereitung und das Auftragen der Proben auf eigenen Pro-
benhaltern (Targets) durchzufihren. Eine selbststandige Durchfiihrung der Messung
am Gerét und die Datenbanksuchen sind nur nach Absprache und vorheriger Einwei-
sung durch den Laborleiter der Serviceeinheit moglich.

(4) AuRerhalb der Offnungszeiten besteht fiir eingewiesene Nutzer die Moglichkeit, sich in
der Serviceeinheit gegen Eintrag ins Schlisselbuch einen Schlissel auszuleihen. Der
Schlussel ist unverziglich nach der Messung zuriickzugeben.

(5) Eine Aufnahme in die Nutzerliste erfolgt auf Antrag beim Leiter der Serviceeinheit.

(6) Bei unsachgemalRer Benutzung haftet der Nutzer fir entstandene Schaden.

§ 3 Datensicherung
(1) Die regelmaRige Datensicherung obliegt den einzelnen Nutzern.

(2) Bei Verlust der Daten kann die Serviceeinheit nicht zur Verantwortung herangezogen
werden.

(3) In unregelmaRigen Abstdnden wird von der Datenfestplatte der Geréate ein Backup
durch die Serviceeinheit erstellt, auf das im Notfall zurtickgegriffen werden kann.

(4) Die Daten werden durch Passwort vor dem unbefugten Zugriff von auf3en geschiitzt.
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§5

Haftung

Die Gerate der Serviceeinheit sind nur nach Einweisung durch den Laborleiter oder
durch ihn autorisierte Mitarbeiter selbststandig zu bedienen.

Kommt es infolge mutwilliger oder unsachgemafer Bedienung zu Schaden, haften die
jeweiligen Nutzer.

Die Mitarbeiter der Serviceeinheit kdnnen nicht fiir das Zustandekommen von irrele-
vanten oder falschen Daten verantwortlich gemacht werden.

Analysearten

In der Serviceeinheit konnen folgende Analysearten durchgefihrt werden:

1.

PMF (Peptid-Massen-Fingerprint)-Analyse (MALDI-TOF)

Die Nutzer kénnen hierfiir ein 1D- oder 2D-Proteingel zusammen mit einem Datenblatt
(s. Vordruck) in der Serviceeinheit abgeben. Die PMF-Analyse beinhaltet einen in Gel
Verdau einer Gelbande (bzw. Spot) mit Trypsin (andere Proteasen nach Absprache
maoglich), die Probenvorbereitung (Entsalzung lber ZipTip und Auftragen der Probe),
die Messung und eine Datenbanksuche (Mascot). Darlber hinaus wird eine Verifizie-
rung des PMF-Ergebnisses Uber die Fragmentierung eines Peptides (MS/MS-Analyse)
angeboten. Eine Fragmentierung weiterer Peptide wird zusatzlich berechnet.

MS/MS-Analyse (MALDI-TOF)

Die MS/MS-Analyse stellt eine sinnvolle Erganzung zum PMF fur Proben dar, die sich
Uber PMF nicht eindeutig identifizieren lassen oder fir Proben aus Organismen, deren
Genome noch nicht sequenziert sind. Die Messung und die Datenbanksuche sind im
Preis enthalten.

LC-MS-Analyse (Proteine und Metaboliten)

Die Identifizierung von Biomolekilen in komplexen Gemischen erfordert eine chroma-
tographische Auftrennung der Probe vor der eigentlichen massenspektrometrischen
Analyse. Hierfir steht eine nano-UPLC Anlage gekoppelt an ein FT-ESI-
Massenspektrometer sowie eine UPLC Anlage gekoppelt an ein QTRAP-
Massenspektrometer zur Verfiigung. Die Messung beinhaltet die Trennung der Sub-
stanzen auf einer C18-RP-Séaule und die Bestimmung der Molekilmassen.

LC-MS/MS-Analyse (Proteine)

Die detaillierte Charakterisierung eines Proteins aus SDS-Gelen oder die Identifizie-
rung von Proteinen aus komplexen Gemischen kann nach einem Verdau durch eine
chromatographische Trennung und anschlieRende Fragmentierung (Sequenzierung)
der entstandenen Peptide erzielt werden. Die Analyse beinhaltet den Verdau des Pro-
teins bzw. Proteingemisches, die Trennung der Peptide auf einer nano-C18-RP-Saule
und ihre Fragmentierung (MS/MS-Analyse). Die Datenbanksuche (Mascot) ist eben-
falls im Preis enthalten.

Eine Identifizierung posttranslationaler Proteinmodifikationen und De novo Sequenzie-
rung von Peptiden ist auf Anfrage moglich.

