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Zusammenfassung 

Die Allergene Senf und Sesam gehören zu den 14 häufigsten allergieauslösenden 

Lebensmittelinhaltsstoffen in Europa. Bereits 2-3 % der Bevölkerung westlicher 

Industriestaaten leiden an einer IgE-vermittelten Lebensmittelallergie. In dem Projekt 

„Allergene Proteine in Lebensmitteln – Analytischer Nachweis und Interaktion mit der 

Lebensmittelmatrix“ steht die umfassende Charakterisierung der Hauptallergene aus Senf 

und Sesam im Mittelpunkt. Es handelt sich dabei um 2S-Albumine, von denen häufig 

mehrere Isoformen vorliegen, verursacht durch Genpolymorphismen und unterschiedliche 

posttranslationale Prozessierung. In Kombination mit einer geeigneten Probenvorbereitung 

stellt die hochauflösende Massenspektrometrie (HRMS) ein bedeutendes Werkzeug im 

Repertoire aktueller Methoden zur Analyse von Protein-Isoformen dar. Mit Hilfe einer 

neuartigen Kombination aus Bottom-Up, Middle-Down und Top-Down Proteomics konnten 

wir nicht nur bereits in der Literatur beschriebene Isoformen des Senf-Majorallergens Sin a 1 

bestätigen, sondern auch bislang nicht beschriebene Isoformen nachweisen. Dabei waren 

wir in der Lage, mit Hilfe der hochauflösenden Massenspektrometrie den Austausch einer 

einzelnen Aminosäure nicht nur zu identifizieren, sondern auch zu lokalisieren. Da bereits 

einzelne Punktmutationen zu einer Änderung in der Ausbildung der dreidimensionalen 

Proteinstruktur führen können, ist nicht auszuschließen, dass damit auch ein verändertes 

IgE-Bindungsverhalten einhergeht. Die genaue Kenntnis über die Heterogenität von 

Allergenisoformen stellt somit eine notwendige Basis für das Verständnis von 

allergieauslösenden Prozessen dar. Bei der Untersuchung des Hauptallergens aus Sesam – 

Ses i 1 – ließ sich das bereits beschriebene Phänomen des C-terminalen Clippings an der 

kleinen Untereinheit des Proteins bestätigen. Im Laufe des Projektes konnten wir das 

Clipping erstmals auch am C-Terminus der großen Untereinheit nachweisen. Des Weiteren 

wurde ein Extraktionssystem entwickelt, welches die selektive Extraktion von 2S-Albuminen 

ermöglicht. Das System ist im Hinblick auf die Effizienz vergleichbar mit gängigen 

präparativen flüssigchromatographischen Aufreinigungstechniken und stellt eine 

kostengünstige und schnelle Alternative dar. 
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