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In Zeiten komplexer werdender Warenstrome und dadurch bedingter Fragestellungen in den Kontex-
ten Lebensmittelauthentizitat und -sicherheit sind die klassischen Analyseverfahren oftmals nicht mehr
ausreichend. Neben sicherheitsrelevanten Parametern (bspw. Riickstande/Kontaminanten, Allergene)
und der Vorliebe fiir bestimmte Arten oder Sorten (biologische Identitat) ricken zudem weitere Qua-
litdtsparameter wie die Herkunft von Lebensmitteln (geografischer Ursprung) sowie Anbau- und Pro-
duktionsweisen eines Lebensmittels (vgl. Bio-Lebensmittel) in den Fokus.

Klassische mono- oder oligoparametrische lebensmittelchemische Analysenmethoden, die in der Regel
nur auf dem Nachweis einzelner weniger Elemente, Molekiile oder Sequenzabschnitte beruhen, rei-
chen fir die genannten Fragestellungen haufig nicht aus. Zudem fokussieren sich diese lediglich auf
zuvor ausgewdhlte Analyten, d.h. molekulare Verdnderungen, nach denen nicht gezielt gesucht wird,
werden nicht gesehen. Aus diesem Grund erfahren hypothesenfreie, sog. non-targeted Profiling-Me-
thoden zunehmend mehr Aufmerksamkeit. Es werden dabei nicht-gerichtet chemische Profile mog-
lichst einer gesamten zellularen Ebene (bspw. Genom oder Metabolom) vermessen und je nach Frage-
stellung sowohl der Genotyp als auch der Phanotyp erfasst. Vergleichbar ist das erhaltene Datenmuster
(Fingerprints) mit einem menschlichen Fingerabdruck. Die erzielbare Eindeutigkeit hangt dabei von der
Leistungsfahigkeit (Sensitivitat, Auflosung) der angewendeten Verfahren (den sog. omics-Technologien
wie Genomics oder Metabolomics etc.), als auch von der Stabilitat der Datensatze ab. Hypothesenfreie
Ansdtze beruhen dabei generell auf dem Vergleich einer unbekannten Probe mit einer authentischen
Referenzprobe bzw. einer Referenz- mit einer anderen Referenzprobe. Nach der Datenaufnahme steht
die algorithmenbasierte Datenauswertung und -interpretation sowie der nachhaltige Aufbau und die
Pflege einer entsprechenden Datenbank an. Basierend auf den erstellten Datenmodellen aus Molekul-
oder Elementprofilen oder Sequenzdaten kann anschliefend eine Zuordnung unbekannter Proben er-
folgen.

Der Vortrag gibt einen Uberblick Giber Méglichkeiten und Limitationen modernster Lebensmittelanaly-
tik.
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Abb. 1. Schritte und Uberlegungen bei der Entwicklung hypothesenfreier, non-targeted Profiling Methoden.