LC-MS/MS-Analyse (Metaboliten)

Die Strukturaufklarung/ldentifizierung eines Metaboliten kann nach einer chroma-
tographischen Auftrennung der Probe durch Fragmentierung (MS/MS-Analyse) an ei-
nem QTRAP-Massenspektrometer durchgefiihrt werden. Die Analyse beinhaltet die
Probenvorbereitung (SPE, etc.), die chromatographische Auftrennung der Probe auf
einer C18-RP-Saule sowie die Analyse des Fragmentierungsspektrums des zu unter-
suchenden Metaboliten.

Quantifizierung (Proteine/Metaboliten)




Eine (relative) quantitative Analyse von Proteinen und Metaboliten mit bekannter Ami-
nosauresequenz/Struktur bzw. bekanntem Fragmentierungsspektrum kann durch eine
SRM/MRM-Analyse an einem QTRAP-Massenspektrometer geschehen. Die Proben-
vorbereitung (Proteinverdau bzw. SPE), die chromatographische Auftrennung der Pro-
be Uber (nano)-C18-RP-LC und die SRM/MRM-Analyse am QTRAP-
Massenspektrometer inklusive Auswertung sind im Preis enthalten.

Fur Proteine besteht zudem die Méglichkeit, eine lablefreie relative Quantifizierung am
FT-ESI-Massenspektrometer durchzufiihren. Der Probenverdau, die chromatographi-
sche Auftrennung Uber nano-C18-RP-LC, die massenspektrometrische Analyse sowie
die Auswertung der Daten sind im Preis enthalten.

Typhoon-Imager

Der Typhoon variable mode Imager ist eine gemeinsame Anschaffung von sechs Ar-
beitsgruppen der Universitat Hohenheim und wurde nicht aus Mitteln des LSC finan-
ziert. Geman dem Beschluss des Vorstandes des LSC ist die Nutzung des Imagers flr
Mitglieder dieser Arbeitsgruppen kostenfrei. Mitglieder anderer Arbeitsgruppen missen
eine Nutzungsgebihr entrichten.

DNA-Arrays

Zum Scannen von DNA-Arrays auf Standard-Objekttragern steht ein GenePix 4000B
Microarray Scanner zur Verfigung, der nach Einweisung durch das Personal der Ser-

viceeinheit kostenlos genutzt werden kann.

8 6 Entgelte fur kostenpflichtige Analysen

MALDI-TOF-Massenspektrometer (Autoflex IlI)

ab 5 Proben 20 €
je Probe

ab 20 Proben 15 €
je Probe

ab 100 Proben 10 €
je Probe

> 200 Proben:
Preis nach Absprache

ab 5 Proben 10 €
je Probe

ab 20 Proben 8 €
je Probe

ab 100 Proben 5 €
je Probe

> 200 Proben:
Preis nach Absprache

Intern Intern Extern
(Durchfuhrung (Selbststandige (Durchfuhrung
erfolgt durch die Durchflhrung) erfolgt durch die
Serviceeinheit) Serviceeinheit)
PMF-Analyse (MALDI-TOF) | 30 € je Probe 15 € je Probe 75 € je Probe
incl. 1 MS/MS Staffelung: Staffelung: Staffelung:

ab 5 Proben 60 €
je Probe

ab 20 Proben 45 €
je Probe

ab 100 Proben 30 €
je Probe

> 200 Proben:
Preis nach Absprache

MS/MS-Analyse
(MALDI-TOF-TOF)

10 € je Probe

5 € je Probe

20 € je Probe




Intern Intern Extern
(Durchfihrung (Selbststandige (Durchfiihrung
erfolgt durch die Durchfiihrung) erfolgt durch die
Serviceeinheit) Serviceeinheit)
Molekulargewichtsbestim- 15 € je Probe 8 € je Probe 45 € je Probe
mun
g Staffelung: Staffelung: Staffelung:

Peptide/Proteine/Lipide/etc.
(MALDI-TOF)

ab 10 Proben: 10 €
je Probe

ab 10 Proben 5 €
je Probe

ab 10 Proben 30 €
je Probe

FT-ESI-Massenspektrometer (LTO-OrbitrapXL)

Intern

(Durchfuhrung
erfolgt durch die
Serviceeinheit)

Intern

(Selbststandige
Durchfuhrung)

Extern

(Durchfuhrung
erfolgt durch die
Serviceeinheit)

Nano-LC-MS

Trennung von Biomolekiilen
Uber C18-RP-Chromato-
graphie und Bestimmung der
Molekilmassen

