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Vorwort  

Dieser Jahresbericht der milch- und lebensmittelwissenschaftlich orientierten Forschungseinheiten an der 

TUM School of Life Science verfolgt das Ziel, über Forschungsarbeiten auf dem für die gesamte Le-

bensmittelwirtschaft so wichtigen Bereich Milch zu berichten, schließt aber auch Themen aus vielen 

weiteren Bereichen der Lebensmittelforschung mit ein. 

Der Jahresbericht steht als Kommunikations-Format den Professuren zur Verfügung, deren Forschungs-

arbeiten für die Milch- und Lebensmittelwirtschaft von Bedeutung sind. 

Die Forschungseinheiten in Weihenstephan wollen mit dieser Publikation gegenüber der Öffentlichkeit 

Rechenschaft über ihre Aktivitäten geben und vor allem der Milch- und Molkereiwirtschaft sowie der 

Lebensmittelwirtschaft einen Überblick über abgeschlossene und laufende Forschungsarbeiten bieten. 

Darüber hinaus sollen mit dem Jahresbericht Wege erschlossen werden, die Zusammenarbeit der For-

schungseinheiten mit den Unternehmen der Milch- und Lebensmittelindustrie weiter zu verbessern. 

Dadurch soll die Forschung an der TU München in Freising-Weihenstephan im Sinne der milch- und 

lebensmittelwirtschaftlichen Praxis weitergeführt und intensiviert werden.  

Während es die die zentrale Aufgabe des Verbandes Weihenstephaner Milchwirtschaftler, Bio- und Lebens-

mitteltechnologen ist, seine studentischen Mitglieder zu unterstützen und zusammen mit den im Berufsleben 

aktiven Mitgliedern Plattform und Netzwerk zwischen Universität und Industrie zu bilden, unterstützt die 

Vereinigung zur Förderung der Milchwissenschaft an der TU München konkret die milch- und lebensmit-

telwissenschaftliche Arbeit an den Forschungseinheiten. Es ist das Ziel der Fördervereinigung, gemeinsam 

mit den neuen und bestehenden Forschungseinheiten, eine für die Milch- und Lebensmittelwirtschaft es-

sentielle, praxisrelevante Forschung über alle beteiligten Disziplinen hinweg auszubauen. Gefördert 

werden neben klassischen milchwirtschaftlichen Themen auch Themen zu alternativen Rohstoffquellen 

(z.B. pflanzliche oder fermentativ gewonnene Proteine), die Relevanz für die Milch- und Lebensmittel-

wirtschaft haben. Gefördert werden außerdem allgemeine lebensmitteltechnologische, (mikro-)biologi-

sche, (ernährungs-)physiologische oder ökonomische Themen mit einem entsprechenden Bezug. Dar-

über hinaus veranstalten beide Verbände gemeinsam die zentrale Weihenstephaner milch- und lebens-

mittelwissenschaftliche Herbsttagung. 

Vor diesem Hintergrund sollen innovative Lösungen für neue Produkte und Verfahren, Produktsicher-

heit sowie Kosten- und Qualitätsoptimierung erarbeitet werden. Die interdisziplinären Ansätze der Wei-

henstephaner Milch- und Lebensmittelforschung bieten dafür eine gute Basis. Deshalb sind ein mög-

lichst hoher Informationsstand über die aktuellen Forschungsansätze und die vorhandene Infrastruktur 

sowie ein enger Kontakt zwischen den Produktions- sowie Forschungs- und Entwicklungsabteilungen 

der Unternehmen und den Forschungseinheiten überaus wichtig. Dieser Jahresbericht soll dazu einen 

Beitrag leisten. 

 

 

 

Prof. Dr. Horst-Christian Langowski 

1. Vorsitzender 

Verband Weihenstephaner Milchwirtschaft-

ler, Bio- und Lebensmitteltechnologen e.V. 

 Dr. Johannes Schraml 

1. Vorsitzender 

Vereinigung zur Förderung der Milchwissen-

schaftlichen Forschung an der TUM in  

Freising-Weihenstephan e.V. 
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Jahresrückblick 2025 

Seit nunmehr etwas mehr als drei Jahren besteht die Professur für Cellular Agriculture unter der Leitung 

von Prof. Dr.-Ing. Marius Henkel. In dieser Zeit haben sich zwei zentrale Forschungsschwerpunkte 

etabliert: Zum einen die Präzisionsfermentation (Precision Fermentation), d. h. mikrobielle Hochleis-

tungsprozesse zur Produktion alternativer Lebensmittelproteine, und zum anderen die Verfahrenstech-

nik für zelluläre Biosysteme (Process Engineering for Cellular Biosystems), in der Säugetier- und an-

dere eukaryotische Zelllinien genutzt werden, um in innovativen Bioprozessen tierische Produkte her-

zustellen – mit besonderem Fokus auf kultivierte Gewebe (z. B. Fett- und Muskelgewebe) für zukünf-

tige Lebensmittelanwendungen. 

Das interdisziplinäre Team der Professur vereint hierfür Kompetenzen aus Biotechnologie, Bioprozes-

sengineering, Zellbiologie, Lebensmitteltechnologie, Ernährungswissenschaften sowie Ökonomie und 

Innovationsforschung. Auch 2025 zeigte sich erneut die starke Einbindung in die Lehre und Nach-

wuchsförderung: Zahlreiche Studierende fertigten Abschlussarbeiten am Fachgebiet an, zudem wurde 

der wissenschaftliche Austausch durch internationale Gäste sowie neue Kooperationskontakte weiter 

intensiviert. Damit setzt sich der dynamische Aufbau der Professur fort, die sowohl wissenschaftlich 

als auch in der akademischen Ausbildung zunehmend sichtbar wird. 

Ein bedeutender struktureller Schritt für die Professur war zudem die fachliche Erweiterung durch die 

Integration der Forschungsgruppe Technische Mikrobiologie. Diese war über viele Jahre hinweg maß-

geblich durch den ehemaligen Lehrstuhlinhaber Prof. Dr. Rudi Vogel geprägt, der 2021 emeritiert 

wurde. In der Folge wurde die Gruppe ab 2022 bis 2025 im Umfeld des Lehrstuhls von Prof. Wolfgang 

Liebl weitergeführt. Seit Herbst 2025 ist die ehemalige Arbeitsgruppe der Technischen Mikrobiologie, 

geleitet von apl. Prof. Dr. Matthias Ehrmann, nun organisatorisch und wissenschaftlich in die Professur 

für Cellular Agriculture integriert. Diese Entwicklung stärkt insbesondere die Kompetenzen in den Be-

reichen Mikrobiologie, molekulare Biotechnologie sowie proteinbasierte Produktionssysteme und er-

gänzt die bisherigen Aktivitäten der Professur in idealer Weise. 

Studentische Hilfskräfte Patrick Bittner, B.Sc.  

 Hannah Deeg, B.Sc.  

 Nadja Hunderkäß, M.Sc.  

 Mariia Pakhnutova, B.Sc.  

 Sophie Wang  

   

Externe und Gäste Maria Clara Manzoki, Ing. (grad.) (November 2024 – April 2025) 

 Yushi Nishikawa (Juli 2025 – August 2025) 

 Tjaša Sušnik (Forschungspraktikum) 

 Patrick Wiesbeck (externer Doktorand) 

 Kiara Jedele (Startup Autarki-Tech) 

 Christian Höttler (Startup Autarki-Tech) 

 Sara Schlingloff (Startup NEW ERA FOOD) 

 Timo Dannenmann (Startup NEW ERA FOOD) 
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Auch inhaltlich konnte 2025 der wissenschaftliche Fokus weiter ausgebaut werden. Neben etablierten 

Arbeiten an rekombinanten Lebensmittelproteinen wurde die Forschung verstärkt in Richtung mikro-

bieller Fettproduktion erweitert. Ziel ist es, maßgeschneiderte Fette („tailored fats“) aus unterschiedli-

chen Mikroorganismen zu gewinnen und damit neue funktionelle Zutaten für nachhaltige Lebensmittel 

(z. B. Struktur- und Aromaträger) zu erschließen. Diese Erweiterung stärkt insbesondere die Schnitt-

stelle zwischen Fermentationsbiotechnologie, Stoffwechselengineering und Lebensmittelverfahrens-

technik und eröffnet neue Perspektiven für zukünftige Anwendungsfelder in alternativen Proteinen und 

Lipiden. 

Im Jahr 2025 wurde Carina Linnemann auf der Weihenstephaner Herbsttagung 2025 mit dem Preis des 

WMBL e.V. für die beste Masterarbeit ausgezeichnet. In ihrer Masterarbeit „Modulation of the fatty 

acid profiles in 3T3-L1 cells as a model for fat in cultivated meat“ untersuchte sie die gezielte Beein-

flussung von Fettsäureprofilen als Modell für kultiviertes Fettgewebe. 

Darüber hinaus konnten im Laufe des Jahres 2025 zwei besonders spannende Drittmittelprojekte ein-

geworben werden, die Anfang 2026 starten und die zukünftige Entwicklung der Professur wesentlich 

prägen werden. Im Projekt SPArC wird gemeinsam mit der Professur von Prof. Petra Först (TUM 

School of Life Sciences) eine Plattform zur rekombinanten Herstellung von Caseinproteinen in mikro-

biellen Systemen entwickelt. Neben der Etablierung effizienter Expressions- und Prozesssysteme liegt 

ein Schwerpunkt auf der umfassenden Charakterisierung der erzeugten rekombinanten Caseinfraktio-

nen in Hinblick auf kolloidale Eigenschaften und Funktionalität in Lebensmitteln. Ein zentrales Ziel ist 

zudem die Schaffung einer allgemein zugänglichen Datenbasis (Publikationen, Sequenzen, Prozesspa-

rameter), um Forschungstransfer und KMU-orientierte Innovationen langfristig zu fördern. 

Ein zweites Leuchtturmprojekt ist HARMONI, ein EU-weites Forschungsvorhaben im Rahmen der 

FutureFoodS-Ausschreibung, das von Marius Henkel koordiniert wird. HARMONI adressiert den glo-

bal steigenden Proteinbedarf durch die Entwicklung von hybriden Fleischalternativen, welche die Vor-

teile pflanzenbasierter Produkte mit kultivierten Zellen vereinen. Im Mittelpunkt steht die gezielte In-

tegration von kultivierten Fett- und Muskelzellen bzw. Geweben (u. a. aus Huhn, Rind etc.) in pflanz-

liche oder fleischbasierte Matrizes. Ergänzend werden Verbraucherakzeptanz, ernährungsphysiologi-

sche Bewertung und Lebenszyklusanalyse systematisch begleitet. Das multidisziplinäre europäische 

Konsortium aus Wissenschaft und Industrie schafft damit eine belastbare Grundlage für breit einsetz-

bare Hybridprodukte und stärkt die Innovationsfähigkeit der Lebensmittelindustrie in Europa. 

Im Bereich der Lehre wurden bewährte Formate weitergeführt und inhaltlich geschärft. Die Professur 

bringt sich kontinuierlich in interdisziplinäre Ausbildung ein und trägt damit zur Qualifikation der 

nächsten Generation von Expertinnen und Experten in den Bereichen zelluläre Landwirtschaft, nach-

haltige Bioprozesse und alternative Lebensmittel bei. Die aktive Teilnahme an nationalen und interna-

tionalen Fachveranstaltungen trug auch 2025 dazu bei, Impulse aus Forschung und Industrie aufzuneh-

men und die Sichtbarkeit der Professur weiter zu steigern. 

Für die kommenden Jahre blickt die Professur optimistisch in die Zukunft: Mit der Integration der Tech-

nischen Mikrobiologie, der Erweiterung um neue Forschungslinien (mikrobielle Lipide) sowie dem 

Start zweier stark profilbildender Drittmittelprojekte ab 2026 ist eine exzellente Grundlage geschaffen, 

um Cellular Agriculture am Standort Weihenstephan langfristig wissenschaftlich, technologisch und 

gesellschaftlich wirksam weiterzuentwickeln. 
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Forschung  

I. Forschungsbereich Precision Fermentation and Food Microbiology 

EggSPLORE: Struktur- und Funktionsproteinbibliothek für Eiproteine & Optimierung der re-

kombinanten Expression 

(gefördert von der Adalbert-Raps-Stiftung) 

Franziska Beck, M. Sc. 

Die rekombinante Herstellung nativer Ei-Proteine mittels Präzisionsfermentation bietet eine vielver-

sprechende Möglichkeit, tierfreie Proteine mit funktioneller Äquivalenz zu konventionellen Ei-Protei-

nen bereitzustellen. Ziel des EggSPLORE-Projekts ist der Aufbau einer systematischen Plattform zur 

rekombinanten Ei-Protein-Produktion, Charakterisierung und Vergleichbarkeit ausgewählter Eiweiß- 

und Eigelbproteine. Besonders im Fokus stehen bakterielle Systeme, die hinsichtlich Effizienz und 

Raum-Zeit-Ausbeute vielversprechende Perspektiven für die Herstellung dieser Proteine bieten.  

Erste Erfolge wurden bereits bei der rekombinanten Produktion von Ovalbumin (rOVA) in E-

scherichia coli BL21 (DE3) pRSET-OVA erzielt. Durch die gezielt optimierte Produktion in Schüttel-

kolben konnte mit 20 g/L Glucose insgesamt 287 mg/L nach 10 h Kultivierung (q = 1,33 g/g·h) erreicht 

werden. Anschließend erfolgten erste Analysen zu den biochemischen (Größe, Sekundärstruktur, De-

naturierungstemperatur) und technofunktionellen (Emulsion, Schaum, Gel) Eigenschaften von rOVA 

(Abbildung 1). Um die Proteintiter zu erhöhen, wird der Prozess auf einen Rührkesselreaktor (Füllvo-

lumen 1–2 L) hochskaliert.  

A)  B)  

Abbildung 1: A) SDS-Page von rOVA (45 kDa) vor und nach der IMAC-Aufreinigung (20 g/L Glucose) und B) 

Schaumanalyse von rOVA, natürlichem OVA und der Puffer-Kontrolle über 24 h. 

Darüber hinaus wurde die rekombinante Expression von Ovotransferrin (rOVT) in E. coli SHuffle T7 

Express erfolgreich etabliert (Abbildung 2A). Die Bildung von Disulfidbrücken konnte experimentell 

mittels Ellmans-Assays nachgewiesen werden. Funktionelle Analysen belegten eine erhaltene Eisen-

bindungsfähigkeit sowie emulgierende und schäumende Eigenschaften von rOVT. Des Weiteren wurde 

der Fokus auf die Expression des durch zahlreiche Phosphorylierungen stark modifizierten Eigelbpro-

teins Phosvitin gelegt. Mithilfe genetischer Code-Expansion in E. coli B95(DE3) ΔserB wurden erste 

phosphorylierte Proteine (Phosvitin und sfGFP) erfolgreich produziert (Abbildung 2B). Parallel gelang 

die Herstellung von nicht-phosphoryliertem rekombinantem Phosvitin, welches als Vergleichsprotein 

für zukünftige Forschung dienen soll.  
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A)   B)  

Abbildung 2: Erfolgreiche rekombinante Expression von A) Ovotransferrin (75 kDa) und B) phosphoryliertem 

sfGFP (27 kDa). 

Alle Ergebnisse werden in einer Protein-Datenbank zusammengeführt, die Expressionssysteme, Pro-

zessparameter, Ausbeuten, PTMs und Funktionalitäten vergleichbar macht. Die bisherigen Ergebnisse 

zeigen, dass die rekombinante Herstellung funktioneller Eiproteine in bakteriellen Systemen erfolgreich 

möglich ist und dass das Projekt EggSPLORE eine solide Grundlage für die Entwicklung tierfreier Ei-

Proteine schafft. 

 

PRIMO: Präzisionsregulation gekoppelter mikrobieller Quorum-Sensing-Systeme zur optimierten 

Produktion von Lebensmittelproteinen 

Nicholas Böhnlein, M.Sc. 

Die Nutzung bakterieller Quorum-Sensing-Systeme (QS) eröffnet neue Möglichkeiten für die moleku-

lare Bioprozesskontrolle und die Präzisionsfermentation. Indem Mikroorganismen ihre Genexpression 

in Abhängigkeit von der eigenen Zelldichte regulieren, ermöglicht QS dynamische, selbstregulierende 

Produktionsprozesse ohne den Einsatz externer Induktoren. 

Unser Projekt konzentriert sich auf das endogene ComQXPA-System von Bacillus subtilis. Dieser Mik-

roorganismus wird häufig in der industriellen Fermentation eingesetzt und mehrere seiner Enzyme und 

Metabolite sind für Lebensmittel- und biotechnologische Anwendungen zugelassen. 

Wir untersuchen, wie dieses natürliche QS-System zur effizienten Produktion funktioneller Lebensmit-

telproteine genutzt werden kann. Zentrale Herausforderungen bestehen dabei in der Gewährleistung 

einer robusten Signaltransduktion sowie in der Skalierbarkeit ohne Leistungsverlust. 

Selbstregulierende, QS-basierte Systeme haben das Potenzial, die metabolische Belastung zu reduzie-

ren, die Prozesseffizienz zu steigern und eine nachhaltige Proteinproduktion zu skalieren. Durch den 

Einsatz autonomer Kontrolle könnte dieser Ansatz ein neues Werkzeug für die heterologe Proteinpro-

duktion etablieren. 
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PROMISE – Produktion maßgeschneiderter mikrobieller Öle mittels nachhaltiger Plattformen und Bi-

oprozess-Engineering 

(gefördert von DAAD Hilde-Domin-Fellow) 

Atena Galefi, M.Sc.  

Die heutige intensive Tierhaltung ist mit erheblichen ökologischen, gesundheitlichen und ethischen 

Problemen verbunden. Pflanzliche Alternativen gewinnen an Bedeutung, weisen jedoch häufig Defizite 

in Geschmack, Textur und Nährstoffverfügbarkeit auf. Fett spielt eine zentrale Rolle für die sensori-

schen Eigenschaften von Lebensmitteln, da es Geschmack, Textur, Cremigkeit und Mundgefühl ver-

mittelt. Durch gezielte Anpassung der Fettzusammensetzung können alternative Produkte diesen Ei-

genschaften näherkommen und gleichzeitig gesundheitsrelevante Aspekte, wie das Risiko für Herz-

Kreislauf-Erkrankungen, berücksichtigen. Mikrobielle Lipidproduktion bietet ein großes Potenzial, da 

sie schnelles Wachstum, hohe Ausbeuten und genetische Zugänglichkeit ermöglicht und gezielte Fett-

säureprofile erzeugen kann, die Geschmack und gesundheitliche Vorteile vereinen. 

Ziel dieser Arbeit ist die Etablierung einer effizienten mikrobiellen Plattform für nachhaltige Fett- und 

Lipidproduktion mittels Präzisionsfermentation. Das Projekt liegt an der Schnittstelle von synthetischer 

Biologie, metabolischem Engineering und Lebensmittelbiotechnologie und adressiert den steigenden 

Bedarf an nachhaltigen Alternativen zu tierischen Fetten. Der Fokus liegt auf der Optimierung der Li-

pidbiosynthese in oleaginösen Mikroorganismen, die hohe intrazelluläre Lipidgehalte akkumulieren, 

um Fettsäureprofile zu erzeugen, die die sensorischen und ernährungsphysiologischen Eigenschaften 

konventioneller tierischer Fette nachbilden. Langfristig soll eine skalierbare, wirtschaftlich tragfähige 

und klimafreundliche mikrobielle Lipidproduktion ermöglicht werden. 

Im Rahmen des Projektes wurden geeignete Wirtsstämme ausgewählt, Kultivierungsmethoden etabliert 

und Wachstum, Biomassebildung sowie Lipidproduktion in Wildtyp-Organismen quantifiziert. Die Dy-

namik der Lipidakkumulation wurde mittels fluoreszierender Färbung überwacht, um die Bildung int-

razellulärer Lipidtröpfchen zeitlich zu verfolgen. Darüber hinaus wurden die Effekte unterschiedlicher 

Medienkompositionen untersucht, insbesondere Variationen im Kohlenstoff-Stickstoff-Verhältnis 

(C/N) und im pH-Wert. Ziel war es, Bedingungen zu identifizieren, die die Lipidproduktion maximie-

ren, ohne das Zellwachstum wesentlich zu beeinträchtigen. Substratverbrauch und Nebenprodukte wie 

Glukose und Zitronensäure wurden über die Zeit analysiert, um den physiologischen Zustand der Zellen 

und die Effizienz der Lipidsynthese besser zu verstehen. 

