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Profil

Das LGL ist eine nachgeordnete Behörde von drei Bayerischen 

Staatsministerien: für Umwelt und Verbraucherschutz (StMUV), für 

Gesundheit und Pflege (StMGP) sowie für Arbeit und Soziales, Familie und 

Integration (StMAS). Es ist die zentrale bayerische Fachbehörde für

Lebensmittelsicherheit

Gesundheit

Tiergesundheit

Arbeitsschutz/Produktsicherheit
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Standorte

Dienstsitz

Erlangen

Dienststelle

Oberschleißheim

Dienststelle

Würzburg

Dienstgebäude 

München

Dienststelle 

Schwabach
Dienststelle 

Nürnberg
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http://www.europarl.europa.eu/pdfs/news/expert/infopress/20140110IPR32326/20140110IPR32326_de.pdf
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Einsatz der 1H-NMR-Spektroskopie in der 

Lebensmittelanalytik
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Einsatz der 1H-NMR-Spektroskopie in der 

Lebensmittelanalytik

1H-NMR

Ănon targetedñ Ă targetedñ

ü Quantifizierung von Analyten 

als Alternative zu 

aufwendigeren Ăklassischenñ 

Analysenverfahren

ü Identifizierung von 

Fremdstoffen

ü Auswertung von Profilen und 

Aussagen zur Herstellung, 

Herkunft, Rebsorte, Qualität

ü Identitätsprüfung

ü Erkennung von 

Abweichungen von der Norm
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1H-NMR Screening

Ohne zusätzlichen analytischen Aufwand erkennt man Abweichungen, auf die 

man in der Routine nicht sucht

5.80 5.70 5.60 5.50 5.40 5.30 5.20 5.10

Wein mit Saccharose 
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1H-NMR-Profiling 

ÅDas komplette spektrale Profil wird mit Hilfe multivariater 

Datenanalyse-Verfahren analysiert

ÅAnwendung insbesondere dann sinnvoll, wenn keine einzelnen 

Indikatorparameter existieren, die ein eindeutiges analytisches 

Ergebnis ermöglichen

ÅVielversprechende Methode zur Untersuchung der Herkunft und 

Echtheit von Lebensmitteln
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Zusammenfassung: 1H-NMR-Spektroskopie

Vorteile:

ügeringe Probenvorbereitung

ü kurze Messzeiten, hoher Probendurchsatz 

ü langfristig Ressourcen schonend

ü hervorragende Reproduzierbarkeit und Vergleichbarkeit

ü NMR ist quantitativ, sehr gute Korrelation zu Referenzmethoden

1H-Spektrum ergibt ein Muster von hunderten von Signalen mit hohem 

Informationsgehalt:

ü multidimensionaler Marker (für Herkunft, Klassifikation, Konzentration)

ü Identifizierung bekannter, unbekannter Verbindungen 

ü Identifizierung unerwarteter, unzulässiger Stoffe  



Einsatz der Stabilisotopenanalyse in der 

Lebensmittelanalytik
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Stabilisotopenanalyse

Ágleiche Anzahl Protonen 

Áunterschiedliche Anzahl Neutronen

Ánicht radioaktiv

ÁIsotopenverhältnisse sind nicht überall gleich

Stabile Isotope

Element Isotop
Häufigkeit

(Atom-%)

Wasserstoff
1H
2H

99,9855    

0,0145

Sauerstoff
16O
18O

99,7587

0,2039

ÁAusbildung von Isotopenmustern

-Pflanzenart

-Klima, Witterung

-Herkunft

15
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Isotope

Element Isotop Häufigkeit [%] Verhältnis [%]

Wasserstoff
1H
2H

99,9855
0,0145

0,00015576

Sauerstoff
16O
18O

99,7587
0,2039 0,00200520

Stickstoff
14N
15N

99,6337
0,3663

0,0036765

Kohlenstoff
12C
13C

98,892
1,108

0,011237

Schwefel
32S
34S

95,018
4,215

0,0450045

d-Wert

d=
Isotopenverhältnis Probe

- 1
Isotopenverhältnis Standard

1000* [ă] Promille 
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Schafskäse (Feta)

Schafskäse ist Käse aus Schafsmilch, der oft als Salzlakenkäse 

hergestellt wird. 

