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Mission

Die LipidCore Facility der Medizinischen Universitat Innsbruck bietet den Zugang zu fortschrittlicher lipidomischer Technologie.
Unsere Mission ist es, dabei zu helfen, die komplexen Rollen von Lipiden in Gesundheit und Krankheit zu erforschen.
Durch die Kombination modernster Technologien mit wissenschaftlicher Expertise erzeugen wir hochwertige Daten, die Entdeckungen
vorantreiben und das mechanistische Verstandnis vertiefen.
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Datenprozessierung Interpretation
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