Die nächsten Schritte konzentrieren sich auf den Einfluss der Temperatur auf die Lipidbiosynthese und 

das Fettsäureprofil. Baseline-Daten im Wildtyp werden zunächst erhoben, um anschließend tempera-

turabhängige genetische Elemente wie hitze- oder kälteinduzierbare Promotoren oder RNA-Thermo-

meter (RNATs) gezielt einzusetzen. In Kombination mit temperatur- und fütterungsbasierten Prozess-

strategien soll der Stoffwechsel gesteuert werden, um höhere Lipidausbeuten und kontrolliertes Bio-

massewachstum zu erreichen. Dieser Ansatz verknüpft die grundlegende Stoffwechselforschung mit 

praktischen Anwendungen und soll damit eine robuste, skalierbare und effiziente Plattform für die mik-

robielle Lipidproduktion etablieren. 
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Anreicherung von pflanzlichen Lebensmitteln mit Vitamin B12 durch mikrobielle Fermentation: Pro-

jekt KiEFer 

(gefördert durch das BMLEH) 

Larissa Löchel, M.Sc. 

Vitamin B12 ist ein für den Menschen essenzielles Vitamin, das an zahlreichen Stoffwechselprozessen 

beteiligt ist. Traditionell wird es über tierische Lebensmittel wie Milch- und Fleischprodukte aufgenom-

men, da Pflanzen kein Vitamin B12 enthalten. Die Produktion von Vitamin B12 ist auf bestimmte Bakte-

rien und Archaeen beschränkt, die z.B. im Magen-Darm-System von Wiederkäuern vorkommen. Insbe-

sondere Vegetarier und Veganer sind auf eine Supplementierung mit diesem Vitamin angewiesen. Als 

alternative Quelle zu Vitamin B12-Präparaten sollen pflanzliche Lebensmittel durch mikrobielle Fermen-

tation mit Vitamin B12 angereichert werden. Teil hiervon ist das Gemeinschaftsprojekt KiEFer, welches 

in der Zielsetzung die Entwicklung innovativer Lebensmittel mit natürlichem Vitamin B12-Gehalt hat. 

Als pflanzliche Grundlage dienen hierbei Kichererbsen, die mit Propionibacterium freudenreichii fer-

mentiert werden. Dieses Projekt wird durch das Bundesministerium für Landwirtschaft, Ernährung und 

Heimat (BMLEH) gefördert und umfasst neben der Technischen Universität München (TUM) als Pro-

jektpartner das Unternehmen Purvegan GmbH sowie das Forschungsinstitut für pflanzenbasierte Ernäh-

rung in Gießen (IFPE). Die Effektivität dieser angereicherten Kichererbsenprodukte wird im weiteren 

Verlauf mittels einer Humanstudie des IFPE ermittelt. 

Abbildung 1: Logo des Gemeinschaftsprojektes KiEFer, gefördert durch das BMLEH. 
 

Als Organismus wurde Propionibacterium freudenreichii ausgewählt, aufgrund der Fähigkeit zur Vita-

min B12- Produktion und der Zulassung im Lebensmittel durch den GRAS- (generally recognized as safe 

– FDA), bzw. QPS-Status (qualified presumption of safety – EFSA).  

Bislang wurden ausgewählte Kandidaten von Propionibacterium freudenreichii auf ihr Wachstum, die 

Ansäuerung und die Vitamin B12-Produktion in einem Kichererbsen-Substrat untersucht. Das Wachstum 

und die pH-Wert-Entwicklung des P. freudenreichii Typstammes (DSM 20271T, TMW 2.2037) sind in 

Abbildung 2 dargestellt. 
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Abbildung 2: Wachstum von Propionibacterium freudenreichii (DSM 20271T, TMW 2.2037) und Entwicklung 

des pH-Werts im Kichererbsen-Substrat. 

 

 

Strategien zur Präzisionsfermentation und Anwendungsoptimierung von rekombinantem Casein 

in mizellaren Substrukturen – "SPArC" 

(Projekt im Rahmen der industriellen Gemeinschaftsforschung IGF /Forschungskreis der  

Ernährungsindustrie FEI) 

Pia Elisabeth Lorenz, M.Sc. 

Die steigende Nachfrage nach funktionellen Milchproteinen sowie die zunehmenden Anforderungen an 

Prozessstabilität, Nachhaltigkeit und Rohstoffverfügbarkeit stellen die Lebensmittelindustrie vor neue 

Herausforderungen. Während Molkenproteine bereits erfolgreich mittels Precision Fermentation herge-

stellt werden, ist die mengenmäßig wichtigste Proteinfraktion der Milch, das Casein, bislang weitgehend 

an die tierische Erzeugung gebunden. Natürliche Schwankungen der Milchzusammensetzung führen zu-

dem zu variablen Eigenschaften in nachgelagerten Verarbeitungsprozessen. 

Das Forschungsprojekt „SPArC“ der Industriellen Gemeinschaftsforschung (IGF) greift diesen Bedarf 

auf. Das vom Forschungskreis der Ernährungsindustrie (FEI) koordinierte Vorhaben wird gemeinsam 

von den Professuren für Cellular Agriculture und Food Process Engineering durchgeführt. Ziel des Pro-

jekts ist die Entwicklung mikrobieller Produktionssysteme zur rekombinanten Herstellung ausgewählter 

Caseinfraktionen sowie die Untersuchung der dabei entstehenden Struktur- und Prozesseigenschaften. 

Im Fokus der Professur für Cellular Agriculture steht die mikrobielle Produktion ausgewählter Casein-

fraktionen, insbesondere von β- und κ-Casein. Anders als bei bisherigen Ansätzen liegt der Schwerpunkt 

nicht allein auf der Expression der Proteine, also ihrer Bildung in der Zelle, sondern auf der gezielten 

Steuerung ihres Faltungs- und Aggregationsverhaltens während der Fermentation. Caseine zählen zu den 

sogenannten intrinsisch ungeordneten Proteinen, deren Struktur stark von äußeren Bedingungen beein-

flusst wird und die in mikrobiellen Systemen zu Prozessinstabilitäten führen können. Um diesen Effekten 

gezielt zu begegnen, nutzt das Projekt temperaturabhängige regulatorische Elemente, sogenannte RNA-
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Thermometer, mit denen sich die Proteinbiosynthese gezielt steuern lässt. Durch diese Form der mole-

kularen Bioprozesskontrolle soll die Produktbildung besser vom Zellwachstum entkoppelt werden und 

die Prozesseffizienz erhöht werden. Ergänzend werden posttranslationale Modifikationen untersucht, 

also gezielte chemische Veränderungen der Proteine nach ihrer zellulären Herstellung, wie etwa die 

Phosphorylierung von β-Casein und die Glykosylierung von κ-Casein, da sie die kolloidalen Eigenschaf-

ten und funktionellen Wechselwirkungen maßgeblich beeinflussen.  

Parallel zur Prozessentwicklung werden die rekombinant hergestellten Caseine an der Professur für Food 

Process Engineering systematisch charakterisiert, unter anderem hinsichtlich ihres Verhaltens in typi-

schen Verarbeitungsschritten der Lebensmittelherstellung. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Abbildung 1: Schematische Übersicht des SPArC-Projekts. Erstellt mit Unterstützung eines Bildgenerierungsmo-

dells von OpenAI (via ChatGPT-5.2). 
 

Nähere Informationen zum IGF-Projekt 01IF24510N "Strategien zur Präzisionsfermentation und An-

wendungsoptimierung von rekombinantem Casein in mizellaren Substrukturen – "SPArC"" (Link auf 

https://www.fei-bonn.de/gefoerderte-projekte/projektdatenbank/01if24510n.projekt) 

 

FORTUNE: Optimierung von Fermentationsprozessen mit Hilfe von RNA-Thermometern zur 

Verbesserung der Nährstoffeffizienz 

Christina Peternell, Dipl.-Ing. 

Die globale Lebensmittelversorgung steht vor großen Herausforderungen, die vom Bevölkerungswachs-

tum, dem Klimawandel und der Ressourcenknappheit geprägt sind. Infolgedessen hat das zunehmende 

Interesse an alternativer Lebensmittelproduktion zu einer Neubewertung etablierter Produktionsverfah-

ren auf der Grundlage der Fermentation geführt. Die Präzisionsfermentation (engl. Precision Fermenta-

tion) revolutioniert den Lebensmittelsektor durch die Entwicklung optimierter Stoffwechselwege in gen-

technisch veränderten Organismen (GVO). Dabei erweitert sie die Anwendungsmöglichkeiten und die 

Produktvielfalt durch gezielte Auswahl und Kombination der beteiligten Gene. Ein wichtiger Weg zur 

Effizienzsteigerung von Bioprozessen ist die Entkopplung von Biomasse- und Produktbildung. Dadurch 

kann das Problem der ineffizienten Verwertung von Biomasse, einem häufigen Nebenprodukt, adressiert 

werden. 
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Konventionelle Strategien zur Optimierung biotechnologischer Produkti-

onsverfahren fokussieren sich meist entweder auf die genetische Optimie-

rung des Produktionsorganismus oder auf die Anpassung der Prozessfüh-

rung. Eine Verknüpfung der beiden Strategien kann beispielsweise über 

die zielgerichtete Ausnutzung oder Einbringung regulatorischer Systeme 

auf molekularer Ebene erfolgen. Hierdurch wird eine zusätzliche Kontrol-

lebene eingebracht, welche über die herkömmlichen Strategien des Bi-

oprozessdesigns hinausgeht und somit die Prozesseffizienz positiv beein-

flussen kann. Diese zusätzliche Eingriffsmöglichkeit wird als molekulare 

Bioprozesskontrolle bezeichnet. Ein Beispiel hierfür ist die Nutzung so-

genannter RNA-Thermometer (RNAT), die als molekulare „Dimmer“ die 

Genexpression steuern, wie in Abbildung 1 verdeutlicht wird. In ihrer in-

aktiven Form („geschlossen, off“) bilden RNAT eine Haarnadelstruktur 

aus, welche die ribosomale Bindungsstelle (RBS) blockiert und somit den 

Start der Translation hindert. Steigende Temperaturen führen zu einer 

Konformationsänderung der RNAT („offen, on“), die die RBS freigelegt 

und somit die Translation durch das Ribosom initiiert werden kann. 

 

Die vorliegende Arbeit wurde unter Verwendung von Plasmiden 

durchgeführt, die ein konstitutives Promotor-System, eine 4U-RNAT-

Sequenz aus Salmonella und EmGFP als Reportergen enthielten und in 

E. coli transformiert wurden. Das Biomassewachstum (Trübungsmes-

sung), der Substratverbrauch (enzymatische Assays) und die Genexpres-

sion (Fluoreszenzassay) werden über einen Temperaturbereich von 25 – 

45 °C aufgezeichnet. Das optimale Gleichgewicht zwischen Substratumwandlung für die Proteinexpres-

sion und Wachstum wird durch die Berechnung von Prozesskennzahlen wie Ausbeuten (g/g) und spezi-

fischen Produktionsraten (g/g h) ermittelt. Bei 35 °C wurde für 4U(wt) eine 5-fach höhere Ausbeute 

(YP/X) im Vergleich zur destabilisierten Kontrollsequenz 4U(G14A-C25U, destab) festgestellt, welche 

durch ihre Modifizierung von Temperaturänderungen unberührt bleibt. Folglich werden die für die Pro-

duktexpression optimalen Temperaturen ausgewählt und Temperaturverschiebungen zwischen diesen 

Optima durchgeführt, z.B. der Wechsel von 25 °C („off“): Zellwachstum, zu 35 °C („on“): Produktbil-

dung. Darüber hinaus werden in nachfolgenden Experimenten Off-On-Off-Wechsel durchgeführt, um 

die in der Literatur postulierte Reversibilität des Temperaturinduktionssystems zu testen. 

Die Anwendung des RNAT-basierten Systems könnte für die Weiterentwicklung der zukünftigen Le-

bensmittelproduktion von entscheidender Bedeutung sein. In diesem Zusammenhang wird das entwi-

ckelte Expressionssystem für die rekombinante Produktion von Ovalbumin, einem Hühnereiweißprotein, 

eingesetzt. Es werden Vergleichsuntersuchungen mit etablierten Plattformen, wie E. coli unter Verwen-

dung des T7-Promotorsystems durchgeführt. 

 

  

Abbildung 1: Schematische 

Darstellung eines RNA-Ther-

mometers (RNAT) a) “Ge-

schlossene, off” Form b) “Of-

fene, on” Form. 

Erstellt mit BioRender. 

Peternell, C. (2026) 

BioRender.com/724p91u 
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II.  Forschungsbereich Process Engineering for Cellular Biosystems 

Process Modelling and Infrastructure Engineering for Industrial Applications of  

Cellular Agriculture 

(gefördert von der Europäischen Union / HORIZON Programm im Rahmen des FEASTS Projekts) 

Katharina Julia Brenner, M. Sc. 

Der Forschungsschwerpunkt lag auf der quantitativen Modellierung industrieller Produktionsprozesse 

für Cultivated Meat (CM) und Seafood. Ziel war die Entwicklung eines durchgängigen Plattformprozes-

ses, der Upstream und Downstream in einer konsistenten Massen- und Energiebilanz integriert und als 

Referenzarchitektur für TEA-, LCA- und Szenarienanalysen dient. Der Plattformprozess wurde in Su-

perPro Designer implementiert und umfasst Medienaufbereitung und -sterilisation, STR-basierte Zell-

kultivierung, Ernte, Aufarbeitung und Formulierung sowie Hilfssysteme (Kühlung, Belüftung, CIP). Die 

Modelle erlauben den direkten Vergleich von Fed-Batch-, intensivierten Batch- und Perfusionsstrategien 

unter identischen geometrischen und verfahrenstechnischen Randbedingungen. 

 

 
Abbildung 1: Plattformprozess CM: Die Abbildung zeigt das vollständige Flowsheet eines quantitativen Plattform-

prozesses für Cultivated-Meat-Produktion in SuperPro Designer. Der Prozess ist modular in Medienaufbereitung, 

Inokulumexpansion, Hauptkultivierung und Downstream-Processing gegliedert. Medienaufbereitung (P-1 bis P-7): 

Einzelkomponenten wie Wasser, Glukose, Aminosäuren, Salze, Vitamine, Proteine und Wachstumsfaktoren wer-

den in Blending- und Storage-Tanks gelöst und homogenisiert. Hitzelabile Fraktionen werden per Dead-End-Filt-

ration sterilisiert, hitzestabile Fraktionen thermisch. Anschließend werden alle Medienströme gemischt und als ste-

riles Kulturmedium gespeichert. Inokulumexpansion / Seed Train (P-8 bis P-11): Das Inokulum wird schrittweise 

über Shake-Flasks und Wave-Bioreaktoren skaliert, um ausreichende Zellmengen für den Hauptreaktor bereitzu-

stellen. Hauptkultivierung (P-12 bis P-14): Die Zellvermehrung erfolgt in STR-Bioreaktoren. Dieser Schritt ist 

durch Sauerstofftransfer, Wärmeabfuhr und Scherbelastung limitiert und bestimmt die Gesamtzykluszeit. 

Downstream Processing (P-15 bis P-23): Die Kulturbrühe wird gekühlt, zentrifugiert und gewaschen. Die Biomasse 

wird zwischengespeichert, extrudiert und anschließend abgefüllt und verpackt. Flüssigströme werden als erschöpf-

tes Medium oder Abfall bilanziert. Hilfssysteme: Kühlung, Fluidtransporte, Filter, Lager, CIP und Verpackung sind 

explizit modelliert, sodass alle Massen-, Energie- und Abfallströme konsistent erfasst werden. 
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Ein zweiter Kernfokus war die systematische Integration der Waste Stream Valorization (WSV) in das 

Prozessdesign. Hierfür wurde ein WSV-Framework entwickelt, das alle Stoff- und Energieströme in fünf 

Kategorien einordnet (Medien, organische Abfallprodukte, Kunststoffe, CO₂, Wärme) und diese mit kon-

kreten Rückgewinnungsrouten (TFF-basiertes Medienrecycling, anaerobe Vergärung, Wärmerückge-

winnung, CO₂-Wiederverwertung) verknüpft. Dadurch wird die Zirkularität von CM-Prozessen erstmals 

quantitativ bewertbar. Zuletzt wurde eine infrastrukturelle Skalierungsanalyse für Europa durchgeführt. 

Diese quantifiziert Reaktorbedarf, Anlagenanzahl, Edelstahlbedarf sowie CAPEX-Implikationen von der 

Einführung von kultiviertem Fleisch in Europa. Die Arbeiten wurden im Rahmen von FEASTS, einem 

europäischen Forschungskonsortium für Cellular Agriculture, durchgeführt, gehen jedoch konzeptionell 

darüber hinaus und bilden die Grundlage für mehrere Fachpublikationen zu Prozessmodellierung, Kreis-

laufwirtschaft und Infrastrukturskalierung in der Cellular-Agriculture-Industrie. 

 

MYCOMEAT - Fungal Mycelium Scaffolds for cultured meat hybrid products 

Yasmina Harsy, M.Sc. 

Bei der Entwicklung von kultiviertem Fleisch sind Gerüststrukturen (Scaffolds) unerlässlich, da sie das 

Wachstum und die räumliche Organisation tierischer Zellen zu strukturiertem, fleischähnlichem Gewebe 

ermöglichen. Sie stellen eine dreidimensionale Umgebung bereit, in der Zellen anhaften, proliferieren 

und differenzieren können. Im Projekt MYCOMEAT untersuchen wir Pilzmyzel als natürlichen und ess-

baren Scaffold für kultiviertes Fleisch. Myzel ist der vegetative Bestandteil filamentöser Pilze und be-

steht aus einem dichten, faserigen Netzwerk aus Hyphen. Aufgrund seiner strukturellen und biochemi-

schen Eigenschaften stellt Myzel einen vielversprechenden Kandidaten zur Unterstützung des Zell-

wachstums sowie der Differenzierung tierischer Zellen in vitro dar. 

Zentrale Eigenschaften myzelbasierter Scaffolds sind: 

¶ Poröse Struktur: beeinflussbare Porengröße zur effizienten Dif-

fusion von Sauerstoff und Nährstoffen zu den Zellen 

¶ Essbarkeit: Gewinnung aus etablierten Speisepilzen, wie Pleu-

rotus ostreatus (Austernpilz) 

¶ Mechanische Eigenschaften: Natürliche Festigkeit und faserige 

Textur mit fleischähnlichen Eigenschaften 

¶ Nachhaltigkeit: Wachstum auf kostengünstigen Kohlenstoff-

quellen in einem skalierbaren und kontrollierbaren Fermentati-

onsprozess 

¶ Nährwertprofil: Hoher Gehalt an Proteinen und Vitaminen so-

wie ausgeprägter Umami-Geschmack 

Ziel des Projekts ist die Entwicklung eines hybriden Produkts aus 

kultiviertem Fleisch, das myzelbasierte Scaffolds mit Muskel- 

oder Fettzellen tierischen Ursprungs kombiniert. Hierfür sollen 

sowohl die Kultivierungsbedingungen des Myzels optimiert als 

auch das Wachstum und die Differenzierung der tierischen Zel-

len gezielt unterstützt werden.  

Das Projekt ist eine Kooperation zwischen der Professur für Pilz-Biotechnologie in der Holzwissenschaft 

(Prof. Dr. J. Philipp Benz) und der Professur für Cellular Agriculture (Prof. Dr. Marius Henkel). 

  

Abbildung 1: Schematische Darstellung 

von einem myzelbasiertem Scaffold mit 

tierischen Muskelzellen. Die Myzeldar-

stellung wurde basierend auf einer Textbe-

schreibung mit Sora (OpenAI) generiert. 

Abbildung erstellt mit BioRender. Harsy, 

Y. (2026) https://BioRender.com/9c177h5 

https://biorender.com/9c177h5
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Strategien für das Recycling von Medien in der Zellkultur zur Förderung der  

Ressourceneffizienz 

(gefördert vom Bundesministerium für Bildung und Forschung (BMBF) im Innovationsraum NewFood-Systems) 

Laurenz Köhne, M. Sc. 