30 € je Probe
Staffelung:

ab 20 Proben: 15 €
je Probe

> 100 Proben: Preis
nach Absprache

75 € je Probe
Staffelung:

ab 20 Proben: 45 €
je Probe

> 100 Proben: Preis
nach Absprache

Nano-LC-MS/MS inkl.
Datenbanksuche

Trennung von Peptiden tber
C18-RP-Chromatographie,
Bestimmung der Peptidmas-
sen, Fragmentierung von
Peptiden (MS/MS) und an-
schlielBende Datenbanksuche

50 € je Probe
Staffelung:

ab 20 Proben: 25 €
je Probe

> 100 Proben: Preis
nach Absprache

120 € je Probe
Staffelung:

ab 20 Proben: 60 €
je Probe

> 100 Proben: Preis
nach Absprache

Nano-LC-MS/MS Metabolite
nano-HPLC-Trennung von
Metaboliten, Bestimmung der
Molekilmassen, Fragmentie-
rung von Metaboliten
(MS/MS) und anschliel3ende
Analyse der Fragmentie-
rungsspektren

50 € je Probe
Staffelung:

ab 20 Proben: 25 €
je Probe

> 100 Proben: Preis
nach Absprache

120 € je Probe
Staffelung:

ab 20 Proben: 60 €
je Probe

> 100 Proben: Preis
nach Absprache




OTRAP-Massenspektrometer (5500 O-TRAP)

Intern

(Durchfuihrung
erfolgt durch die
Serviceeinheit)

Intern

(Selbststandige
Durchfiihrung)

Extern

(Durchfuihrung
erfolgt durch die
Serviceeinheit)

LC-MS Metabolite
HPLC-Trennung von Metabo-
liten und Bestimmung der
Molekilmassen

30 € je Probe
Staffelung:

ab 20 Proben: 15 €
je Probe

> 100 Proben: Preis
nach Absprache

75 € je Probe
Staffelung:

ab 20 Proben: 45 €
je Probe

> 100 Proben: Preis
nach Absprache

LC-MS/MS Metabolite
HPLC-Trennung von Metabo-
liten, Bestimmung der Mole-
kilmassen, Fragmentierung
von Metaboliten (MS/MS)
und anschlieRende Analyse
der Fragmentierungsspektren

50 € je Probe
Staffelung:

ab 20 Proben: 25 €
je Probe

> 100 Proben: Preis
nach Absprache

120 € je Probe
Staffelung:

ab 20 Proben: 60 €
je Probe

> 100 Proben: Preis
nach Absprache

Nano-LC-MS SRM/MRM
Proteine

HPLC-Trennung von Pepti-
den, Quantitative Analyse
von Proteinen und PTMs
iber SRM/MRM

50 € je Probe
Staffelung:

ab 20 Proben: 25 €
je Probe

> 100 Proben: Preis
nach Absprache

120 € je Probe
Staffelung:

ab 20 Proben: 60 €
je Probe

> 100 Proben: Preis
nach Absprache

LC-MS SRM/MRM Metaboli-
te

HPLC-Trennung von Metabo-
liten, Quantitative Analyse
von Metaboliten tber
SRM/MRM

50 € je Probe
Staffelung:

ab 20 Proben: 25 €
je Probe

> 100 Proben: Preis
nach Absprache

120 € je Probe
Staffelung:

ab 20 Proben: 60 €
je Probe

> 100 Proben: Preis
nach Absprache

Imaging-System

Typhoon Imager

10 € je Scanvorgang

Die Staffelung bezieht sich auf die Proben je Auftrag, nicht auf die Anzahl der Proben pro

Halbjahr.

Fir externe Kooperationspartner fallt zusatzlich zu den Entgelten die Umsatzsteuer (zurzeit

19 %) an.
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Abrechnungsmodalitaten

Jede Arbeitsgruppe / jedes Fachgebiet erhalt halbjahrlich eine Aufschliisselung der
gemessenen Proben. Die Berechnung erfolgt auf der Grundlage des § 6. Grundlage fur
die Rechnungsstellung sind die bis zum Abrechnungszeitpunkt bearbeiteten Auftrage.

Die Abrechnung erfolgt Giber die Geschéftsstelle des LSC und wird per Hauspost zuge-
stellt. Externe Kooperationspartner erhalten die Abrechnung nach abgeschlossener
Bearbeitung ihrer Probe auf dem Postweg.

Inkrafttreten

Diese Benutzungs- und Entgeltordnung tritt am Tag nach ihrer Veréffentlichung in den
Amtlichen Mitteilungen der Universitdt Hohenheim in Kratft.

Die bisherige Benutzungs- und Entgeltordnung in ihrer Fassung vom 05.11.2007 (Amt-
liche Mitteilungen Nr. 614) tritt gleichzeitig aul3er Kraft.

Hohenheim, 17. Januar 2011

Professor Dr. Dr. h.c. Hans-Peter Liebig
- Rektor -



