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Vorgehensweise fiir NMR und MS

S CIENCE

1. Probenbeschaffung 2. Polare und unpolare 4. Multivariate Datenanalyse 6. Entwicklung von
Extraktion 5. Identifizierung von Schliisselmetaboliten targeted
= In drei fiir den Tomatenanbau 3. Non-targeted Datenerfassung Schnellmethoden

relevanten Landern
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Abb. 1: Tomatenstréucher Abb. 2: NMR- und LC-MS/MS-Spektren . N
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N Abb. 4: Schwangerschaftstest
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Nicht-Italienische Proben )
Abb. 3: Principal Component Analysis vom LC-MS/MS- und NMR-Spektrum

Vorgehensweise fiir Genomics
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Chloroplasten-DNA (cpDNA) 1. Isolierung der cpDNA 3. Methodenentwicklung 5. Auswertung: Unterscheidung der Sorten
aus Tomatenbléattern 4. Durchfuihrung einer aufgrund von Sequenzunterschieden
= Etwa 100 x héhere Kopienzahl als 2. Plastidengenom- PCR
chromosomale DNA Sequenzierung = Unterscheidung PR BT TRE
. . e verschiedener Sorten
= Hohere genetische Variabilitat aufgrund von Langen- -~
Polymorphismus 300 bp
200 bp
100 bp

Leiter Sorte 1 Sorte2  Sorte1
Abb. 7: beispielhafte Darstellung eines Agarosegels

Abb. 6: Thermocycler

Abb. 5: Tomatenblatt mit DNA
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Massenspektrometrie NMR-Spektroskopie Genomics

Vorteile : : = i Vorteile Vorteile

« hohe Anzahl von Metaboliten in rel. kurzer Analysezeit| . « sehr hohe Reproduzierbarkeit « Von auBeren Bedingungen nur auf sehr lange Sicht
~erfassbar = = _ = « inharent quantitativ beeinflussbar - AuBerst stabiler Marker

* Analyten sind qualitativ und quantitativ erfassbar « de novo-Strukturaufklarung mdglich « cpDNA ist speziesspezifisch und nicht von

«_liefert wichtige Parameter zur Styuk‘turauTkIérung « vollstandig automatisierbar Erndhrungszustand, Alter oder Umgebung abhéngig

olistaadig Automatisierbar Unterscheidung von Arten und Unterarten moglich

Nachteile

It;gs ;rfassbg « Herkunftsbestimmung nur bei Vorhandensein von
Ihfluss-auf'NMmFE lF'ﬁrz{rmem’ verschiedenen Unterarten méoglich
: tpom

Nachteile  - =
«..Keine de novo-Strukturaufklarung méglich

bination LC-MS & NMR méglich
er Me ~Gp

+ Bestimmung der Sorten mittels Genomics
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