Kultiviertes Fleisch könnte eine nachhaltige Alternative zur konventionellen Tierhaltung sein. Die Aus-

weitung des Produktionsprozesses stellt jedoch Herausforderungen dar, etwa geringe Effizienz, hohe 

Kosten und begrenzte Verfügbarkeit von Wachstumsfaktoren und Sauerstoff. In diesem Projekt werden 

mögliche Lösungen für diese Probleme erforscht. So ist beispielsweise eine ausreichende Sauerstoffver-

sorgung entscheidend, um das Zellwachstum während der Langzeitkultivierung sicherzustellen. Aus die-

sem Grund wird ein Gasaustauschmodul entwickelt. Darüber hinaus kann eine Verlängerung der Ver-

weildauer im Medium den Zellen ermöglichen, die Nährstoffaufnahme zu maximieren und die Nutzung 

der verfügbaren Wachstumsfaktoren zu verbessern. 

Ein weiterer Beitrag zu einem nachhaltigeren Prozess im Bereich des kultivierten Fleisches ist die Ent-

wicklung eines Recyclingprozesses für den Perfusionsbioreaktor. In einem Perfusionssystem wird eine 

größere Menge Medium verwendet, um optimale Wachstumsbedingungen für die Zellen sicherzustellen. 

Durch den höheren Medienfluss wird gewährleistet, dass keine Anreicherung toxischer und wachstums-

hemmender Metaboliten wie Ammoniak oder Laktat auftritt und ausreichend Nährstoffe für die Zellen 

verfügbar sind. Daher ist der Medienverbrauch relativ hoch. Anstatt nicht vollständig ausgeschöpftes 

Medium zu verwerfen, ermöglicht das Recycling dessen proportionale Wiederverwendung. Dadurch 

wird die Herausforderung einer effizienten Nutzung von Wachstumsfaktoren adressiert und die Kosten 

für das Medium reduziert. 

 

Abbildung 1: Potenzieller Aufbau eines Perfusionssystems. 

Erstellt mit BioRender.Köhne, L. (2026) https://BioRender.com/s98u604 

Die aus diesen Strategien gewonnenen Einblicke werden genutzt, um den Betrieb von Perfusionsbiore-

aktoren sowie die dazugehörigen Prozessmodelle und Kontroll- und Überwachungsstrategien zu opti-

mieren. Diese Erkenntnisse fließen in eine umfassende Toolbox, die als wissenschaftliche und technische 

Grundlage für die zukünftige Prozessgestaltung und -optimierung im Bereich des kultivierten Fleisches 

dient. 
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Symmetriebrechung und morphogenetische Musterbildung in kultivierten Fleischgeweben 

(mit finanzieller Unterstützung von NewHarvest, USA) 

Frea Mehta, B. Eng., B. Sc. 

Ganze Schnitte von kultiviertem Fleisch erfordern eine Vielzahl unterschiedlicher Zelltypen, die in cha-

rakteristischen mikroarchitektonischen Strukturen organisiert sind. Während der natürlichen Gewebe-

entwicklung entstehen diese heterogenen, präzise aufgebauten Strukturen aus zunächst symmetrischen 

Zellpopulationen. Prozesse wie Symmetriebrechung, Musterbildung und Morphogenese sind grundle-

gende Merkmale der Entwicklung; jedoch gehen viele komplexe Signaldynamiken, die diesen Prozessen 

zugrunde liegen, unter in-vitro-Bedingungen verloren. Basierend auf Prinzipien der kontaktabhängigen 

Signalübertragung in der tierischen Embryonalentwicklung verfolgen wir das Ziel, mithilfe synthetischer 

Biologiewerkzeuge morphogenetische Phänomene in Geweben kultivierten Fleisches nachzuahmen. Zu 

diesem Zweck entwickeln wir Vorläuferzelllinien, die auf definierte Umweltreize reagieren und sich 

gezielt in Skelettmuskel- oder Fettgewebe differenzieren, wodurch eine räumlich gesteuerte Symmetrie-

brechung ermöglicht wird. 

Das Projekt adressiert den derzeitigen Mangel an stabilen, phänotypisch geeigneten Zelllinien für die 

Herstellung kultivierten Fleisches, der eine wesentliche Limitierung für Forschung und Entwicklung in 

diesem Bereich darstellt. Unser Ziel ist die Etablierung der ersten lebensmittelrelevanten Zelllinien mit 

induzierbarer Steuerung der Zelldifferenzierung. Auf diese Weise sollen die Integration in Bioprozesse 

erleichtert und die phänotypischen Herausforderungen, die mit der industriellen Kultivierung primärer 

tierischer Zellen einhergehen, reduziert werden. Zur gezielten Beeinflussung zellulärer Verhaltensmuster 

konzipieren und implementieren wir neuartige synthetische Signalpfade, die orthogonal zu endogenen 

zellulären Prozessen agieren. Diese Steuerkreisläufe werden auf genomischer Ebene durch verschiedene 

gentechnologische Verfahren mit zunehmender Spezifität implementiert, darunter Transposon-, In-

tegrase-- und Cas9-vermittelte genomische Integration. Mit diesem Projekt beabsichtigen wir, beste-

hende Forschungslücken sowohl hinsichtlich der Steuerung der Zelldifferenzierung in Bioprozessen kul-

tivierten Fleisches als auch in Bezug auf minimalinvasive, verantwortungsvolle Ansätze der Genom- und 

Zelllinientechnologie zu schließen. 

 

Entwicklung einer Evaluationsplattform für Wachstumsfaktoren für die Produktion von kulti-

viertem Fleisch 

(gefördert im Rahmen des TUM WACKER Institute for Industrial Biotechnology) 

Marie-Luise Schlieker, M. Sc.  

Die konventionelle Fleischproduktion ist mit erheblichen ökologischen Auswirkungen verbunden, da-

runter der Verlust biologischer Vielfalt, die Belastung von Gewässern sowie hohe Treibhausgasemissi-

onen. Zudem ergeben sich ethische Fragestellungen und eine ineffiziente Nutzung natürlicher Ressour-

cen. Kultiviertes Fleisch stellt vor diesem Hintergrund eine vielversprechende alternative Proteinquelle 

dar, die das Potenzial besitzt, diese Herausforderungen zu adressieren und die Transformation hin zu 

nachhaltigeren Ernährungssystemen aktiv zu unterstützen. 

Für die erfolgreiche Umsetzung und Skalierung der kultivierten Fleischproduktion ist die Weiterentwick-

lung bestehender biotechnologischer Prozesse von zentraler Bedeutung. Ein wesentlicher Fokus liegt 

dabei auf der Verfügbarkeit wirtschaftlich tragfähiger und bioaktiver Wachstumsfaktoren für die groß-

technische Anwendung. Diese sind entscheidend für die Zellproliferation und -differenzierung. Zur sys-

tematischen Bewertung der Bioaktivität nativer und modifizierter Wachstumsfaktoren wird ein Refe-

renzsystem entwickelt, das eine zuverlässige Untersuchung unter praxisnahen Bedingungen ermöglicht. 

Modulare Perfusionsbioreaktoren nehmen in diesem Kontext eine Schlüsselrolle ein. Sie ermöglichen 

die Schaffung einer präzise steuerbaren Kulturumgebung, in der sowohl die Bioaktivität von Wachs-

tumsfaktoren als auch das Zellwachstum innerhalb von Bioscaffolds systematisch untersucht werden 
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können. Die Prototypen der Perfusionsbioreaktormodule wurden mittels Fused Deposition Modeling 

(FDM) hergestellt und erfolgreich hinsichtlich Biokompatibilität und Sterilisierbarkeit validiert. Ergän-

zend wurden Bioscaffolds aus verschiedenen biobasierten Materialien, darunter Kollagen, Alginat und 

Gellangummi, mithilfe von Gießverfahren, 3D-Bioprinting und Gefriertrocknung gefertigt. Die modula-

ren Perfusionssystem-Prototypen fungieren als standardisierte Plattform zur Untersuchung von Gewebe-

kulturen im Zentimetermaßstab und liefern wichtige Erkenntnisse für eine weiterführende Skalierung. 

 

Abbildung 1: Überblick über die Herstellungsverfahren und die daraus resultierenden Scaffolds. A) 3D-Bioprinting 

von Scaffolds auf Basis von 6 % Agarose. B) Mittels Gießverfahrens hergestellte Scaffolds aus Gellangummi und 

Kichererbsenprotein. C) Gefriergetrocknete Scaffolds mit ausgeprägter poröser Struktur. 

Ein weiterer Schwerpunkt ist die Entwicklung von Microcarriern als Trägermaterialien für die Zellkulti-

vierung in Suspensionsbioreaktoren. Diese Mikropartikel stellen geeignete adhäsive Oberflächen bereit, 

die die Zellproliferation und -differenzierung unterstützen. Im Mittelpunkt steht die gezielte Anpassung 

physikalischer und chemischer Eigenschaften der Microcarrier, insbesondere in Bezug auf mechanische 

Stabilität, Biokompatibilität sowie die Interaktion mit den kultivierten Zellen. Die Herstellung der Mik-

ropartikel erfolgt unter anderem mittels Elektrospray-Technologie, die die Erzeugung von Microcarriern 

mit eng definierten Partikelgrößen und spezifischen Oberflächenstrukturen erlaubt. 

 

Abbildung 2: Charakterisierung der hergestellten Microcarrier aus 0,5 % Alginat, produziert mittels Elektro-

spraying (23G-Düse, 20 mL/h, 29,5 kV). A) Hellfeldmikroskopische Aufnahme der Microcarrier mit einer durch-

schnittlichen Partikelgröße von 242 µm. B) Mit C2C12-Zellen besiedelte Microcarrier, dargestellt mittels Live-

/Dead-Färbung (lebende Zellen in Grün, tote Zellen in Rot). 
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Abschlussarbeiten 

 

  

Bachelorarbeiten  

Julian Fröstl CAD design and evaluation of a 3D-printed film-flow bioreactor 

Annika Maier Charakterisierung und Einflussfaktoren der Mikrobiota einer Kichererb-

senfermentation 

Laura Müller Identifizierung von Synergieeffekten auf die Vitamin B12-Produktion 

in einem innovativen Kichererbsen-Tempeh, co-fermentiert mit Rhizo-

pus und Propionibacterium 

  

Masterarbeiten  

Emma-Lina Fitz Establishing recombinant phosvitin production in Escherichia coli 

B95(DE3) ΔA ΔfabR ΔserB and evaluating protein phosphorylation 

Elisabeth Göbel Pathways to cultivated meat at scale in Europe 

- Nadja Hunderkäß 

 

Growth of animal cell cultures on fungal scaffolds 

Pia Lorenz Characterization and establishment of a modular aeration unit 

Lisa-Marie Karl Optimizing and characterizing inducible, ectopic transcription factor-

driven adipogenic transdifferentiation in chicken fibroblasts 

Marcel Klingler Interactive infographic for cultured meat 

Angelika Kremer Establishing recombinant ovotransferrin production in Escherichia coli 

SHuffle T7 Express and benchmarking its biochemical and techno-

functional properties 

Jan Lindermann Investigation of industrialized cultured meat processes 

Björn Ress Rekombinante Produktion von Ovalbumin in Escherichia coli 

BL21(DE3) und Bestimmung der techno-funktionellen Eigenschaften 

Georg Zagelmair Assaying media recyclability for the advancement of cultured meat 
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Auszeichnungen 

Im Jahr 2025 wurde Carina Linnemann auf der Weihenstephaner Herbsttagung 2025 mit dem Preis des 

WMBL e.V. für die beste Masterarbeit ausgezeichnet. In ihrer Masterarbeit „Modulation of the fatty 

acid profiles in 3T3-L1 cells as a model for fat in cultivated meat“ untersuchte sie die gezielte Beein-

flussung von Fettsäureprofilen als Modell für kultiviertes Fettgewebe. 

Frea Mehta erhielt bei der 3rd International Conference of the Portuguese Association for Cellular Ag-

riculture (27.-28.11.25, Olhão, Portugal) die Auszeichnung „Best Oral Presentation” für ihren Vortrag: 

„Engineered, inducible differentiation as a bioprocess control tool for cultured meat”. 
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Vorwort  

Die Forschungsbereiche am FPE beziehen sich auf die Trocknungstechnik, die Trenntechnik, die 

Strukturbildung von Proteinen und die in-situ Bildgebung.  

In der Trocknungstechnik befassen wir uns vor allem mit der mikrowellenunterstützten Trocknung, die 

im Hinblick auf den Energiebedarf und die Trocknungszeit eine enorme Verbesserung bringt, vor allem 

wenn der Wärmeeintrag der limitierende Faktor ist. Weitere Projekte beziehen sich auf die Sprühtrock-

nung. Hier betrachten wir für mizellares Casein den Zusammenhang zwischen den Trocknungs- und 

den Rehydratisierungsbedingungen mit dem Ziel, die Rehydratisierbarkeit von mizellarem Caseinpul-

ver zu verbessern. Zudem untersuchen wir Partikelbildungsprozesse während der Sprühtrocknung kol-

loidaler Suspensionen. Diese Untersuchungen werden am Einzeltropfen durchgeführt.  

In Bezug auf die Trenntechnik befassen wir uns vor allem mit der Abtrennung und Konzentrierung von 

pflanzlichen Proteinen. Neben der trockenen Trenntechnik mittels triboelektrischer Trennung befassen 

wir uns auch mit der nassen Abtrennung in der Dekanterzentrifuge und der Aufkonzentrierung mittels 

einer Membranfiltrationskaskade. Ziel ist die Nutzbarmachung des Albuminnebenstroms von Erbsen-

protein und die Gewinnung möglichst nativer Pflanzenproteinfraktionen und die Ermittlung der funkti-

onellen Eigenschaften dieser Fraktionen. 

In Bezug auf die Strukturbildung stehen die strukturbildenden Eigenschaften sowohl pflanzlicher als 

auch Milchproteine im Vordergrund. Hier untersuchen wir die Mikrogelbildung pflanzlicher Proteine 

und ihr Potenzial als Fettersatz sowie die funktionellen und Anwendungseigenschaften rekombinant 

gewonnener Caseinfraktionen. Geplant ist ein weiteres Projekt zur Erzeugung von pflanzlichen/tieri-

schen Mischpartikeln und die darauf basierende Gelbildung.  

Zudem bauen wir gerade ein Gerätezentrum zur µ-Computertomographie auf, zur in-operando Bildge-

bung von Lebensmittelprozessen und weichen Lebensmittelstrukturen. Der Antrag ist eingereicht und 

wir hoffen auf eine baldige Bewilligung.  

 

Im Bereich der Lehre haben wir im Rahmen der studienbezogenen Verstärkung der Exzellenzstrategie 

ein Förderprojekt gewinnen können, welches die Entwicklung eines „EXIT-Games“ für die Lebensmit-

telverfahrenstechnik beinhaltet. Das EXIT-Game für die Lebensmittelverfahrenstechnik hat zum Ziel, 

klassische Lehrformate (Vorlesung, Übung, Praktikum) durch spielerische und interaktive Elemente zu 

ergänzen, um die intrinsische Motivation der Lernenden zu steigern und die Selbstständigkeit zu för-

dern.  

Des Weiteren haben wir momentan einen „TUM AI Tutor“ als studentische Hilfskraft, die unsere Lehr-

veranstaltungen mithilfe verschiedener KI Werkzeuge auf den neuesten Stand bringt; das heißt das Po-

tenzial, welches die Künstliche Intelligenz für den Lehr- und Lernprozess birgt, für die verschiedenen 

Lehrveranstaltungen und Lehrformate zu nutzen.  

Das kritische Denken ist und bleibt jedoch weiterhin wichtig! 
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Forschung  

I. Forschungsgebiet Trocknung und Pulvertechnik 

Dynamisch-mechanische Analyse von Pflanzenmehlen am Beispiel von Ackerbohnen 

Dynamic-mechanical analysis of plant powders at the example of faba beans 

Joshua Greiner, Marina Englet, Leonie Poller, Julian Bollwein 

 

Die Textur von Produkten und Materialien stellt oft einen entscheidenden Faktor für deren Akzeptanz 

bei Verbrauchern dar. Die Textur beschreibt dabei die spürbaren Eigenschaften eines Produktes wie die 

Zähigkeit, Knusprigkeit oder Cremigkeit, welche maßgeblich von dessen mechanischen Eigenschaften 

bestimmt werden. Jedoch sind diese mechanischen Eigenschaften nicht allein für den Verkauf von Pro-

dukten, sondern auch für die Verarbeitung von Materialien entscheidend und müssen bei der Auslegung 

von Prozessen berücksichtigt werden. Weiterhin können diese mechanischen Eigenschaften auch zur 

gezielten Steuerung von Prozessen und zur Erzielung erwünschter Effekte beeinflusst werden. Auf ei-

nen solchen Anwendungsfall trifft man bei der Vermahlung von Materialien wie Körnern, Samen, Hül-

senfrüchten oder ganzen Pflanzen.  

Ziel der Vermahlung ist vorrangig die Reduktion der Partikelgrößen des Mahlguts, um dieses für einen 

konkreten Anwendungsfall zu funktionalisieren und anzupassen. Für die trockene Fraktionierung dient 

die Vermahlung der Freilegung der Proteinkörper aus den pflanzlichen Zellen, welche eine notwendige 

Voraussetzung für die Fraktionierung von Protein und Stärke ist [1]. 

Pauschal gilt: Je härter ein Material ist, desto leichter bricht es (Sprödbruch). Ist ein Material hingegen 

elastisch und weich, ist viel Energie für dessen Bruch nötig (Duktilbruch). Das bedeutet, dass ein ge-

ringerer Energieeintrag erforderlich ist, um spröde Materialien zu zerkleinern. Der Sprödbruch ist je-

doch nur schwer kontrollierbar und gleicht mehr einem zufälligen Splittern. Am effektivsten wäre es, 

das Bruchverhalten des Mahlgutes so zu beeinflussen, dass ein Bruch an der Phasengrenze zwischen 

Proteinkörpern und Stärkekörnern forciert wird, also eine selektive Zerkleinerung durch gezieltes Ein-

stellen der mechanischen Eigenschaften zu erreichen. 

In den Speicherzellen von Leguminosen liegen die ovalen Stärkekörner in der proteinreichen Matrix 

eingeschlossen. Abhängig vom mechanischen Verhalten dieser beiden Hauptkompo-nenten sind nun 

drei Bruchszenarien möglich: 

 

1. Interzellulärer Bruch: Die Bruchlinien verlaufen hauptsächlich entlang der Zellwände 

2. Intrazellulärer Bruch: Die Bruchlinien verlaufen hauptsächlich im Zellinneren entlang der  

Phasengrenzen zwischen Proteinkörpern und Stärkekörnern 

3. Kombiniertes Bruchverhalten: Die beiden oberen Bruchmechanismen sind gleich stark  

ausgeprägt 

 

Brütsch et al., Pelgrom et al. und Dong et al. haben gezeigt, dass die mechanischen Eigenschaften der 

Hauptkomponenten von Hülsenfrüchten und Getreiden einen wesentlichen Einfluss auf das dominie-

rende Bruchszenario haben [2,3,4]. Ebenso ist bekannt, dass das mechanische Verhalten von Materia-

lien stark durch deren Wassergehalt beziehungsweise die Temperatur beeinflusst werden kann. Denn 

sowohl die Temperatur als auch der Wassergehalt beeinflussen den physikalischen Zustand der beiden 

Hauptkomponenten und damit auch maßgeblich ihr mechanisches Verhalten [5]. Protein und Stärke 

liegen im trockenen Zustand oder bei kalten Temperaturen als sprödes Glas vor, während sie bei höhe-

rem Wassergehalt oder höheren Temperaturen in einem gummiartigen Zustand vorliegen. Die Tempe-

ratur, bei welcher ein Stoff abhängig seines Wassergehaltes vom Glas- in den Gummizustand übergeht, 

wird als Glas-Gummi-Übergang (Tg) bezeichnet. Geht ein Stoff vom Glas- in den Gummizustand über, 



 

Professur für Food Process Engineering 

 

29 

 

führt dies zu einer Zunahme seiner viskosen beziehungsweise flüssigkeitsähnlichen Eigenschaften. Das 

Verhältnis viskoser zu elastischen Eigenschaften (tanδ) erreicht an Tg ein Maximum. Durch die Mes-

sung der viskoelastischen Eigenschaften der Mehlprobe lassen sich die Tg für Stärke und Protein an 

diesen Maxima ermitteln. 

