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1.  Diabetes: Grundlagen, Prävalenz, Brisanz 

2.  Das Konzept  

3.  Apparative Möglichkeiten 

4.  analytischer Arbeitsablauf 
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Ausgangspunkt 
 
 

• Wachsende Gefährdung des 

Menschen 
 
• Keine Möglichkeit der 

Früherkennung 
 
• Zu geringes Wissen über 

Stoffwechselveränderungen 

während der Ätiologie von 

Diabetes Typ II Erkrankungen 

Ziel 
 
 

• Identifizierung und relative 

Quantifizierung möglichst vieler 

Metabolite einer Plasmaprobe 

 

• Identifizierung von signifikanten 
Unterschieden zwischen 

diabetischen und gesunden 
Individuen 

 
• Entwicklung von schnellen 

Screeningmethoden zur 

Diagnose und Prädiagnostik von DM 

Konzept 
 

1 

•Der Schädigung der Pankreas müssen spezifische 
Stoffwechselveränderungen vorrausgehen 

2 

•Diese Veränderungen müssen sich in 
Veränderungen des Metaboloms ausdrücken 

3 

•Alle Metabolite deren Konzentration in gesunden 
Individuen sich signifikant von der in diabetischen 
Individuen gemessenen unterscheidet stellen 
potentielle Biomarker für Diabetes dar 

4 

• Setzt diese Veränderung eines Metaboliten bereits 
vor dem akuten Krankheitsbild des Diabetes 
Mellitus ein stellt dieser einen potentiellen 
Biomarker zur Prädiagnostik dar 
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Non-targeted Metabolomics-Plattform 

• Detektion von 

möglichst vielen 

Metaboliten in 

einem 

Analysevorgang 

 

• Aquirieren von 

möglichst vielen 

Identifikations-

Parametern 

 

• Analyse von 

Metaboliten 

verschiedenster 

Substanzklassen in 

einem 

Analysevorgang 

• Notwendigkeit 

extrem hoher 

Reproduzierbarkeit 

 

• Möglichst 

weitgehende 

Automatisierung für 

hohes, statistisch 

notwendiges, 

Probenaufkommen 

 

• Reduzierung der 

Analysedauer 
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Non-targeted Metabolomics-Plattform 
Hochauflösendes 

ESI-qToF-MS 

 

• Genaue Masse, 

Isotopenmuster, 

Fragmentmuster 

UHPLC 

 

• Retentionszeit 

 

Softwaregestützte 

Datenanalyse 

 

• Peak detection, 

quantification, 

statistics 

Sub-2-Micron Core- 

Shell-Säulen 

 

• Hohe Auflösung 

bei moderatem 

Druck 
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Identifikationsparameter: 

• m/z-ratio 

• Retentionszeit 

• Fragmentierungsmuster 

Quantitative Information: 

• Peakhöhe 

• Peak-Area 
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(gesund) 
(DM) 

Anzahl 

Variablen 

 =  

Anzahl 

Detektierter 

Signale 
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• Die Verwendung der vorgestellten Non-targeted metabolomics Plattform 
ermöglicht in einem Analysevorgang die Detektion und Identifizierung von 

mehreren hundert bis über tausend Metaboliten in Blutproben. 
 
• Durch die Analyse verschiedener diabetischer und gesunder Proben 
aus Tiermodellen können durch statistische Auswertung potentielle 
Biomarker zur Diagnose eines Diabetes Mellitus Identifiziert werden. 
 
• Durch die Analyse zeitaufgelöster Studien können potentielle Biomarker 
zur Prädiagnostik von Diabetes Mellitus identifiziert werden 
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