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Lebensmittelchemie
Nahrungsmittelallergie Nachweismethoden Kreuzreaktivitit
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eZur Charakterisierung des Mandelproteins werden 4 verschiedene Peptide
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NGLHLPSYSNAPQLIYIVQGR m/z 780,8 Ubereinstimmung des Fragmentierungsspektrums
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von Mandelkernen (oben) und Aprikosenkernen (unten) gemessen mittels LC-MS/MS AB Sciex API

- Keine Differenzierung mit diesen Peptiden unter Einsatz anderer 4000 zum Abgleich von Kreuzreaktivititen; rote Markierung der Masseniibergédnge aus [2]

Fragmentionen zur Differenzierung von Mandel- und
Aprikosenkernen moglich

Abb. 2: MRM-Ubergénge von zwei Mandelpeptiden mit jeweils zwei Ubergidngen entsprechend [2] im Vergleich
von Mandelkernen (oben) und Aprikosenkernen (unten) gemessen mittels LC-MS/MS AB Sciex APl 4000 zum
Abgleich von Kreuzreaktivitéiten,; Ergebnisse weiterer Peptide erzeugen analoge Ergebnisse
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- Auswahl empfindlicher Masseniibergange
- Optimierung der LC-MS/MS Einstellungen (z.B. DP/CE)

eExperimenteller Abgleich von Kreuzreaktivitaten mit

des Mandelproteins Pru du 6 kbnnen erste
Aussagen auf das homologe Vorkommen dieses
Proteins anhand von einzelnen Peptidsequenzen

Abb. 5: Beispielhafter MRM-Ubergang eines Mandelpeptids mit der Precursormasse von 478,3 zum Abgleich von
Kreuzreaktivitdten von Mandelkernen (oben) zu Aprikosenkernen (mitte) und Pfirsichkernen (unten) gemessen
mittels LC-MS/MS AB Sciex APl 4000; rote Markierung zeigt eigentliche Retentionszeit an.

-> Keine Kreuzreaktivitdten feststellbar

Aprikosen-  und Pfirsichkernen  ergeben keine
Ubereinstimmungen.

im Aprikosenkern gemacht werden.

Authentizitatnachweis

Der differenzierte Nachweis von Mandel- und
Aprikosenkernen bietet die Moglichkeit auf eine
Erweiterung der LC-MS/MS-Analytik fir den

Peptid Precursormasse mit Ladungszustand MRM-Uberginge (Fragmention)
[m/z] [m/z]

FYNPQGGR 469,7 (+2) 311,1 (b2) / 514,5 (y5) / 628,3 (y6) / 791,5 (y7)
DILNDEVR e A A () GEE (Bl BT (o Authgnt:z:tatsnachwels von Mandel in
Marzipan, als Alternativmethode zur PCR, um
NLKYNRQESRLLSATSPPR 558,3 (+4) 175,0 (y1) / 228,1 (b2) / 520,1 (b4) / 722,7 (y2+) . ) . )
Verfalschungen mit kostenglinstigeren
TNANALVYAIR 603,3 (+2) 522,3 (y4) / 621,3 (y5) / 734,9 (y6) / 805,5 (y7)

Aprikosen-kernen zu identifizieren.

Tab. 1: Ubersicht iiber die Peptide der neu entwickelten MRM-Methoden mit ihrem m/z und den spezifischen MRM-Ubergdngen mit dem jeweiligen Fragmention
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