Dynamisch-mechanische Analyse (DMA) und Dynamische Differenzkalorimetrie (DSC) sind Verfah-

ren zur Bestimmung von Tg. DMA nutzt die oben beschriebene Änderung des mechanischen Verhal-

tens beim Phasenübergang zur Bestimmung von Tg aus mechanischer Perspektive, während DSC dies 

über die Änderung der spezifischen Wärmekapazität bestimmt. Damit geht der Vorteil einher, dass sich 

die direkte mechanische Auswirkung des Phasenübergangs charakterisieren lässt. Zudem ist es mit 

DMA, im Gegensatz zur DSC, möglich, die Phasenübergänge der einzelnen Komponenten simultan in 

Mehrphasen- beziehungsweise Mischsys-temen zu bestimmen [6]. Für die Messung wird die in einem 

„Powder Pocket“ (s. Abbildung 1A) eingespannte Probe sinusförmig gedehnt und die dafür nötige Be-

lastung beziehungsweise Auslenkung der Probe gemessen. Aus dem Verhältnis von Belastung zu Deh-

nung kann der komplexe Modul E* vergleichbar mit dem Elastizitätsmodul beim Zugversuch von elas-

tischen Rohstoffen berechnet werden. Der komplexe Modul viskoelastischer Materialien setzt sich aus 

Speicher- und Verlustmodul zusammen. [7] Der temperaturabhängige Verlauf des Verhältnisses beider 

Eigenschaften zeigt zwei lokale Maxima für die Glas-Gummi-Übergänge von Protein und Stärke, wel-

che in Abbildung 1B als Inset dargestellt sind. Basierend auf den Übergängen kann ein Phasendia-

gramm erstellt werden, welches die Übergangstemperaturen in Abhängigkeit vom Wassergehalt dar-

stellt (Abbildung 1B). Basierend auf Wasseraktivitäts-Temperaturkombinationen (X-T) können nun die 

mechanischen Eigenschaften beider Komponenten variiert werden: 

¶ X-T unterhalb beider Phasenlinien: Beide Komponenten verhalten sich spröde, 

¶ X-T zwischen den Phasenlinien: Stärke zeigt ein sprödes Verhalten, während sich das Protein 

elastisch/gummiartig verhält, 

¶ X-T über der Phasenlinie von Stärke: Beide Komponenten verhalten sich elastisch. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

Abbildung 1: Aufbau der DMA am Rheometer (A), Phasendiagramm für die Glas-Gummi-Übergänge 

von Protein und Stärke aus Ackerbohnen (B). 
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Gefriertrocknung im Wandel: Einfluss von Partikelgröße und Trommel-drehzahl in der  

Dynamischen Mikrowellen-Gefriertrocknung 

Freeze-Drying in Transition: Influence of Particle Size and Drum Rotation Speed in Dynamic  

Microwave Freeze-Drying 

Mathias Hilmer 

 

Die Mikrowellen-Gefriertrocknung gewinnt zunehmend an Bedeutung, da es gegenüber der 

konventionellen Gefriertrocknung deutlich kürzere Prozesszeiten und ein geringeres 

Energieaufkommen verspricht – bei gleichzeitig schonender Behandlung empfindlicher 

Produktmatrices. Für Partikelschüttungen konnte gezeigt werden, dass die dynamische Mikrowellen-

Gefriertrocknung, bei der die Schüttung kontinuierlich durchmischt wird, einen erheblichen Vorteil 

gegenüber der üblichen Mikrowellengefriertrocknung mit Drehteller hat [Hilmer et al., 2025]. Unser 

Ziel ist es, zentrale Prozessparameter unter realitätsnahen Bedingungen zu untersuchen und die 

Übertragbarkeit der Technologie auf anspruchsvolle Produkte wie z.B. probiotische Kulturen zu 

bewerten. 

Die Versuchsreihen wurden in einer Pilotanlage durchgeführt, bestehend aus einem Mikrowellen-

Gefriertrocknungs-System mit rotierender Trommel (dMWFD) [Hilmer et al., 2024]. Analysiert 

wurden drei Trommeldrehzahlen sowie zwei unterschiedliche Partikelgrößen von gefrorenen 

Maltodextrinpartikeln. Im Fokus standen das Trocknungsverhalten, die Energieaufnahme und die 

Identifikation prozessbestimmender Stofftransportmechanismen. 

 

Zur Beurteilung der Prozesscharakteristik wurden 

Trocknungszeiten sowie absorbierte Energie erfasst und 

miteinander verglichen. Auf Basis dieser Daten erfolgte eine 

Einordnung der stofftransportbegrenzenden Schritte. 

Abschließend wurden die Prozessparameter auf probiotische 

Kulturen übertragen, um potenzielle Anwendungen für 

Hochwertprodukte zu evaluieren. 

Unsere Untersuchungen weisen darauf hin, dass die MWFD 

im dynamischen Betrieb primär durch Stofftransport innerhalb 

der Partikel limitiert wird. Diese Limitierung blieb unabhängig 

von der gewählten Trommeldrehzahl bestehen. Weder die 

Trocknungszeit noch der Energieeintrag wiesen signifikante 

Unterschiede zwischen den Drehzahlstufen auf. 

 

Bei der Trocknung probiotischer Kulturen zeigten sich 

ebenfalls vielversprechende Ergebnisse: Trotz des unterschiedlichen Prozesses erreichten die Kulturen 

Überlebensraten, die denen der konventionellen Gefriertrocknung entsprachen. Hinweise auf 

zusätzliche Belastungen durch das dMWFD-Verfahren ließen sich nicht feststellen. 

Die Ergebnisse unterstreichen das starke Potenzial der dynamischen Mikrowellen-Gefriertrocknung als 

praxistaugliche Alternative zur konventionellen Gefriertrocknung bzw. Mikrowellen-Gefriertrocknung 

– insbesondere für energieintensive oder zeitkritische Prozesse sowie für empfindliche 

biotechnologische Produkte. 
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Abbildung 1: Modell des verwendeten dy-

namischen Mikrowellen-Gefriertrockners 
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Investigating Micellar Casein in a Thin-Film Dryer: From Structural Transitions to  

Rehydration Properties 

Untersuchung von mizellarem Kasein in einem Dünnschichttrockner: Von Strukturüber-gängen zu  

Rehydratisierungseigenschaften 

Jinbo Ren, Michael Reitmaier, Sophia von Mende 

 

Micellar casein concentrate (MCC), typically purified and concentrated through membrane separation 

systems, is commonly spray-dried into powder form in industry to facilitate storage and transport. How-

ever, the crust formation at the particle surface during spray drying of MCC, along with its inherently 

dense micelle structure, results in poor rehydration properties, thereby limiting its applications. While 

chemical modification has been extensively reported to improve rehydration, it may raise concerns 

among consumers. In addition, the colloidal and functional properties are impacted by chemical pre-

treatment. 

 

Here, a highly dynamic thin film dryer, previously developed in our laboratory, was employed to control 

the convective drying process. The following parameters were set air temperature (50/70/90 °C), air 

relative humidity (0/20/40%), MCC concentration (9/15% w/w), and air velocity (0.3 m/s). The result-

ing thin film samples were subsequently tested for drying-induced physical and chemical structural 

modifications and rehydration behavior. 

Fig. 1 illustrates the four areas of work completed this year (labeled , , , and the triangular 

section at the end in the diagram). 

 

: Further clarified that the goal of the research is to improve the rehydration properties of the powder, 

under the premise that: 1. the micelle structure remains unchanged, and 2. from the perspective of the 

final product, other functionalities besides rehydration remain unchanged. 

: Proceeded from thin film drying to the modification of the thin film’s physical structure (delami-

nation and micelle migration), and then to the chemical structural characterization of the micelles (no 

significant differences in the supramolecular, quaternary, tertiary, or secondary structures of casein mi-

celles under different drying kinetics compared to fresh micelles). 

: Conducted rehydration tests on the thin films, which included the three stages: wetting, dispersion, 

and true dissolution to the micelle level. The thin film sample obtained through mild drying demon-

strated the best rehydration capability. 

 

Triangular section at the end: Using a laboratory-scale spray dryer, micellar casein powder was pre-

pared under the premise of only varying the outlet temperature (60/80/100 °C) and MCC concentration 

(6/12% w/w), and rehydration behavior (only solubility is shown in the diagram) was tested. The powder 

sample obtained through mild drying also showed the best rehydration capability, and this conclusion 

remained consistent when using a rheometer and FBRM as characterization methods (not shown in the 

diagram). 

 

https://doi.org/10.1080/07373937.2025.2549723
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Fig. 1. Flowchart of the annual work summary. 
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II.  Forschungsgebiet In-situ Messtechnik und Bildanalyse 

Tiefe Einblicke: Einsatz der Röntgen-Computertomographie  

in der Lebensmittelverfahrenstechnik 

In-Depth Insights: Application of X-Ray Computed Tomography in Food Processing Engineering 

Sebastian Gruber, Carmen Ederer 

 

Die Mikrostruktur eines Lebensmittels ist für die Textur und die Verbraucherakzeptanz von großer Be-

deutung. Zudem wechselwirkt die Mikrostruktur auch mit dem Prozess. Für die Entwicklung und Op-

timierung lebensmitteltechnologischer Prozesse ist daher eine detaillierte strukturelle Charakterisierung 

unerlässlich. 

Vor diesem Hintergrund wird an der Professur Food Process Engineering die Arbeitsgruppe (in-situ) 

Bildgebung aufgebaut. Wie bereits im Vorjahr berichtet, wurde hierfür ein Röntgen-Mikro-Computer-

tomograph (XCT) angeschafft, der hochaufgelöste dreidimensionale Strukturaufnahmen ermöglicht. In 

diesem Jahr standen die Inbetriebnahme und systematische Austestung des Gerätes im Mittelpunkt. Bei 

dem UniTOM HR (Tescan, Tschechien) handelt es sich um ein XCT-System mit Transmissionsröhre 

und verschiedenen Detektoren. Dank der zahlreichen Freiheitsgrade lassen sich unterschiedlichste Pro-

benarten untersuchen. Tabelle 1 fasst die wichtigsten technischen Spezifikationen zusammen; der 

grundlegende Aufbau des Systems ist in Abbildung 1 dargestellt. 

 

Tabelle 1: Übersicht über die wichtigsten technischen Spezifikationen des UniTOM HR 

Örtliche  

Auflösung 

Zeitliche  

Auflösung 

Beschleunigungs-

spannung 

Proben- 

durchmesser 
Probenhöhe 

Bis zu 600 nm Bis zu <5 s 30-160 kV Bis zu 30 cm Bis zu 60 cm 

 

  

Abbildung 1: Links: Schematischer Aufbau eines XCTs; Rechts: Beispiele für eine Probengröße 

 

Durch die variable Einstellung des Abstands zwischen Quelle und Probe (SOD) sowie zwischen Quelle 

und Detektor (SDD) können sowohl räumliche als auch zeitliche Auflösung gezielt beeinflusst werden. 

Generell gilt: Ein kleinerer SOD-Abstand führt zu einer höheren Auflösung, reduziert jedoch aufgrund 

der Kegelstrahlgeometrie die maximal mögliche Probengröße. Eine Verringerung des SDD verkürzt 

hingegen die Scanzeit. 

Im Laufe des Berichtsjahres wurde eine Vielzahl an Proben gescannt, um die Leistungsfähigkeit des 

Systems umfassend zu evaluieren und optimale Scanparameter für zukünftige Untersuchungen abzu-

leiten. Eine Auswahl der aufgenommenen Strukturen ist in Abbildung 2 dargestellt. Neben grundlegen-

den Strukturaufnahmen wurden dabei bereits mögliche Fragestellungen hinsichtlich Prozess-Struktur-

Wechselwirkungen adressiert. 
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Abbildung 1: Überblick über verschiedene gemessene Proben. A: Rindfleisch, wobei rot das Muskelfleisch und 

gelb das Bindegewebe darstellt; B: Extrudat, heller Bereiche Protein und dunklere Bereiche Fett; C: Kommerziell 

erworbenes pflanzliches Burger Patty; D: Hopfendolde; E: Ackerbohne mit Käferbiss; F: Trommel mit getrock-

neten Maltodextrinpartikeln; G: Gefriergetrocknetes Maltodextrin; H: Kugelschüttung aus getrockneten Malto-

dextrinpartikeln, I: Ausschnitt aus einer Kasettenmembran 

 

Künftig liegt der Schwerpunkt der Arbeitsgruppe insbesondere auf der strukturellen Charakterisierung 

von Gelen, um besser zu verstehen, wie definierte Mikro- und Makrostrukturen gezielt erzeugt werden 

können. Darüber hinaus sollen relevante Prozesse, wie beispielsweise Trocknungsvorgänge, mittels in-

situ XCT untersucht werden, um Struktur-Prozess-Interaktionen systematisch zu analysieren. 
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In-situ Study of Convective Single Droplet Drying and Morphology  

Development 

In-situ-Untersuchung der konvektiven Trocknung einzelner Tropfen und der Morphologieentwicklung 

Huriye Korkmazhan., Mathias Hilmer 

 

Spray drying is a widely used technique in the pharmaceutical and food industries due to its good scala-

bility and efficiency. Although convective drying techniques have been employed for over a century to 

dry droplets, films and gels, the processes involved in crust formation which further dictates the particle 

morphology are insufficiently understood. The resulting particles are typically investigated ex-situ for 

their morphological properties, such as crust thickness, cavities and porosity, as a function of drying 

parameters and solution characteristics by employing various imaging techniques after drying.[1][2] Yet, 

it is the crust formation and the crustal properties that strongly influence the final morphologies.[3] 

Therefore, more insight into the formation mechanisms is the key to achieve particles with desired prop-

erties. Due to the complex nature of the mechanisms that dictate crust formation, single droplet drying 

has been a common approach to decipher the processes involved. However, current methods are still 

inadequate in determining the local distribution of solids that dictate crust formation. Therefore, in this 

study, we have built a novel setup in order to study in-situ crust formation during convective drying and 

the respective particle transition in single droplet drying. 

The setup is a straight channel microfluidic chip where a confined space is introduced within which a 

droplet is squeezed to form a quasi 2D-cylinder. The setup presented in Figure 1. ensures defined and 

variable gas flow through the channel and around the squeezed droplet.  

The setup has been designed to fit an inverted microscope, and a microscope stage has also been 3D 

printed for the correct positioning of the setup. The drying experiments are conducted with regulated 

Nitrogen flow into the setup. 

The setup has been validated by drying squeezed water droplets at different rates. It has been additionally 

confirmed that the setup could be used to study formation of different morphologies. This could be seen 

in Figure 2 by the initial results on different particle morphologies achieved during the in-situ drying of 

10 wt% Maltodextrin DE 12 droplets with 10 μM RhB for drying in stagnant air (left) and with air flow 

(right). 

Figure 1. Setup design 
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Figure 2. Maltodextrin samples resulting in different morphologies due to the introduction of controlled gas 

flow using the newly built setup. 
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Forschungsgebiet Trenntechnik 

PEARL − Path to Efficient Albumin Recovery for Resource Leveraging 

PEARL ī Weg zu effizienter Albuminrückgewinnung für optimale Ressourcennutzung  

Isabel Kalinke 

 

As demand for plant-based proteins continues to grow, one major challenge remains: the underuse of 

sidestreams created during plant protein production. Our project tackles this issue by finding ways to 

make better use of one such sidestream, namely the albumin-rich fraction, by recovering its valuable 

proteins. Currently, pea protein isolate is produced through alkaline wet extraction and isoelectric pre-

cipitation of the globulin protein fraction, which is then dried and sold as pea protein isolate. What is left 

behind is a water-rich supernatant called the albumin sidestream. Today, this stream is mostly discarded 

or used as animal feed, leading to a loss of 20 – 40% of the pea plant’s total protein for human nutrition 

[1, 2]. Why does this matter? Albumin proteins have excellent foaming properties and high-water solu-

bility [3]. These qualities could help solve common problems in plant-based or hybrid protein products, 

such as poor solubility and in consequence the “sandy” mouthfeel often found in high-protein foods. 

Funded by the Good Food Institute, our project aims to develop a safe, practical, and economically viable 

process to utilize this albumin sidestream at an industrial scale. The Professorship of Food Process En-

gineering (FPE) focuses on creating feasible production solutions, while TUM’s Chair of Production and 

Supply Chain Management, led by Prof. Grunow, evaluates their economic viability. Below, we summa-

rize key findings from the past year of research at FPE. 

 

Sidestream Characterization under Industry-Like Conditions 

To date, we have made substantial progress in characterizing the albumin sidestream with respect to 

microbial load, protein content, dry matter, and solid and liquid partial streams under conditions that 

simulate industrial-like production. Notably, no previous studies have examined albumin sidestreams 

produced under industry-relevant settings. As an initial milestone, we adapted the established labora-

tory-scale process for pea protein isolate production to better reflect large-scale industrial production 

conditions. This adaptation of production settings was guided by input from the project’s industry part-

ners, who provided insights into state-of-the-art production practices of pea protein isolate. Specifically, 

we implemented two major changes to the established laboratory production process: 

 

- Increased pea flour concentration in the initial plant dispersion from 6.25% (1 part flour to 15 parts 

water) to 20.0% w/w (1 part flour to 4 parts water). 

- Adjusted centrifugation parameters to simulate continuously operating decanter centrifuges, which 

are standard in industrial-scale processing of pea protein products. 

-  

A schematic comparison of the conventional laboratory process established in literature [4] and the 

adapted industry-like process is shown in Figure 1. 

 

These adjustments to the production process proved critical, as they strongly influenced microbial load, 

dry matter, protein content, and mass fractions of both the albumin sidestream and the globulin pellet. 

While laboratory conditions yielded an albumin sidestream virtually free of microbial contamination, 

industry-like conditions resulted in substantially higher microbial loads, which varied strongly depend-

ing on the specific centrifugation settings (data not shown). These findings, presented in more detail at 

the 2025 Autumn Conference (Weihenstephaner Herbsttagung 2025), underscore the importance of 

considering real-world industrial conditions when assessing safety and the potential for valorization. 
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Microbial Count Reduction 

Subsequent investigations focused on microbial count reduction using the sidestream produced under 

industry-like conditions. For microbial load reduction experiments, the albumin sidestream was first 

stored at 37 °C for one day, allowing bacteria to proliferate to an elevated level. This resulted in an 

initial microbial load of approximately 3 × 10⁸ colony-forming units per milliliter (cfu/mL). Establish-

ing such a high initial microbial count was essential to ensure a robust and reliable evaluation of micro-

bial reduction for different time-temperature combinations. 

Heat treatments were evaluated at 64 °C, 78 °C, 126 °C, and 140 °C, reflecting processing conditions 

commonly applied in the dairy industry [5]. Specifically, 64 °C and 78 °C correspond to pasteurization 

processes, which in dairy are typically conducted either as batch treatments at 63–65 °C for 15–30 

minutes or as continuous treatments at 72–82 °C for 15–30 seconds. The higher temperatures, 126 °C 

and 140 °C, correspond to extended shelf-life (ESL) processing and ultra-high temperature (UHT) ster-

ilization, respectively. Thereby, the purpose of pasteurization is to inactivate vegetative pathogenic mi-

croorganisms. Sterilization, in contrast, aims to achieve complete sterility by also inactivating microbial 

spores, which are dormant and highly resistant, as well as certain enzymes that could otherwise lead to 

spoilage of the food product. Dairy processing parameters were chosen as reference points as they are 

considered industry standards and are consequently, widely applied to plant-based beverages and liquid 

plant-based intermediate products. 

Successful pasteurization of the albumin sidestream was achieved at 64 °C and 78 °C after holding 

times of 2 and 1.5 min, respectively. Successful microbial sterility of the sidestream was achieved at 

126 °C and 140 °C for holding times of 3 s.  

These results show that both pasteurization and sterilization of the albumin sidestream can be achieved 

under considerably milder thermal conditions than those typically applied in dairy processing. This 

Figure 1: Comparison of the conventional laboratory-scale process for producing a globulin protein pellet and its 

currently underutilized albumin sidestream (left) with the adapted process simulating industry-like conditions 

(right). 
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difference is most likely due to variations in the microbial composition of the albumin sidestream com-

pared to milk. This assumption is supported by two key observations: 

(1) equivalent levels of sterility were achieved with substantially shorter holding times at the same 

temperature settings, and (2) the initial microbial counts prior to heat treatment were markedly higher 

in the tested sidestream (after storage at 37 °C for one day) than the reference values commonly reported 

for fresh bovine milk. 