Die Bezeichnung "Feta" ist eine durch die Europäische Union (EU) 

geschützte Ursprungsbezeichnung (g. U.), die einem Käse vorbehalten 

ist, der auf dem griechischen Festland oder auf Lesbos nach einem 

traditionellen Verfahren aus Schafsmilch oder Schafsmilch mit einem 

Anteil von max. 30 % Ziegenmilch hergestellt wird. 



Einsatz von molekularbiologischen Verfahren in der 

Lebensmittelanalytik
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Wichtige Fragestellung: 

Quantitative Methoden

Zutat oder Kontamination
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LCD-Array 4.0 (Fa. Chipron): Nachweis der mitochondrialen 16S rDNA

Paralleler Nachweis von 24 Tierarten bei 8 Proben / Chip
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Quantifizierung mittels Referenzgen (Myostatin)

Vorraussetzung: Tierarten-Screening Ÿ enthaltene Tierarten bekannt

Myostatin dient als Referenzgen (DNA%-Fleischanteil) 

Standardreihe für Rind, Schwein und Pferd, basierend auf DNA-Kopien wird mitgeführt (1250, 1000, 
750, 500, 250, 50 cp)

Proben werden auf 20 ng/µl eingestellt (optional)

Pferd (CY5): Growth Hormone receptor (Köppel et al., 2010)

Referenzgen( FAM): Myostatin (Laube et al. 2007)

Rind (ROX): cGMP (Laube et al., 2007)

Schwein (HEX) : Beta-Aktin (Köppel et al., 2010)

Pferd (CY5): Growth Hormone receptor (Köppel et al., 2010)

Berechung:

Ermittelte DNA-Anteile werden zu Myostatin (DNA-Anteil Fleisch) ins Verhältnis gesetzt. 

Die ermittelten Anteile werden auf 100% DNA-Anteile Fleisch normalisiert.
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Berechnungsbeispiel: 

Der relative Wert der in der Probe enthaltenen Menge an Pferde-

DNA wird berechnet indem die Kopienzahlen [cp] der

unbekannten Proben mit der Kalibriergeraden extrapoliert

werden.

Die ermittelten Kopienzahlen für Rind/Schwein/Pferd werden mit

der Kopienzahl für Myostatin zur ĂNormalisierungñins Verhältnis

gesetzt:

Rind/Schwein/Pferd [ % ] =   100 % x a Rind /Schwein/Pferd [ cp ]

a Myostatin [ cp ]

Die ermittelten Anteile werden auf 100% Fleischgehalt normalisiert.



Schwerpunkt
Fischartendifferenzierung
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https://www.mri.bund.de/de/institute/sicherheit-und-qualitaet-bei-milch-und-

fisch/forschungsprojekte/labelfish/
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Methoden für die Fischartenidentifizierung am LGL

ÁÄ64 LFGB: 

Fischartbestimmung durch Sequenz-

analyse von Cytochrom-b (cytb)-

Sequenzen 

ÁTierartenbestimmung durch Sequenz-

analyse von Cytochrom c Oxidase

Untereinheit I (cox1)-Sequenzen 

ÁTierartenbestimmung durch Sequenz-

analyse von mitochondrialen 16S-rDNA 

(mt-16S-rDNA)-Sequenzen



www.lgl.bayern.de
Entwicklung eines DNA-Sequenzbasierten Verfahrens für die Identifizierung von Fischen, 

Krebs- und Weichtieren/Gesche Spielmann/19.10.2016 31

DNA-Sequenzdatenbanken

ÁNCBI/GenBank

ÅNicht qualitätsgesichert

ÁBarcoding of Life Datasystem (BOLD) 

ÅMaterial aus gesicherter Herkunft

ÅBei Tierarten nur cox1-Sequenzen

Åcox1-Sequenzen von ca. 260.000 Spezies

ÁFisch-Datenbank (MRI)

ÅBeinhaltet nur 275 Fischereierzeugnisse

ÅNur bei 211 cytb-Sequenzen vorhanden

ÅBei 31 nur 18S- bzw. cox1-Sequenzen

ÅBei 33 keine Sequenzen vorhanden



www.lgl.bayern.de

Entwicklung DNA-basierter Verfahren für die 

Identifizierung von Fischen und Fischereiprodukten 

sowie Krebs- und Weichtieren zum praxisnahen Einsatz

in der Lebensmittelüberwachung und Einfuhrkontrolle

(MARINEFOOD)

32
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Europªische und nationale Initiativenñ
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