Both aspects strongly suggest that differences in microbiome are responsible for the ability to achieve 

food-safe conditions in the albumin sidestream under thermal treatments that are considerably milder 

than those currently widely applied in industry. These findings hold significant potential for enabling 

minimally processed albumin products and reducing energy consumption in future albumin sidestream 

valorization. 
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Gewinnung, Aufreinigung und Charakterisierung rekombinanter Ca-seinmonomere  

Extraction, purification and characterization of recombinant casein monomers 

Michael Reitmeier 

 

Die rekombinante Gewinnung von Milchproteinen rückt vor allem aus Gründen der Nachhaltigkeit mehr 

und mehr in den Fokus der aktuellen Forschung. Die Anwendung rekombinant gewonnener Milchprote-

ine in Lebensmitteln stellt einen Zukunftsmarkt mit hohem wirtschaftlichem Potenzial dar, der derzeit 

primär im Fokus einzelner Unternehmen mit nicht allgemein zugänglicher Expertise steht [1]. Das in 

Milch enthaltene Molkenprotein β-Lactoglobulin ist bereits in größerem Maßstab rekombinant herstell-

bar. Bovine Caseinmizellen stellen jedoch die Hauptproteinfraktion in Kuhmilch dar und fungieren als 

die primär strukturbildende Komponente in den meisten etablierten und geschätzten Milchprodukten. 

Ferner finden sie als Hauptproteinquelle in den meisten Säuglingsmilchnahrungen Anwendung. Hier ist 

eine möglichst hohe Adaption verfügbarer Rohstoffe, auch der Caseinfraktion, an Humanmilch von be-

sonders hoher Relevanz. Für den Einsatz in neuen Lebensmitteln weisen bovine Caseine in Form der 
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originären Mizellen, oder durch strukturelle Modifizierungen abgeleitete Produkte wie Natriumcaseinat, 

eine hohe Funktionalität hinsichtlich Schaumbildung, Emulsionsstabilisierung und Wasserbindevermö-

gen auf [2,3]. In der Folge ist die Erzeugung der großen Bandbreite an Strukturen unterschiedlicher tra-

ditionell hergestellter Milchprodukte allein auf Basis von β-Lactoglobulin oder pflanzlicher Alternativen 

für Unternehmen eine große Herausforderung. Um eine Abhängigkeit von einzelnen auf diesem relativen 

jungen Forschungsfeld Feld arbeitenden Unternehmen zu vermeiden, sollte die Charakterisierung und 

Ableitung von Anwendungen rekombinant gewonnener Caseinfraktionen im Fokus allgemeinzugängli-

cher Forschung stehen. Bisher sind weder effiziente mikrobielle Produktionssysteme noch Prozesse für 

die rekombinante Herstellung von Caseinen mit Titer im g/L-Maßstab etabliert. In bisher beschriebenen 

Ansätzen zur rekombinanten Erzeugung im Labormaßstab liegen Caseine zunächst in Form von einzel-

nen Monomeren unterschiedlicher Reinheit oder als im Gewinnungsprozess entstandene Aggregate vor. 

Die funktionellen Eigenschaften solcher rekombinant gewonnener Caseine sind ferner bisher kaum auf-

geklärt. So ist insbesondere wenig bekannt über den Einfluss posttranslationaler Modifikation (PTMs) 

auf das Expressionsverhalten bzw. deren Auswirkung auf unterschiedliche techno-funktionelle Eigen-

schaften der Caseine, da Glykosylierungs- bzw. Phosphorylierungsmuster der produzierenden Mikroor-

ganismen von den nativen bovinen Mustern abweichen. Unterschiede in Zusammensetzung und kolloi-

dalen Eigenschaften solcher Caseinfraktionen gegenüber bovinen Caseinmizellen können die im Rahmen 

der Herstellung von Lebensmitteln auftretenden Wechselwirkungen maßgeblich verändern. Es ist nicht 

geklärt, ob sich beim Einsatz rekombinant gewonnener Caseine ohne einen aufwändigen Aufbau boviner 

Mizellstrukturen sogar Anwendungsvorteile erzielen lassen. Sofern auch die Struktur der Caseinmizelle 

in Verarbeitungsprozessen zur Funktionalitätserzielung häufig strukturelle Veränderungen beispiels-

weise mittels Labs, Säure oder Schmelzsalzen erfährt. Auf Basis rekombinant gewonnener Caseine könn-

ten mittels einer spezifischen Strukturmodulation für einzelne Anwendungen maßgeschneiderte Casein-

fraktionen erzeugt werden.  

In Zusammenarbeit mit der Professur für Cellular Agriculture sollen im Forschungsvorhaben 

„SPArC“ zunächst durch Stamm- und Prozessoptimierung der Erzeugung rekombinanter Caseine, deren 

Aufreinigung sowie eine Funktionalitätscharakterisierung für den Einsatz in Lebensmitteln erfolgen. Für 

eine erste Funktionalitätsbewertung werden im Rahmen der Forschungsarbeiten an der Professur für 

Food Process Engineering dabei gewonnene rekombinante Caseine hinsichtlich relevanter Partikel- und 

Interaktionseigenschaften charakterisiert.  
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Forschungsgebiet Lebensmittelstruktur- und -textur 

Tailoring Micellar Casein Functionality in Concentrated State - On the Relationship between 

Casein Micelles’ Properties and Acid Gel Character-istics 

Anpassung der Funktionalität von mizellarem Casein im konzentrierten Zustand ï Über den Zusam-

menhang zwischen den Eigenschaften von Kaseinmizellen und den Eigenschaften von Säuregelen 

Marius Reiter 

 

Advances in membrane filtration, particularly microfiltration and ultrafiltration, have expanded the 

commercial availability of concentrated dairy protein ingredients. Milk protein concentrates (MPCs) 

and micellar casein concentrates (MCCs) represent the most prominent of these products and are in-

creasingly incorporated into dairy formulations to adjust total protein content, modulate the casein-to-

whey ratio, and standardize the composition of fermented milk systems such as yogurt. Their use en-

hances yield, gel firmness, and serum binding capacity during acid gelation. Because casein micelles 

(CMs) are the dominant structure-forming entities in these systems, targeted functionalization of mi-

celles represents an important strategy for improving the technological performance of high-protein 

dairy matrices. The high micellar content in MCCs creates new opportunities for manipulating micelle 

structure and functionality in concentrated environments. 

It was investigated how environmental and mechanical treatments can be combined to modulate CM 

properties in concentrated systems and how such modifications affect acid gel formation and the func-

tionality of the resulting gels. Specifically, the work focused on modulating calcium availability, apply-

ing enzymatic cross-linking, and using high-pressure microfluidization to alter micellar size, volumi-

nosity, surface charge, and structural integrity. A central aim is to link these physicochemical changes 

to differences in gelation behavior, gel microstructure, and textural parameters such as gel firmness and 

serum binding capacity (SBC). 

First, compositional changes in CMs under natural and concentrated conditions were examined. Partic-

ular attention is given to the relationship between casein monomer content, colloidal calcium phosphate 

(CCP), micellar water content, and total protein concentration. Since micelles are sensitive to ionic 

conditions and to the composition of the serum phase, the response of both natural milk condition 

(MLC) and MCC to calcium addition or chelation was analyzed to identify mineral equilibrium condi-

tions that permit targeted functionalization without disrupting micellar integrity. These analyses re-

vealed that the response of MCC to mineral modifications is moderated by its high protein content. 

Even when mineral alterations were normalized to protein content, concentrated systems showed more 

resistance to disintegration than milk-like systems (Table 1 and 2). This demonstrates that MCCs buffer 

calcium-induced perturbations and maintain micellar stability more effectively than dilute matrices. 

The colloidal behavior of CMs in both systems was further assessed by measuring zeta-potential, par-

ticle size distribution, volume fraction, and voluminosity. These parameters provided insights into water 

binding, CCP partitioning, and the location of micellar-bound water. Interestingly, despite clear com-

positional and structural changes caused by calcium addition or chelation, zeta-potential remained re-

markably constant across protein concentrations. This indicates that surface charge is less sensitive to 

concentration effects than parameters such as particle size or micellar packing. 
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Table 1: Calculated compositional values and colloidal properties of CMs in 5 mM CaCl2 supplemented MLC 

and 15 mM CaCl2 supplemented MCC. Cprot = Protein concentration; RCaSC = Recovery of added calcium in 

sedimented casein; Change of SCcalcium and change of SCphosphate = Relative change of calcium/phosphate 

content in sedimented casein; RSC = Recovery of sedimented casein. The data was partially taken from Table 

3.1, Fig. 3.3, Fig 4.1, Fig 4.2, and Fig 4.3; Reiter et al. (2022a) and Reiter et al. (2022b). 

 CaCl2 

 

[mM]  

CProt 

 

[g kg-1] 

RCaSC 

 

[%]  

Change of 

SCcalcium 

[%]  

Change of 

SCphosphate 

[%]  

RSC 

 

[%]  

Hydration  

 

[g g-1] 

Volumi-

nosity 

[mL g -1] 

Volume 

fraction 

[%]  

Zeta-po-

tential 

[mV]  

d50 

[nm]  

MLC  5 30 
55.9 

±10.3 

+13.3 

± 6.9 

+9.4 

± 0.9 

97.7 

 ± 0.1 

1.82  

± 0.05 

3.33  

± 0.02 

8.84  

± 0.05 

-12.72  

± 0.91 

190  

± 2.4 

MCC 15 90 
64.3 

±1.2 

+12.9 

± 0.2 

+6.6 

± 0.2 

98.2 

± 0.1 

2.02  

± 0.01 

3.35  

± 0.10 

25.59  

± 0.71 

-10.5  

± 0.90 

185  

± 4.6 

 

 

Table 2: Calculated compositional values and colloidal properties of CMs in 5 mM TSC-supplemented MLC 

and 15 mM TSC-supplemented MCC. Cprot = Protein concentration; Change of SCcalcium and change of SCphosphate 

= Relative change of calcium/phosphate content in sedimented casein; RSC = Recovery of sedimented casein. 

The data was partially taken from Table 3.2, Fig. 3.6, Fig 4.4, Fig 4.5, and Fig 4.6; Reiter et al. (2022a) and 

Reiter et al. (2022b). 

 TSC 

 

[mM]  

CProt 

 

[g kg-1] 

Change of 

SCcalcium 

[%]  

Change of 

SCphosphate  

[%]  

RSC 

 

[%]  

Hydration  

 

[g g-1] 

Voluminosity 

 

[mL g -1] 

Volume 

fraction 

[%]  

Zeta-poten-

tial [mV]  

d50 

[nm]  

MLC  5 30 
-9.6 

± 0.5 

-25.8 

± 6.2 

86.1 

 ± 0.7 

2.54  

± 0.01 

4.45  

± 0.11 

10.26  

± 0.28 

-14.48  

± 0.85 

215 

± 2.9 

MCC 15 90 
-9.6 

± 1.3 

-10.0 

± 1.1 

94.2 

± 0.4 

4.04  

± 0.39 

5.70  

± 0.01 

42.27  

± 0.12 

-12.54  

± 0.47 

219  

± 3.0 

 

The analysis of calcium chelation revealed important new aspects of micellar disintegration. A two-

phase calcium release mechanism was proposed. In phase 1, characteristic of concentrated MCC sys-

tems, loosely bound micellar calcium is released without destabilizing the micellar core, allowing phys-

icochemical properties to be modified without loss of structural integrity. In phase 2, more readily ob-

served in dilute, milk-like systems (MLC), chelation removes CCP-bound calcium, resulting in pro-

gressive disintegration of the micelle. This mechanistic understanding is essential for predicting the 

behavior of micelles during processing and for enabling controlled functionalization. 

 

These compositional and colloidal insights were then linked to acid gelation behavior through rheolog-

ical measurements, including small-amplitude oscillatory shear tests that quantified gelation pH, storage 

modulus (G′), loss tangent, and gel development kinetics. SBC was also measured to understand the 

interactions between micelle structure and serum retention. An important rheological observation was 

that the local maximum of tan(δ) during gelation does not reflect CCP loss or micellar disintegration, 

as previously assumed, but instead denotes the transition from non-micellar protein aggregation to mi-

celle-driven aggregation. This refined understanding improves the mechanistic interpretation of acid 

gelation. 

Altering calcium availability, either by increasing Ca²⁺ via CaCl₂ or reducing it via trisodium citrate 

(TSC) addition, does not produce contrary effects on acid gel functionality. Both approaches ultimately 

increase ionic strength, which in turn enhances κ-casein brush repulsion at the micellar surface. As a 

result, gel firmness decreases regardless of whether calcium is added or chelated. However, TSC treat-

ment produced less compact gel structures with improved SBC, indicating an opportunity to enhance 

water-holding capacity while maintaining micellar integrity, provided calcium removal remains within 

the phase-1 regime of the proposed mechanism.  

 

Enzymatic cross-linking with transglutaminase (TGase) was also used to stabilize the micellar structure 

prior to acidification. TGase treatment consistently strengthened gel firmness and increased SBC in 
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both calcium-modified and unmodified systems. The enzyme effectively compensated for the reduc-

tions in gel strength caused by altered ionic conditions and even enhanced serum retention beyond 

baseline levels. These results demonstrate that enzymatic stabilization can synergistically reinforce mi-

cellar networks in acid-induced gels. An overall finding was that the final G’-value, which can be re-

ferred to as gel firmness, is directly linked to the onset of gelation (Figure 1).  

 

High-pressure microfluidization was explored as a complementary mechanical treatment capable of 

adjusting micellar size and narrowing particle size distributions. In combination with moderate TSC 

addition (0–5 mM), microfluidization enhanced acid gel firmness while maintaining SBC. This indi-

cates that reducing particle size can counteract some of the destabilizing effects of decreased calcium 

availability, provided micelles remain structurally intact. At higher TSC concentrations, however, the 

micellar weakening prior to acidification outweighed the benefits of size reduction, resulting in gels 

with high SBC but diminished firmness. These findings identify a processing window where mineral 

modification and high-pressure treatment synergistically improve gel properties, and beyond which mi-

cellar disintegration limits functional benefits. 

 

 

Overall, the results demonstrate that controlled environmental modification of MCC offers substantial 

potential for designing functionalized casein systems. By manipulating key colloidal parameters, such 

as micellar size, surface charge, water content, and mineral equilibrium, product developers can tune 

textural, structural, and hydration properties of acid gels. A particularly useful tool emerging from this 

research is the two-phase calcium release model, which clarifies how far chelation can proceed before 

micelles become structurally unstable. Similarly, high-pressure microfluidization and enzymatic cross-

linking offer promising, complementary avenues for restructuring micelles in ways that enhance their 

behavior during acid-induced gelation. In conclusion, this work contributes a comprehensive under-

standing of how environmental and mechanical alterations influence CM properties in concentrated 

systems and how these changes manifest during acid gel formation. The insights gained advanced the 

ability to rationally design functionalized casein ingredients and optimize their performance in high-

protein dairy matrices. By elucidating the roles of calcium release, micellar structure, and processing 

conditions, this work establishes foundational principles that will support future innovation in dairy 

Figure 1: Final G’-value in dependence of the gelation pH of the samples with solely salt addition (SA), subsequent 

thermal treatment (SA+TT) and subsequent Tgase treatment (SA+TG+TT). Data was taken from Figs. 5.1, 5.4, 

5.4 and 5.6 (Reiter et al., 2023). 
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ingredient development and in the creation of tailored textures for fermented and high-protein foods. 
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Charakterisierung und Mikropartikulierung von Pflanzenproteinen zur Verwendung als  

Fettersatz in Lebensmitteln 

Characterization and microparticulate formation of plant proteins for use as fat substitutes in food 

Carolin Wolf 

 

Fettersatzstoffe können Fett in Lebensmitteln ersetzten. Sie besitzen dabei ähnliche sensorische Eigen-

schaften wie Fett, weichen chemisch gesehen aber von Fett ab und bieten somit ernährungsphysiologi-

sche Vorteile [3]. Um tierisches Fett, das meist zu einem Großteil aus gesättigten Fettsäuren besteht, in 

Lebensmitteln durch pflanzliche Fettersatzstoffe ersetzen zu können, müssen diese somit geeignete mor-

phologische und sensorische Eigenschaften besitzen [5]. Ein Verfahren, dass sich hierfür eignet, ist die 

Mikropartikulierung. Dabei wird durch simultane thermische und mechanische Beanspruchung das Pro-

tein in eine möglichst runde Form und einen bestimmten Größenbereich (0,5-10 µm) gebracht, um beim 

Verzehr ein Mundgefühl von Fett imitieren zu können durch den sogenannten „Kugellagereffekt“ [1, 4]. 

Der Vorteil bei dem Verfahren ist, da Fett durch Protein ersetzt wird, ein höherer Proteingehalt bei einer 

gleichzeitigen Reduktion des Fettgehalts, v.a. die Reduktion von gesättigten Fettsäuren. Denen bei einem 

hohen Konsum ein erhöhtes Risko vieler ernährungsbedingte Krankheiten zugrunde liegt. Zudem kann 

die Kaloriendichte reduziert werden, was bei vielen Konsumenten gewünscht ist. 

In dem DLR-FEI Projekt WurstHybrid4Future (01F23390N) wird gemeinsam mit dem Institut für Le-

bensmittelwissenschaft & Biotechnologie Fg. Lebensmittelmaterialwissenschaft der Universität Hohen-

heim und dem Lehrstuhl für Lebensmittelchemie und molekulare Sensorik der TU München an hybriden 

Wurstprodukten gearbeitet, bei denen das tierische Fett durch pflanzliche Proteine, in Form von soge-

nannten Mikropartikulaten ersetzt wird. 

An unserer Forschungsstelle wird zu den Prozessen zur Erzeugung der pflanzlichen Mikropartikulate 

mittels Extrusion geforscht. Zunächst wurden hierzu kommerziell erhältliche Pflanzenproteinisolate aus 

der Kartoffel und der Erbse charakterisiert und anhand ihres Löslichkeits- und Denaturierungsverhaltens 

weiter für die Mikropartikulierung -zunächst im Rheometer- ausgewählt. Am Rheometer wird mittels 

einer Stärke-Druckzelle PR30/SS/ST (Fa. Anton Paar) eine thermomechanische Belastung unter Druck-

beaufschlagung auf die Isolate ausgeübt, was die Beanspruchungen im Extruder abbilden soll. Somit 
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sollen durch die Aufnahme der Änderung des Drehmoments und weiterer Parameter während des Pro-

zesses genauere Einblicke in strukturellen Änderungen innerhalb der Proteine erhalten werden und eine 

systematische Untersuchung des Einflusses der Prozessparameter möglich sein. In einem nächsten 

Schritt sollen die Mikropartikulate im größeren Maßstab mittels Extrusionstechnologie hergestellt wer-

den. Diese werden dann von den Projektpartnern im Hinblick auf ihre Eigenschaften als Fettersatz in 

Wurstwaren (Leber- und Brühwurst) untersucht werden. Zudem sollen die sensorischen Eigenschaften 

von einer anderen Forschungsstelle untersucht werden und mit denen von tierischem Fett verglichen 

werden.  

Die Ergebnisse aus dem Screening und den Charakterisierungsversuchen, sowie aus ersten Mikroparti-

kulierungsversuchen sind im Folgenden zusammengefasst: 

Im Rahmen des Screenings verschiedener kommerziell erhältlicher Erbsen- und Kartoffelproteinisolate 

wurden die Isolate hinsichtlich ihrer Pulvereigenschaften wie Proteingehalt, Feuchtegehalt und Farbe 

verglichen. Zusätzlich erfolgte die Charakterisierung der molekularen Zusammensetzung sowie des ther-

mischen Verhaltens. Darüber hinaus wurde das Verhalten der Isolate in Suspension untersucht, wobei 

insbesondere die Löslichkeit in Abhängigkeit von Ionenstärke und pH-Wert analysiert wurden. Es wird 

davon ausgegangen, dass Unterschiede in den strukturellen und funktionellen Eigenschaften der Protei-

nisolate die Eignung zum Einsatz als Mikropartikulate beeinflussen [7].  

Bei der Betrachtung des thermischen Verhaltens der Isolate konnte festgestellt werden, dass v.a. die un-

tersuchten kommerziell erhältliche Erbsenproteinisolat bereits stark denaturiert vorliegen und sich bei 

den meisten keine thermische Aktivität feststellen lassen konnte. Das lässt sich auf den für das Protein 

intensiven Herstellungsprozess der Isolate zurückführen [6, 8]. Die Kartoffelproteinisolate, welche durch 

ein anderes Verfahren isoliert werden, waren dagegen noch reaktiver (vgl. Abbildung 1). Es wird ange-

nommen, dass eine gewissen thermische Aktivität für die Mikropartikulierung von Nutzen ist. Erst durch 

den thermomechanischen Prozess der Mikropartikulierung sollen die Proteine in die entsprechende Form 

und Größe gebracht werden. Somit sollen im Weiteren die Isolate, die noch nicht vollständig denaturiert 

waren, für die Erzeugung der Mikropartikulate herangezogen werden.  

Abbildung 1: DSC-Thermogramme für Erbsenproteinisolat (links) und Kartoffelproteinisolat (rechts). 

Kartoffel  Erbse 
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Bei den Ergebnissen der Löslichkeitsversuche konnte festgestellt werden, dass die Zugabe von Salzen, 

sowie deren Konzentration einen Einfluss auf die Löslichkeit hat und diese verbessern kann. Die Zugabe 

von 0,01M Natriumchlorid konnte die Löslichkeit von Erbsenprotein verbessern. Diese Tatsache soll 

auch im Herstellungsprozess der Mikropartikulate im Extruder zum Einsatz kommen und deshalb die 

Zugabe von Salz auf die Partikelbildung untersucht werden. Allgemein wiesen die Isolate aus Erbsen-

protein eine maximale Löslichkeit von ca. 20 % auf. Bei den Kartoffelproteinisolaten war die Löslichkeit 

bei den getesteten Isolaten höher (bis zu 93 % bei pH 7). Es wird davon ausgegangen, dass eine hohe 

Löslichkeit für die Mikropartikulierung von Vorteil ist. Entsprechend den Screeningversuchen wurden 

einzelne Proteinisoalte, Erbse- und Kartoffelprotein, ausgewählt und werden für die weiteren Versuche 

zur Mikropartikulierung herangezogen. 

 

Optische Aufnahmen aus ersten Versuchen zur Mikropartikulierung von einem Erbsenproteinisolat, wel-

ches aufgrund seiner gemessenen Eigenschaften vielversprechend war, sind in Abbildung 2 zu sehen. Es 

konnte eine cremige Textur und runde Partikel erhalten werden, jedoch sind die Partikel noch größer als 

die gewünschte mittlere Größe von 10 µm (d50: 45 µm) und weisen eine breite Größenverteilung auf. 

Im weiteren Verlauf des Projekts sollen auch Mischungen von Erbsen- und Kartoffelproteinisolat mik-

ropartikuliert werden. Durch die Kombination soll nicht nur die ernährungsphysiologische Wertigkeit 

(DIAAS) der Mikropartikulate erhöht werden [2], sondern auch die positiven Eigenschaften des Kartof-

felproteins (höhere Löslichkeit, geringer Denaturierungsgrad, kleinere Partikelgrößen) mit den ge-

schmacklichen und funktionellen Vorteilen von Erbsenprotein kombiniert werden.  
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solid multi-component model foods. Food Hydrocolloids 52, 403–414. DOI: 
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528–532. DOI: https://doi.org/10.1016/B978-0-08-100596-5.00648-X. 
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Neue Lehrformate am FPE 
 
Gamification in der Lehre:  

wie Studierende der Lebensmittelverfahrenstechnik die Welt retten 

Gamification in Teaching: How Food Process Engineering Students save the World 

Sophia von Mende 
 

Das Projekt „EXIT-Game für die Lebensmittelverfahrenstechnik“ hat die Entwicklung eines innovati-

ven Lehrformats zum Ziel, das klassische Lehrformate durch spielerische und interaktive Elemente er-

gänzt. Die intrinsische Motivation der Lernenden soll gesteigert werden, ihre Selbständigkeit gefördert 

werden und die Studierenden sollen praxisnah auf die Anforderungen der Industrie vorbereitet werden. 

Das Lehrkonzept ist in mehrere Phasen gegliedert: Während der Instructionsphase erarbeiten die Stu-

dierenden in Gruppen eigenständig und spielerisch die theoretischen Grundlagen. Diese dienen als Ba-

sis für die praktische Anwendung während der Problem Solving Phase, in der die Studierenden selb-

ständig experimentieren und eigene Lösungsstrategien entwickeln. Die Aufgabenstellungen sind so 

konzipiert, dass sie sowohl sicherheitsrelevante Aspekte berücksichtigen als auch Raum für kreative 

Herangehensweisen bieten, wobei die theoretische Grundlagen aus Vorlesung und Übung ebenfalls 

spielerisch wiederholt werden. Einen wichtigen Teil des Lehrkonzeptes machen die Gamification-Ele-

mente aus, die eingebettet in eine Rahmengeschichte die Motivation der Studierenden hochhalten sol-

len. Rätsel, verschlüsselte Hinweise, Mini-Spiele und Aufgaben, die nur im Team lösbar sind, sollen 

nicht nur das fachliche Verständnis fördern, sondern auch soziale Kompetenzen wie Kommunikation 

und Teamfähigkeit fordern. In der abschließenden Reflexionsphase reflektieren die Studierenden so-

wohl ihre fachlichen Ergebnisse als auch die Arbeit in der Gruppe. Dabei sollen Fragen zur Zielerrei-

chung, relevanten Parametern, Herausforderungen und der allgemeinen Zusammenarbeit in der Gruppe 

besprochen und diskutiert werden. Dies hat zum Ziel, die fachliche und soziale Kooperation kontinu-

ierlich zu verbessern. 

In Zusammenarbeit mit Studierenden des Studiengangs „Informatik: Games Engineering“ konnte für 

die erste Lehreinheit ein digitaler Spiel-Raum entwickelt werden, der über ein Tablet gesteuert werden 

kann. Innerhalb dieser virtuellen Umgebung entfaltet sich die Rahmenhandlung, die die Studierenden 

schrittweise durch die relevanten Themenbereiche führt, Inhalte abfragt und Aufgaben stellt. 

 

 
 
Abbildung 1: Ausschnitte aus der digitalen Spielumgebung. Durch Mini-Games wird der Ehrgeiz der Studieren-

den geweckt und spielerisch Wissen abgeprüft. 

 

Der digitale Raum wird durch analoge Elemente ergänzt, die ein ganzheitliches Lernerlebnis ermögli-

chen: Formelkarten, haptische Spielmaterialien und mechanische Schlösser zum Knacken fördern die 

Interaktion und binden alle Mitglieder der Gruppe aktiv in den Lernprozess ein.  
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Abbildung 2: Analoge Spielelemente stellen zusätzlich zum digitalen Spiel Rätsel und Aufgaben und liefern 

gleichzeitig Informationen zu deren Lösung. 

 

Um möglichst breit auf die in der Vorlesung behandelten und für die Industrie relevanten Themenfelder 

einzugehen, wird an weiteren Versuchstagen gearbeitet. Diese werden Inhalte zu Erhitzungsprozessen, 

Proteinfraktionierung, Emulsionen, Extrusion und Fleischersatz, Einfrierprozesse sowie Aufkonzent-

rieren abdecken. 

 

 

Dank: 

Die Entwicklung des neuen Lehrformats wurde durch den Ideenwettbewerb „Studienbezogene Verstär-

kung der Exzellenzstrategie“ 2025/2026 zur Förderung neuer Initiativen, neuer Formate, neuer Inhalte 

und neuer Strukturen im Bereich von Lehren, Lernen und Prüfen der Technischen Universität München 

gefördert. 
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Abschlussarbeiten 2025 

Dissertationen 

Gruber, Sebastian: In-situ studies of structure-process interactions during freeze-drying of amor-

phous sugar solutions am 04.04.2025 

Schugmann, Martin: Convective Drying and Crystallization Behavior in Thin Film Systems: 

From Methodology and Material Perspective to Mechanistic Insights and Application in Sugar  

Mixtures am 07.05.2025 

Reiter, Marius: Tailoring Micellar Casein Functionality in Concentrated State – On the Relationship 

between Casein Micelles’ Properties and Acide Gel Characteristics am 14.07.2025 

 

Bachelorarbeiten 

Angela, Beatrice: From Superficial Dissolution to True Dissolution – Crossing the Final Step of  

Micellar Casein Thin Film Rehydration 

Eibel, Melanie: Dynamic Microwave Freeze-Drying: In-situ Neutron Imaging and Experimental 

Comparison 

Excel, Naomi Nafiri: Rehydration of Micellar Casein Thin Films: Multiscale Spatial Characterization 

of Dispersion Behavior 

Gelashvili, Tamar: Stratified Structure of Micellar Casein Thin Films: Role of Drying Kinetics 

Rong, Yi: Relationship Between Drying Kinetics and Casein Micelle Thin Films: Chemical Structure 

Perspective 

Starzengruber, Alexander: A Supporting Game for Teaching in Food Process Engineering –  

System Design and Implementation 

Stoll, Patrik: Assessing Rheometry as a Novel Methodological Paradigm for Streamlined  

Rehydration Profiling 

Szymborski, Lara Zofia: A Supporting Game for Teaching in Food Process Engineering –  

Concept and Gamification Aspects for Learning Success 

 

Masterarbeiten 

Englet, Marina: Thermomechanische Charakterisierung von Ackerbohnenmehl 

Graf, Thomas: Microbial Characterization of a Pea-Based Albumin Sidestream and Application of 

Processing Techniques to Improve Microbial Safety 

Hombach, Christin: Auswahl kommerzieller Pflanzenproteinisolate für die Mikropartikulierung am 

Rheometer 

Koltermann, Valerie: Reduktion von Lebensmittelabfall in der Produktion: 

Rechtliche Rahmenbedingungen und Lösungsansätze anhand einer Fallstudie  

Malescha, Carina: Gezielte Strukturgestaltung von Käseanaloga mittels Extrusion von mizellarem 

Caseinpulver und Rahm 

Mannweiler, Lisa: Partikel im Fokus: In-situ Tracking von Trajektorien und Kollisionen in turbulenten 

Gas-Partikel-Strömungen 

Miller, Xaver : Scale-Up des triboelektrischen Trennprozesses zur Proteinanreicherung aus  

Leguminosen: Entwicklung und Optimierung eines Separators am Beispiel von Ackerbohne 
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Schmutz, Simon: Energy Balanced Cooking with Microwave Assisted Combi Steamers: 

A Novel Method to Model Heat Flows in a Combi Steamer System 

Timmer, Sandrina: Application of machine learning for the evaluation of extrusion data 

Weise, Anna: From particle structure to reconstitution: How soy-protein isolate ratio, maltodextrin 

morphology and temperature shape wetting and dissolution 

 

 

 

Vorträge 

Dechema Jahrestagung Process Net Fachgruppe Lebensmittelverfahrenstechnik am 26. - 

27.02.2025 in Freising 

Greiner, J.; Englet, M.; Poller, L.; Bollwein, J.; Hilmer, M.; Foerst, P.: Dynamisch-mechanische  

Analyse (DMA) von Ackerbohnenmehlen: Einfluss von Feuchte-Temperatur-Kombinationen auf die  

mechanischen Eigenschaften von Protein und Stärke 

Gruber, S.; Ederer, C.; Foerst, P.: Wie kann uns die mikro-Computer Tomographie in der Lebensmit-

telverfahrenstechnik (weiter)helfen? 

13. Frühjahrstagung des Weihenstephaner Instituts für Getreideforschung (WIG),  

18.-19.03.2025, Freising 

Heckl, M.; Greiner, J.; Alpers, T.; Först, P.; Becker, T.: Triboelektrische Trennung zur nachhaltigen 

Aufbereitung funktioneller, proteinangereicherter Pflanzenpulver 

4. Internationale Konferenz Separations- und Trocknungstechnologie für Milch, Molke und  

vegane Rohstoffe, Kempten, 25. 03.2025 

Reitmaier, M.; Foerst, P.: Milchderivate und alternative Proteinquellen – 

Diversifikation und Produktinnovation durch Membrantrenntechnik 

Dechema Jahrestagung Process Net Fachgruppen Agglomerations- und Schüttguttechnik sowie 

Trocknungstechnik, Friedrichshafen, 01.-03.04.2025 

Hilmer, M.: Kis, Z.; Gruber, S.: Schulz, M.; Foerst, P.: Neutronenbildgebung der dynamische Mikro-

wellengefriertrocknung – Einfluss des Mischprozesses auf die örtliche Trocknungskinetik 

Kalinke, I.; Foerst, P.: Mikrowellen in der Hopfentrocknung: Hybrider Prozessansatz als Wegbereiter 

zur Elektrifizierung und Effizienzsteigerung 

18th European PhD Workshop Food Engineering and Technology, Athen, Greece, 

15.-16.04.2025: 

Kalinke, Isabel: On Uniformity and Efficiency in Microwave Freeze-Drying: Overcoming Challenges 

with Targeted Process Control Strategies 

2nd International Workshop on Reacting Particle-Gas Systems, Magdeburg, 16.-18.06.2025 

Hilmer, M.: Kis, Z.; Gruber, S.: Schulz, M.; Foerst, P.: Dynamic Microwave Freeze-Drying with  

In-Situ Neutron Imaging: Insights in the Drying of Particle beds 

Gruber,S.; Vorhauer-Huget, N.; Tsotsas, E.; Foerst, P.: Unveiling the power and limitations in X-Ray 

imaging of organic materials 

Eurodrying, Wageningen University, Wageningen, 06.-09.07.2025 

Hilmer, M.; von Mende, S.; Foerst, P.: Dynamic Microwave Freeze-Drying, Impact of Drum rotation 

and particle Size 

Faber, F.; Gruber, S.; Tsotsas, E.; Foerst, P.; Vorhauer-Huget, N.: Computer assisted access of local 
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freeze-drying conditions 

Cyrobiology Annual Meeting, Hannover, 22.-25.07.2025 

Foerst, P.: Trends in drying technology of heat sensitive materials 

Ampere 2025 – XX International Conference on Microwave and High Frequency Applications, 

Bari/Italy, 15.-18.09.2025 

Faber, F.; Kalinke I.; Gruber, S.; Foerst, P.; Vorhauer-Huget; N.: Determination of effective dieletric 

properties of frozen aqueous solutions by pore-level modeling of the irregular pore structure. 

Freeze Drying of Pharmaceutical & Biologicals, Garmisch-Partenkirchen, 16.-19.09.2025 

Tsotsas, E.; Foerst, P.: Pore-scale resolved freeze drying 3D imaging and pore network modeling 

PARTEC, International Congress on Particle Technology, Nürnberg, 23.-25.09.2025 

Hilmer, M.: Kis, Z.; Gruber, S.: Schulz, M.; Foerst, P.: Dynamic Microwave Freeze-Drying with 

In-Situ Neutron Imaging: Insights on the Drying of Particle Bulks 

Greiner, J.; Foerst, P.: Revealing Triboelectric Charging in Legume Powders: In-situ analysis single 

particle charges 

Weihenstephaner Milchwirtschaftliche Herbsttagung 2025, 09.-10.10.2025, Freising 

Wolf, C.; Graf, T.; Kalinke, I.; Grunow, M.; Foerst. P.: Albuminaufbereitung ─ Nutzbarmachung 

eines Nebenstroms der pflanzenbasierten Proteinisolatherstellung 

Reitmaier, M.; Malescha, C; Foerst, P.: Direktgelierung von mizellarem Casein mittels Extrusion zur 

Erzeugung käseähnlicher Strukturen 

Ren, J.; Studying the rehydration properties of micellar casein using a highly dynamic thin film dryer: 

from structural transformations to enhanced rehydration stragegies 

4th International Electric Conference on Processes, 22.10.2025 - Online 

Carter Schmitt, C.; Idakiev, H.; Idakiev, V.; Sokolov, S.; Foerst, P.; Vorhauer-Huget, N.:  

Drying Methods and Protein Quality in Mealworm (Tenebrio Molitor) Processing 

 

 

Posterpräsentationen 

Dechema Jahrestagung Process Net Fachgruppe Lebensmittelverfahrenstechnik am 26. - 

27.02.2025 in Freising 

Wolf, C.; Kalinke, I.; Grunow, M.; Foerst, P.: Utilization of process side streams − Fractionation of 

pea protein using membrane processes 

Korkmazhan, H.; Hilmer, M.; Foerst, P.: In-situ Imaging for the Investigation of Morphology -  

Formation during Convective Single Droplet Drying 

Kalinke, I.; Foerst, P.: Process intensification in microwave freeze-drying - Potential of innovative 

microwave generators 

Hilmer, M.; von Mende, S.; Foerst, P.: Dynamische Mikrowellengefriertrocknung von probiotischen 

Kulturen 

Dechema Jahrestagung Process Net Fachgruppen Agglomerations- und Schüttguttechnik sowie 

Trocknungstechnik, Friedrichshafen, 01.-03.04.2025 

Ren, J.; Reitmaier, M.; Foerst, P.: Enhanced rehydration characterization of micellar casein  

concentrate: A study under thin film dryer environment 

Korkmazhan, H.; Hilmer, M.; Foerst, P.: In-situ Imaging for the Investigation of Morphology -  
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Formation during Convective Single Droplet Drying 

Messe der Ideen – Projektwochen TUM, School of Life Sciences, Freising, 30.04.2025 

von Mende, S.; Hilmer, M.; Foerst, P.: Gamification in der Lehre: wie Studierende der Lebensmittel-

verfahrenstechnik die Welt retten 

Freeze Drying of Pharmaceutical & Biologicals, Garmisch-Partenkirchen, 16.-19.09.2025 

Hilmer, M.; Gruber, S.; Kis Z.;  Schulz M.; Foerst, P.; Dynamic Microwave Freeze-Drying with In-

Situ Neutron Imaging: Insights on the Drying of Particle Bulks 

Vorhauer-Huget, N.; Faber, F.; Tsotsas, E.; Först, P.; Gruber, S.: Local lyophilization conditions in 

vials based on 3D microstructure 

Towards New Food Systems, Ernährungs- und Lebensmittelsysteme neu gedacht,  

Berlin 28.-30.10.2025 

Wolf, C.; Graf, T.; Kalinke, I.; Grunow, M.; Foerst, P.: Utilising a side stream from plant protein pro-

duction − The influence of processing under laboratory and industrial conditions on the albumin side 

stream 

Arnold, S., Taubert, B., Kalinke I., Mittermaier,S., Först, P., Etzbach, L., Schweiggert-Weisz, U.:  

Targeted Variation of Thermal Process Parameters for the Reduction of Potentially Antinutritional 

Compounds in Faba Beans (Vicia faba L.);  

Get2Gether, TUM School of Life Sciences, 18.11.2025, Freising: 

Gruber, S.; Hilmer, M.; Schulz, M.; Foerst, P.: Opportunities of Neutron Imaging in Food Sciences 

Korkmazhan, H.: In-situ Imaging during Convective Single Droplet Drying  

von Mende, S.: Optimization of Rehydration Properties of Micellar Casein through Targeted Control 

of the Drying Process 

Xiong, S.; Foerst, P.: Digital Freeze-Drying Simulation by Pore Network Model 

 

Veröffentlichungen 

Greiner, Joshua; Englet, Marina; Bollwein Julian; Poller, Leonie; Wurzer Stefan; Mathias Hilmer, 

Mathias; Foerst, Petra: Dynamic mechanical analysis of food powders: Direct determination of the 

mechanical properties and glass transitions in native faba bean meal at different hydration states. Food 

Hydrocolloids, 2025,  171 (2026) 111812. 

Arman, Arefi, Vilas, Carlos, Foerst, Petra, Gruber, Sebastian et. Al: Convergence of Digital Twins 

and food drying technology: How to bring the next generation of dryers to life!, Journal of Food Engi-

neering, 404, doi.org/10.1016/j.jfoodeng.2025.112770, 2025 

Hilmer, Mathias; Jackermaier  ̧Emilia; Foerst, Petra: Dynamic microwave freeze drying of particulate 

matter, Drying Technology: Vol 43, No 11-12. 

Kalinke, Isabel, Unterbuchberger, Günther, Kulozik, Ulrich.: Enhancing drying efficiency and tem-

perature uniformity during microwave-assisted freeze drying: A weight-dependent microwave power 

approach, Journal of Food Engineering, Volume 406, 2026,112810, ISSN 0260-8774, 

https://doi.org/10.1016/j.jfoodeng.2025.112810. 

Oladejo, Ayobami Olayemi; Gruber, Sebastian; Harun, Ayatulla Imam; Thalhammer, Michaela; 

Briesen, Heiko; Först, Petra: X-ray micro computed tomography investigation of microstructure and 

its relations with physicochemical properties of heterogeneous food product during hot air drying, 

LWT Food Science and Technology, 2025, 118402. 

Oladejo, Ayobami Olayemi; Gruber, Sebastian; Foerst, Petra: Applications of non-invasive measuring 

techniques of internal changes during drying of food products. Journal of Food Engineering August 

https://doi.org/10.1016/j.jfoodeng.2025.112770
https://www.tandfonline.com/toc/ldrt20/43/11-12
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2025, 112558 

Reitmaier; Michael; Kulozik, Ulrich; Foerst, Petra: Potential and Challenges of a Targeted Membrane 

Pre-Fouling: Process Performance of Milk Protein Fractionation After the Application of a Transglu-

taminase Treatment of Casein Micelles. Foods MDPI; Juli 2025, 2682. 

Ren, J.; Liao, M.; Ji, JF.; et al.: Toward improving the rehydration of dairy powders: A comprehensive re-

view of applying physical technologies, Comprehensive reviews in Food Science and Food Safety, Doi: 

10.111/1541-4337.70154, 2025 

Xie, Shichao; Oezelik, Mine; Becker, Thomas; Foerst, Petra: The effect of airflow velocity on disper-

sion and triboelectric separation of fine food powders; Powder Technology 496 (September 2026) 

121882. 

 

Technologietransfer/ Organisation von wissenschaftlichen Veranstaltungen 

¶ Dechema Jahrestagung Process Net Fachgruppe Lebensmittelverfahrenstechnik am  

26. - 27.02.2025 in Freising 

 

¶ Weihenstephaner Milchwirtschaftliche Herbsttagung des Verbandes Weihenstephaner  

Milchwirtschaftler, Bio- und Lebensmitteltechnologen e.V., Freising-Weihenstephan  

09.-10.10.2025 in Freising. 

 

¶ Projektausschusssitzungen zu allen Vorhaben in nachstehender Liste der aktiver  

Forschungsvorhaben. 

 

 

Im Berichtszeitraum aktive, geförderte Forschungsvorhaben 

Öffentliche Förderung  

1. Einsatz trockener Trennverfahren zur Herstellung von funktionellen proteinangereicherten Pul-

vern aus Hülsenfrüchten mit Fokus auf Vermahlung und trioelektrische Separations-technolo-

gie. 01.04.2023–31.07.2026 

2. In-situ Bildgebung zur Untersuchung des Konzentrationsverlaufs und der Morphologiebildung 

von Einzeltropfen bei der konvektiven Trocknung 01.10.2024 – 30.09.2027 

3. Optimierung von Struktur und Sensorik fettreduzierter erhitzter Wursthybriderzeugnisse unter 

Zuhilfenahme pflanzlicher Proteine, 01.09.2024 – 28.02.2027 

4. Trocknung von mizellarem Casein –Optimierung der Pulverrehydratisierbarkeit unter Erhalt 

der Mizellstruktur und -funktionalität durch prozesstechnische Maßnahmen ReHyDry, 

01.11.2025 – 30.04.2028 

5. Strategien zur Präzisionsfermentation und Anwendungsoptimierung von rekombinantem  

Casein in mizellaren Substrukturen –SPArC, 01.11.2025 – 30.04.2028 

6. PEARL - Path to Efficient Albumin Recovery for Resource Leveraging, 01.01.2025 – 

31.12.2026 

  

https://www.webofscience.com/wos/woscc/full-record/WOS:001437874300001
https://www.webofscience.com/wos/woscc/full-record/WOS:001437874300001
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Anderweitig finanzierte Forschungsprojekte 

1. Pea Protein based development of meat analogues 01.04.2022 – 31.03.2025 

2. Functional proteins (Implementation of mycoproteins for a vegan and clean label approach) 

Booster Grant “FoodYou” 06.07.2023 – 31.03.2025 

3. Mikroverkapselung von Aromastoffen mittels Sprühtrocknung 15.10.2923–30.04.2025 

4. Energieeffiziente und produktschonende mikrowellenunterstütze Trocknung von Frischhopfen-

dolden zum Erhalt wertgebender Inhaltsstoffe für die Bierherstellung 01.01.2024 – 31.12.2024 

5. Direktgelierung von mizellarem Casein mittels Extrusion, 01.05.2024 – 30.04.2025 

6. Einfluss thermischer Prozesse auf die Reduktion antinutritiver Inhaltsstoffe in Ackerbohnen, 

01.05.2025 -31.12.2025 

7. Konzentrierung von Sojamilch 01.06.2025 – 31.08.2025 

8. Mining of data from pea protein-based recipe-process combinations of meat analogues, 

15.04.2025 – 31.12.2025 

 

Zusammenarbeit mit wissenschaftlichen Expertengremien und Organisati-

onen bzw. Mitarbeit in Hochschulgremien 

Prof. Dr.-Ing. Petra Först 

¶ Berufenes Mitglied in der ständigen DFG Senatskommission zur gesundheitlichen Bewertung 

von Lebensmitteln  

¶ Mitglied der DFG Gutachterrunde Mechanische Verfahrenstechnik  

¶ Berufenes Mitglied im Wissenschaftlichen Beirat des Forschungskreises der Ernährungsindust-

rie e.V. (FEI) 

¶ Berufenes Mitglied im Wissenschaftlichen Beirat des Milchindustrieverbands 

¶ Berufenes Mitglied im Wissenschaftlichen Beirat des des Deutschen Instituts für Lebensmit-

teltechnik (DIL) 

¶ Berufenes Mitglied im ProcessNet-Fachausschuss „Lebensmittelverfahrenstechnik“ 

¶ Berufenes Mitglied im ProcessNet-Fachausschuss „Trocknungstechnik“ 
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Auszeichnungen 2025 

Christian Kürzl: Preis des Verbandes Weihenstephaner Milchwirtschaftler, Bio- und Lebensmittel-

technologen e.V. (WMBL), verliehen am 09.10.2025 für seine herausragende Dissertation mit dem Ti-

tel der Dissertation: Pulsed and alternating flow conditions for the cleaning-in-place (CIP) of membra-

nes 

Gesa Fredehorst: Preis für die beste Bachelorarbeit des Verbandes Weihenstephaner Milchwirtschaft-

ler, Bio- und Lebensmitteltechnologen e.V. (WMBL), verliehen am 27.06.2025. Titel: Optimierung von 

Verfahren zur Isolierung boviner Caseinfraktionen. 

Isabel Kalinke: 1. Preis für den besten Vortag im Rahmen der Dechema Jahrestagung Process Net 

Fachgruppe Trocknungstechnik am 01.-03.04.2025 in Friedrichshafen. Titel:  Mikrowellen in der Hop-

fentrocknung: Hybrider Prozessansatz als Wegbereiter zur Elektrifizierung und Effizienzsteigerung. 

Isabel Kalinke: 1. Preis für den besten Posterbeitrag im Rahmen der Dechema Jahrestagung Process 

Net Fachgruppe Lebensmittelverfahrenstechnik am 26. - 27.02.2025 in Freising. Titel: Prozessintensi-

vierung in der Mikrowellen-Gefriertrocknung - Potential innovativer Mikrowellengeneratoren. 

Isabel Kalinke: 3. Platz für den Vortrag im Rahmen des 18th European PhD Workshop Food Engi-

neering and Technology, April 15-16th, 2025, Athen, Griechenland: Titel: On Uniformity and Effi-

ciency in Microwave Freeze-Drying: Overcoming Challenges with Targeted Process Control Strategies. 

 

 

 

 

 



 

Anzeigen – Ehrmann GmbH & Milchindustrie-Verband e.V. 
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Professur für Chemosensorische Lebensmittelsysteme 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Adresse Lise-Meitner-Straße 34  

 D-85354 Freising   

 Telefon: 08161-71 2901  

 Internet: http://www.mls.ls.tum.de/cls/   

 E-Mail: corinna.dawid@tum.de  

   

Personal   

Leitung Prof. Dr. Corinna Dawid -2901 

   

Sekretariat Angela  Lebedicker -2902 

   

Wissenschaftler Dr. Verena Mittermeier-Kleßinger -2992 

   

Doktoranden 
Camilo Correa Lozano -2908 

 
Serena Del Seppia -2908 

 
Timo Dräger -2907 

 
Julia Heidenkampf -2976 

   

Nichtwissenschaftliches    

Personal   

Dipl.-Ing. Walter Stelzer    -2996 

mailto:corinna.dawid@tum.de
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Forschung  

I. Phytometabolomics  

Molekulare und funktionale Kartierung der Stoffwechselveränderungen von Nutz- und Mo-

dellpflanzen unter abiotischen und biotischen Stressbedingungen  

Pflanzen synthetisieren eine Vielzahl strukturell unterschiedlicher Sekundärmetabolite, die für ihr 

Wachstum und ihre Entwicklung von großer Bedeutung sind und ein Arsenal chemischer Abwehrstoffe 

darstellen. Diese Moleküle werden unter bestimmten abiotischen Stressfaktoren und pathogenen An-

griffen biosynthetisiert, hochreguliert oder beides, und bieten somit eine Überlebenstaktik für Pflanzen.  

Die wissenschaftlich gestützte Züchtung von stresstoleranten Kulturpflanzen, die eine Verringerung 

von Ernteverlusten ermöglichen und die unerwünschte Abnahme von Qualitätsmerkmalen verhindern, 

erfordern Wissen über die molekularen Marker, die mit relevanten agronomischen Merkmalen assozi-

iert sind, über die quantitativen Stoffwechselreaktionen von Pflanzen auf Stressherausforderungen und 

über die Mechanismen, die die Biosynthese steuern.  

Um die Marker und bioaktiven Metaboliten, die bei Pflanzenstress hochreguliert werden, zu charakte-

risieren und zu identifizieren und den Zusammenhang zwischen Stressresistenz und Metaboliten auf-

zudecken, wenden wir das Konzept der Phytometabolomik an, welches folgende neun Schritte umfasst 

(Abbildung 1). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Abbildung 1: Phytometabolomics Ansatz  

 

Mit diesem Wissen wollen wir die Produktion hochwertiger Lebensmittel vorantreiben, indem Züch-

tungsprogramme gezielt gesteuert und die Nacherntebehandlung von pflanzlichen Lebensmitteln vom 

Erzeuger bis zum Verbraucher/Verarbeiter optimiert werden können. 
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II.  Sensomics und Sensoproteomics 

Molekulare Aufklärung des Flavors von Protein(-Hydrolysaten)  

Proteine und insbesondere Pflanzenproteine gewinnen angesichts des kontinuierlichen Bevölkerungs-

wachstums und der Klimaveränderungen immer mehr an Bedeutung. Darüber hinaus steigt die Nach-

frage nach pflanzenproteinbasierten Produkten, um den gesundheitlichen Risiken, z.B. Herz-Kreis-

lauferkrankungen, Diabetes Typ II oder Übergewicht, zu begegnen, die mit einem hohen Konsum von 

tierischen Proteinen einhergehen. Derzeit ist der Einsatz von Pflanzenproteinen allerdings aufgrund des 

oftmals starken bitteren und/oder adstringierenden Geschmacks und eines unerwünschten Aromas li-

mitiert.  

Um das Einsatzspektrum der Pflanzenproteine zu erweitern und neue (Pflanzen-)Proteine für die Hu-

manernährung zu ergründen, muss deren Aroma und Geschmack auf molekularer Ebene aufgeklärt 

werden. Zum einen können die Proteine selbst, sekundäre Pflanzenstoffe oder auch Peptide, welche 

während der Hydrolyse der Proteine gebildet werden, zu unerwünschten sensorischen Eindrücken füh-

ren. Um diese Inhaltsstoffe zielgerichtet zu charakterisieren, wenden wir das Sensomics- und Sensop-

roteomics-Konzept an. 

 

 

Abbildung 2: Strategien zur Reduktion des Fehlaromas/-geschmacks von Pflanzenproteinen 

 

Dieses Wissen unterstützt die Entwicklung und Produktion hochwertiger Lebensmittel auf Pflanzen-

proteinbasis, indem die Auswahl von Pflanzenproteinen und deren Prozessierung gezielt hinsichtlich 

des sensorischen Eindrucks optimiert werden können.  
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Einfluss von Pflanzenstress auf den Geschmack von Lebensmitteln 

Untersuchung der Geschmacksveränderungen in Nutzpflanzen infolge abiotischen oder bioti-

schen Stresses 

In der Landwirtschaft liegt der Fokus oftmals auf der Steigerung der Pflanzenerträge und der Fitness; 

es ist jedoch auch bekannt, dass sich Pflanzenstress auf pflanzliche Qualitätsaspekte wie den Ge-

schmack auswirkt. Die Expression von Genen, die die Biosynthese von Geschmacksreizen steuern, wird 

durch biotische und abiotische Stressfaktoren beeinflusst. Milde abiotische und biotische Stressfaktoren 

oder nützliche Pilze können zu einer Zunahme der Geschmacks- oder Geruchsstoffe und damit zu einem 

intensiveren Geschmackseindruck und einer besseren Erntequalität führen. Umgekehrt können Stress-

faktoren während der Wachstumsperiode oder bei der Lagerung nach der Ernte zur Bildung von Fehl-

aromen führen.  

Unsere Forschungsgruppe nutzt den SENSOMICS-Ansatz, um Geschmacksveränderungen bei Nutz-

pflanzen zu charakterisieren, die durch abiotische und biotische Stressfaktoren sowie durch nützliche 

Pilze, wie arbuskuläre Mykorrhiza, hervorgerufen werden. 
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Forschung  

Die Arbeitsgruppe (AG) Food Biopolymer Chemistry fokussiert ihre Arbeiten auf die Erforschung des 

komplexen Wechselspiels zwischen Struktur, Funktionalität, immunologischer und chemosensorischer 

Aktivität von Lebensmittelproteinen und -peptiden von der Züchtung bis hin zur Wirkung im mensch-

lichen Organismus mit dem Ziel, die Lebensmittelsicherheit und -qualität zu verbessern. Ihre For-

schungsaktivitäten konzentrieren sich derzeit auf pflanzliche Proteine, insbesondere aus Getreide, da 

Getreideprodukte zu den wichtigsten Grundnahrungsmitteln für die menschliche Ernährung gehören.  

Die AG beantwortet die folgenden drei Kernfragen: 

I. Warum nimmt die Prävalenz von weizenbedingten Erkrankungen in der Bevölkerung zu? 

II. Wie beeinflussen genetische und Umweltbedingungen die Proteinzusammensetzung von Nah-

rungspflanzen? 

III. Wie beeinflussen verschiedene Faktoren die Struktur, Funktionalität, immunologische und 

chemosensorische Aktivität von Nahrungsproteinen? 

 

Weizenbedingte Erkrankungen 

Prof. Katharina Scherfs ERC Starting Grant GLUTENOMICS und das über EU/JPI-HDHL geförderte 

Projekt ImmunoSafe-CeD, sowie ihr DFG-Projekt (458716767) sind auf die erste Kernfrage ausgerich-

tet. Im Rahmen des ERC StG-Projekts kombiniert die AG verschiedene Proteomik-, Bioinformatik- 

und Immunoassay-basierte Strategien, um immunreaktive Glutenpeptide (GIP) auf ihrem Weg in den 

menschlichen Körper zu untersuchen. Zu den wichtigsten bisherigen Erfolgen zählen die Charakteri-

sierung von Referenzmaterialien aus Weizen, Roggen, Gerste, Hafer und Erbse (z. B. Xhaferaj et al. 

2025) und die Entwicklung und Validierung neuer analytischer Methoden zum Nachweis von GIP in 

Rohstoffen und Lebensmitteln (Norwig et al. 2024). Mit den entwickelten zielgerichteten LC-MS/MS-

Methoden wurde beispielsweise gezeigt, dass sich der Gehalt an GIP und Allergenen, wie 

Amylase/Trypsin-Inhibitoren (ATI), in alten und modernen Weizensorten durch Züchtung nicht verän-

dert hat (Jahn et al. 2024, Geisslitz et al. 2023). Somit konnte die AG erstmals erfolgreich die Züchtung 

als Ursache für die steigende Prävalenz von weizenbedingten Erkrankungen ausschließen. Daher ist 

ihre Hypothese, dass die steigende Prävalenz durch die Interaktion zwischen GIP und der menschlichen 

Immunität zustande kommt, welche nun untersucht wird. 

Erfolgreiche Forschungsaktivitäten zur Beantwortung der ersten Kernfrage können nur durch inter- und 

transdisziplinäre Zusammenarbeit erreicht werden. Auf dem Gebiet der weizenbedingten Erkrankungen 

liegt das Alleinstellungsmerkmal der AG in ihrer einzigartigen Position als international führende Ex-

perten für die Analyse von Gluten und anderen immunreaktiven Proteinen, die in Kooperation mit kli-

nischen Partnern (u. a. Prof. Brockow, TUM; Prof. Lundin, Oslo University Hospital; Prof. Schuppan, 

JGU und Harvard Medical School; Prof. Sollid, University of Oslo; Prof. Zopf, FAU) auf ihre Wirkung 

im Menschen untersucht wird (z. B. Gabler et al. 2022, Dieterich et al. 2022). Die von der AG aufge-

baute Proteomik-Plattform kann problemlos auf die Untersuchung verwandter Fragen für den schnell 

wachsenden Sektor der alternativen Proteine ausgeweitet werden. 
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Abbildung 1: Amylase/Trypsin-Inhibitor (ATI) Gehalt einzelner ATIs von Weizen-Landsorten (n = 14) und mo-

dernen Sorten (n = 6). ATIs 0.19 und CM3 (A), ATIs CM17, CM16, 0.28 und CM2 (B), ATIs CM1, 0.53, 

CMX1/2/3, WCI, WASI und WTI (C). Die Boxplots zeigen den interquartilen Bereich (Box), Mittelwert (weißes 

Quadrat), Median (horizontale Linie) und Minima und Maxima (Whisker). Sternchen kennzeichnen signifikanten 

Unterschiede zwischen Landsorten und modernen Sorten (einfaktorielle Varianzanalyse, Tukey Test bei p < 0.05). 

CM Chloroform/Methanol, WASI Wheat amylase subtilisin inhibitor, WCI Wheat chymotrypsin inhibitor und 

WTI Wheat trypsin inhibitor. Aus Jahn et al. 2025, veröffentlicht unter einer CC-BY 4.0 Lizenz. 

 

Einfluss von Genetik und Umweltbedingungen auf die Proteinzusammen-setzung von  

Nahrungspflanzen 

Zur Beantwortung der zweiten Kernfrage kooperiert die AG mit nationalen und internationalen Partnern 

aus den Agrar- und Pflanzenwissenschaften, u. a. mit dem Leibniz-Institut für Pflanzengenetik und 

Kulturpflanzenforschung, der Bayerischen Landesanstalt für Landwirtschaft und dem Forschungszent-

rum Jülich. Die zukünftige Arbeit im Themenfeld Biodiversität wird dazu beitragen, die nachhaltige 

Produktion von Nutzpflanzen zu verbessern, z. B. durch die Auswahl von Sorten, die die verfügbaren 

Ressourcen (Wasser, Licht, Temperatur, CO2, Bodennährstoffe usw.) optimal nutzen. Die AG ermittelt 

Veränderungen im Proteinexpressionsmuster in Abhängigkeit von verschiedenen Parametern (Geisslitz 

et al. 2025), um z. B. die Auswahl stressresistenter Sorten mit höchstmöglichem Ertrag zu unterstützen, 

die gute strukturbildende und ernährungsphysiologisch wertvolle Proteine produzieren, während sie nur 

wenige potenziell immunreaktive Proteine bilden. Hier ist die AG im vom Elitenetzwerk Bayern geför-

derten Projekt „The Proteomes that Feed the World“ vertreten. 

Abbildung 2: Einfluss von Genotyp (n = 4), Allel (n = 6) und Umwelt (n = 3) auf die Pflanzenhöhe (A), den Roh-

proteingehalt (B) und den Glutengehalt (C) von nahezu isogenen Linien mit den Allelen/Allelkombinationen Rht1, 

Rht2, Rht3, Rht1꜡+꜡2, Rht2꜡+꜡3 und rht (Wildtyp) im genetischen Hintergrund der Winterweizensorten April Be-

arded, Bersee, Maris Huntsman und Maris Widgeon (dreifaktorielle Varianzanalyse). Modifiziert aus Geisslitz et 

al. 2025, veröffentlicht unter einer CC-BY 4.0 Lizenz. 

  

https://doi.org/10.1038/s41538-025-00385-z
https://doi.org/10.1002/fsn3.70649
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Zusammenhang zwischen Struktur, Funktionalität, immunologischer und chemosensorischer 

Aktivität von Nahrungsproteinen 

Die Projekte der AG zur Beantwortung der dritten Kernfrage konzentrieren sich auf das Verständnis 

der Beziehungen zwischen der Struktur und Funktionalität von Proteinen und Lipiden, meist in Koope-

ration mit Lebensmitteltechnologen (u. a. Prof. Becker, TUM; Prof. Courtin, KU Leuven; PD Dr. Gau-

kel, Max-Rubnier-Institut; Prof. Hinrichs, Prof. Jekle, Universität Hohenheim; Dr. Huen, ttz Bremer-

haven) im Zusammenhang mit der Verarbeitungsqualität z. B. für die Brotherstellung (BMWE 

01IF23487N) (z. B. Hermans et al. 2024, Schuster et al. 2023, Stemler et al. 2024).  

Das grundlegende molekulare Verständnis der Struktur-Funktions-Beziehungen ist besonders wichtig 

für das schnell wachsende Feld der pflanzlichen Proteinalternativen, die für ihre mögliche Verwendung 

in vegetarischen und veganen Lebensmitteln erforscht werden (BMWE, 01IF22684N). Hierfür wurde 

die thermische Stabilität und Denaturierungskinetik von Erbsen- und Haferproteinen systematisch un-

tersucht. Erbsen- und Haferprotein-Lysate wurden verschiedenen Temperatur-Zeit-Kombinationen 

(50–130 °C, bis zu 10 min) ausgesetzt und die Anteile der löslichen Proteinfraktionen im Vergleich zur 

nicht erhitzten Probe mittels RP-HPLC bestimmt. Die Modellierung der Schmelzkurven für jede Erb-

sen- und Haferproteinfraktion ergab Schmelztemperaturen von 69 °C für Albumine, 75 °C für Viciline 

und 82 °C für Legumine aus Erbsen, sowie von 91 °C für Albumine und 112 °C für Globuline aus 

Hafer. Kinetische Analysen ergaben außerdem zwei unterschiedliche Aktivierungsenergiephasen, die 

einer reversiblen Denaturierung im unteren und einer irreversiblen Aggregation im oberen Temperatur-

bereich entsprechen. Weitere Analysen mittels Proteomics sind geplant, um aufzuklären, wie spezifi-

sche Merkmale wie Molekulargewicht, Aminosäurezusammensetzung und Grad der strukturellen Un-

ordnung die thermische Stabilität von Proteinen beeinflussen. 
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Forschung 

Die Professur Pflanzenproteine und Ernährung erforscht die molekularen und technologischen Grund-

lagen pflanzlicher Proteine sowie deren Rolle für eine nachhaltige und gesunde Ernährung. Unsere Ar-

beiten verbinden Lebensmitteltechnologie, Agrar- und Ernährungswissenschaften und schaffen so ein 

interdisziplinäres Verständnis entlang der gesamten Wertschöpfungskette. 

Wir untersuchen, wie Verarbeitungsprozesse die Struktur und Funktionalität von Proteinen prägen, wel-

chen Beitrag einzelne Proteinfraktionen zur Gesamtleistung pflanzlicher Proteinsysteme leisten und wie 

sich dieses Wissen für ein nachhaltiges Rohstoffdesign und eine verbesserte Proteinqualität nutzen lässt. 

Forschungsschwerpunkte 

¶ Prozess–Struktur–Funktions-Beziehungen: Wir analysieren, wie verschiedene Prozessschritte 

– etwa Extraktion, Hochdruckbehandlung oder Freeze Structuring – die Proteinstruktur und -ei-

genschaften beeinflussen. Mithilfe moderner Analytik, Rheologie und Bildgebung entwickeln wir 

Modelle, um das Proteinverhalten gezielt vorhersagen zu können. 

¶ Proteinfraktionen und Rohstoffdesign: Wir erforschen, wie einzelne Proteinfraktionen zur 

Funktionalität von Samenproteinen beitragen. Diese Erkenntnisse bilden eine Grundlage für Ko-

operationen mit der Pflanzenzüchtung und unterstützen die Entwicklung neuer, proteinreicher Kul-

turpflanzen. 

¶ Fermentation und Bioprozessierung: Durch enzymatische und mikrobielle Fermentation ver-

bessern wir die Proteinqualität, die Verdaulichkeit und die sensorischen Eigenschaften und erhö-

hen gleichzeitig die Bioverfügbarkeit von Mikronährstoffen. 

¶ Verdaulichkeit:  Wir untersuchen, wie Verarbeitung und Textur die Verdauung, die Nährstofffrei-

setzung und die Aminosäurenverfügbarkeit beeinflussen – ergänzt durch Humanstudien in Zusam-

menarbeit mit den Ernährungswissenschaften. 

¶ Schonende und nachhaltige Verarbeitung: Wir entwickeln ressourcenschonende Verfahren, die 

native Proteinstrukturen und bioaktive Verbindungen erhalten und zugleich Funktionalität und 

Produktsicherheit gewährleisten. 

¶ Nachhaltige Proteinsysteme: Wir nutzen Nebenströme und bislang wenig genutzte Kulturpflan-

zen wie Hanf, Sonnenblume und Ackerbohne und kombinieren sie mit grünen Extraktionstechno-

logien, um eine ressourceneffiziente Proteinversorgung zu fördern. 

Unser interdisziplinärer Ansatz vereint modernste Proteinanalytik, In-vitro-Verdauungsmodelle und 

prozesstechnisches Know-how. Ziel ist es, pflanzenbasierte Lebensmittel der nächsten Generation zu 

entwickeln – mit optimierter Textur, sensorischer Qualität und Nährwertzusammensetzung – und damit 

einen Beitrag zur Transformation hin zu nachhaltigen Ernährungssystemen zu leisten. 
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Skalierung der Proteinextraktion aus Hanfpresskuchen im Rahmen des Projekts „Hemp4Food“  

Anna Dziuballe 

 

Das Forschungsprojekt „Hemp4Food“ widmet sich der ganzheitlichen Verwertung von Hanfsamen zur 

Gewinnung hochwertiger und hochfunktioneller Proteinzutaten sowie funktioneller Nebenströme für 

die menschliche Ernährung. Im Mittelpunkt stehen dabei die Entwicklung eines geeigneten nasschemi-

schen Verfahrens zur Gewinnung von funktionellen Proteinzutaten aus Hanfpresskuchen sowie die 

Übertragung dieses Verfahrens in den Pilotmaßstab. Ziel des Scale-Ups ist die Untersuchung der tech-

nischen Realisierbarkeit des Proteingewinnungsprozesses sowie die Schaffung praxisnaher Grundlagen 

für eine potenzielle industrielle Umsetzung. Die aus den Pilotversuchen resultierenden Proteinzutaten 

werden umfassend hinsichtlich ihrer chemischen Zusammensetzung und physikalisch-chemischen Ei-

genschaften charakterisiert und von den Projektpartnern aus der Industrie in verschiedenen Lebensmit-

telanwendungen (z. B. Trockenextrudate, pflanzliche Wurstalternativen, vegane Seafood-Produkte) 

eingesetzt, um das Applikationspotenzial zu bewerten. 

In Zusammenarbeit mit dem Fraunhofer-Institut für Verfahrenstechnik und Verpackung (IVV) wurden 

insgesamt fünf Proteinextraktionen aus Hanfpresskuchen im Pilotmaßstab (900-1500 L) durchgeführt. 

Die Prozessparameter für die alkalische Extraktion (pH = 10,5) und die isoelektrische Fällung (pH = 

6,0) basierten auf vorangegangenen Untersuchungen im Labormaßstab (Dziuballe et al., 2025, Manu-

skript zur Veröffentlichung eingereicht). Weitere relevante Prozessparameter, darunter die Umfangs-

geschwindigkeit des Rührers und die relative Zentrifugalkraft während der Trennprozesse, wurden ge-

zielt angepasst, um vergleichbare Misch- und Trennleistungen zu gewährleisten. Ein zentraler Unter-

schied zwischen Labor- und Pilotmaßstab ergab sich aus den eingesetzten Trenntechnologien: Im La-

bormaßstab erfolgte eine diskontinuierliche Trennung mittels Zentrifugation, wohingegen im Pilotmaß-

stab kontinuierliche Verfahren mit 2-Phasendekanter und Tellerseparator verwendet wurden. Zudem 

wurden unterschiedliche Trocknungsmethoden (Gefriertrocknung, Sprühtrocknung) im Vergleich an-

gewendet, um den Einfluss der Trocknung auf strukturelle und technofunktionelle Eigenschaften der 

Proteinzutaten beurteilen zu können.  

Im Pilotmaßstab konnten ähnliche maximale Produktausbeuten (44,1 %TM) wie im Labormaßstab 

(44,1−46,2 %TM) erzielt werden. Die Proteinausbeuten waren im Pilotmaßstab (33,8−69.0 %TM) jedoch 

deutlich niedriger als im Labormaßstab (76,1−77,3 %TM) und die Variabilität der Ergebnisse höher 

(Abb. 1). Die komplexe semi-kontinuierliche Prozesssteuerung im Pilotmaßstab führte maßstabsbe-

dingt zu längeren Trennprozesszeiten von Proteinextrakt und unlöslicher Fraktion nach der alkalischen 

Extraktion (ca. 1−1,5 h). In dieser Zeit wirkten weiterhin stark alkalische Bedingungen ein, die hydro-

lytische Fettspaltung und die Verseifung freier Fettsäuren fördern (Bals et al., 2009; Mba et al., 2021) 

und die Proteinabscheidung im 2-Phasendekanter verschlechtern können. So wiesen die Proteinzutaten 

P1−P3 aus den Pilotversuchen eine etwas niedrigere Proteinreinheit (73.3−83.5 %TM) im Vergleich zum 

Labormaßstab (89.2−92.0 %TM) auf (Abb. 1). 

Die Forschung im Bereich pflanzlicher Proteine fokussiert sich auf deren technofunktionelle Eigen-

schaften in Lebensmitteln. Pflanzliche Proteine können als Gelbildner, Emulgatoren oder Schaumbild-

ner eingesetzt werden und somit tierische Proteine in einer Vielzahl von Produkten ersetzen. Dies 

schafft neue Möglichkeiten für die Entwicklung nachhaltiger, ressourcenschonender und gesundheits-

fördernder Lebensmittel. 

Unterschiedliche Verfahren zur Extraktion von Proteinen aus pflanzlichen Rohstoffen haben einen er-

heblichen Einfluss auf die chemischen, physikalisch-chemischen und technofunktionellen Eigenschaf-

ten der gewonnenen Proteinzutaten. Gleichzeitig variieren je nach angewendetem Verfahren die Pro-
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duktausbeute und der Reinheitsgrad der Proteine. Die gezielte Anpassung der Prozessparameter wäh-

rend der Proteingewinnung stellt daher einen entscheidenden Ansatzpunkt dar, um funktionelle Pro-

teinzutaten für vielfältige Lebensmittelanwendungen zu entwickeln. 

Ausgehend von diesen Ergebnissen wurde ein angepasster Pilotprozess (P4, P5) implementiert: 

 

Die Extraktionszeit wurde von 60 auf 30 Minuten verkürzt und ein zusätzlicher Aufreinigungsschritt für 

den Proteinextrakt eingeführt, um mittels eines Tellerseparators eine lipidreiche Fraktion abzutrennen. 

Allerdings zeigte der angepasste Prozess keine klare Steigerung der Proteinreinheit (Abb. 1). Auch die 

Fettgehalte der Proteinzutaten des angepassten Prozesses blieben im Vergleich zum Standardprozess 

ohne Aufreinigungsschritt unverändert (16,6−17,0 %TM vs. 14,4−21,1 %TM), vermutlich aufgrund unzu-

reichender Lipidabtrennung. Dies verdeutlicht, dass die Trennprozesse entscheidend für die Effizienz der 

Proteingewinnung sowie für die Qualität der resultierenden Proteinzutaten sind. Weiteres Optimierungs-

potenzial besteht vor allem darin, die Trenneffizienz zu erhöhen, insbesondere bei der Abtrennung des 

ausgefällten Proteins nach der isoelektrischen Fällung.  

Bei den im Pilotmaßstab hergestellten Proteinzutaten wurde mittels Differential Scanning Calorimetry 

(DSC) eine verringerte Enthalpieänderung beobachtet (Abb. 2A), was auf eine verstärkte partielle Dena-

turierung der Proteine hindeutet. Dies ist vermutlich auf die verlängerte Trennzeit unter anhaltend alka-

lischen pH-Bedingungen zurückzuführen, die die strukturelle Stabilität der Proteine beeinträchtigt (Choi 

und Ma, 2005; Miranda et al., 2022). Eine weitgehend native Proteinstruktur erwies sich als förderlich 

für eine hohe Proteinlöslichkeit im sauren Milieu (pH 4) und trug somit zu einer verbesserten Techno-

funktionalität der Proteinzutaten bei. Obwohl die thermische Belastung der Proteine bei der Sprühtrock-

nung höher ist als bei der Gefriertrocknung (Yang et al., 2022), hatte die Trocknungsmethode nur einen 

untergeordneten Einfluss auf die Proteindenaturierung und -löslichkeit. Allerdings führte die Sprühtrock-

nung zu einer deutlichen Reduktion der Partikelgröße (D90 ≤ 61 μm) im Vergleich zur Gefriertrocknung 

(D90 ≤ 469 μm), wodurch technofunktioneller Eigenschaften wie Emulsionsaktivität und Pulverfarbe ge-

zielt positiv beeinflusst werden können (Burger et al., 2022; Etzbach et al., 2024). 

Abbildung 1: Produkt- und Proteinausbeuten sowie Proteinreinheiten der Hanfproteinzutaten aus den 

Laborversuchen (L) und den Pilotversuchen (P). 
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Trotz verstärkter partieller Denaturierung zeigten die im Pilotmaßstab gewonnenen Proteinzutaten die 

Fähigkeit zur Ausbildung stabiler Gele nach thermisch induzierter Gelbildung bei pH 4 (Abb. 2B). Die 

minimale Gelbildungskonzentration lag im Bereich von 12−14 % und war damit lediglich geringfügig 

höher als bei den im Labormaßstab hergestellten Proteinzutaten (11−12 %). Durch die Verwendung eines 

Presskuchens aus geschälten Hanfsamen zeichneten sich die Proteinzutaten sowie die resultierenden 

Gele durch eine optisch attraktive, helle Farbe auf (Abb. 2B), was für die geplanten Lebensmittelanwen-

dungen der Industriepartner von besonderer Relevanz ist. Im Rahmen weiterführender Untersuchungen 

sollen die technofunktionellen Eigenschaften der Proteinzutaten umfassend charakterisiert werden, ins-

besondere der Einfluss der Partikelgrößenverteilung. Zusätzlich wird der unlösliche Rückstand der alka-

lischen Extraktion einer umfassenden Charakterisierung unterzogen. Erste orientierende Analysen im 

Labormaßstab zeigten hohe Gehalte an Proteinen (20−30 %), Mineralstoffen (ca. 30 %) und Kohlenhyd-

raten (ca. 20 %, überwiegend Ballaststoffe), die das Potenzial des Rückstands als funktionelle Lebens-

mittelzutat, z.B. zur Nährstoffanreicherung von Lebensmitteln, verdeutlichen. Somit eröffnet die Nut-

zung des Rückstands neben den Proteinzutaten ergänzende Möglichkeiten zur umfassenden und vielfäl-

tigen Verwertung von Hanfsamen als nachhaltige Rohstoffquelle. 
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Reduktion potenziell antinutritiver Inhaltsstoffe in Linsen durch minimalisierte Prozesse – 

Ausschnitt aus dem Projekt Leg4Future (2822EPS005)  

Philipp Valerius 

 

Im Rahmen des Projekts Leg4Future wird eine biodiversitätsorientierte Landwirtschaft verfolgt, die da-

rauf abzielt, bislang in Deutschland wenig genutzte Leguminosen wie die Linse (Lens culinaris MEDIK.) 

in den Anbau zu integrieren. Aufgrund ihres hohen Proteingehalts von etwa 16–31 % bietet diese Le-

guminose ein großes Potenzial für die Entwicklung und Nutzung innovativer Proteinprodukte (Anwar et 

al., 2007; Dhull et al., 2023).  

Eine Hürde für die Nutzung stellen die in den Linsen enthaltenen potenziell antinutritiven Faktoren 

(pANF) dar. Diese können sich neben nachteiligen ernährungsphysiologischen Effekten wie einer ver-

minderten Mineralstoff- und Proteinverfügbarkeit auch negativ auf die Farbe, den Geschmack oder die 

funktionellen Eigenschaften von Proteinen in Lebensmitteln auswirken (Heng et al., 2006). Aufgrund 

der in der Literatur beschriebenen sortenabhängigen Schwankungen (Wang et al., 2009), wurden zu-

nächst fünf verschiedene Linsensorten (Späths Alblinse 1, Späths Alblinse 2, dunkelgrün marmorierte 
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Alblinse, Beluga Linse und Laird-Linse) hinsichtlich ihrer Gehalte ausgewählter pANF untersucht  

(Tab. 1).  

Tabelle 1: Potenziell antinutritive Faktoren in Linsen (bezogen auf die Trockenmasse) 

Pozentiell antinutritiver Faktor Mengenbereiche   

Trypsininhibitor-Aktivität (TUI/mg) 5,2 – 6,8  

Phytinsäure (g/100 g) 0,7 – 1,5 

Raffinose-Familie Oligosaccharide (mmol/100 g) 3,9 – 5,5 

 

Die erfassten pANF-Gehalte sind vergleichbar mit Literaturwerten (Martín-Cabrejas et al., 2009; Mazı 

et al., 2023; Świeca & Baraniak, 2014; Tahir et al., 2011; Vidal-Valverde et al., 1994). Aufgrund der in 

den Laird-Linsen erfassten günstigsten Zusammensetzung der pANF wurde diese für die weiteren Un-

tersuchungen verwendet.  

Bei der trockentechnischen Fraktionierung von Leguminosen durch Windsichtung in eine stärkereiche 

Grob- und eine proteinreiche Feinfraktion können sich die mit den Proteinen assoziierten pANF – insbe-

sondere Trypsininhibitoren und Phytinsäure – anreichern, weswegen im Rahmen dieses Projektes nass-

technische Prozesse eingesetzt werden (Amin et al., 2022; De Angelis et al., 2021; Elkowicz & Sosulski, 

1982).  

Bei nasstechnischer Isolation der Proteine durch die oft angewandte alkalische Extraktion, gefolgt von 

pH-induzierter Fällung am isoelektrischen Punkt der zu isolierenden Proteinfraktionen, können zwar üb-

licherweise Trypsininhibitoren partiell abgereichert werden, andere, wie die Phytinsäure, werden jedoch 

bei diesen Verfahren oft angereichert. Diese Beobachtungen konnten auch im Zuge der nasstechnischen 

Isolation der Linsenproteine aus der Sorte Laird festgestellt werden. Phytinsäure wurde um 149% ange-

reichert, die Trypsininhibitor-Aktvität hingegen konnte um 17% abgereichert werden. Der Gehalt an 

Raffinose-Familie Oligoasaccharide (RFO), welche Raffinose, Stachyose und Verbascose inkludieren, 

wurde nicht signifikant verändert. Aufgrund dieser nicht als hinreichend zu erachtenden Reduktion der 

pANF durch klassische Isolationsverfahren und unter Berücksichtigung des verfahrenstechnischen und 

finanziellen Aufwands ist es ein Ziel des Projekts, ein minimalisiertes Verfahren zu entwickeln, mit des-

sen pANF in der proteinangereicherten Fraktion effizienter abgereichert werden können (Abb. 1). Im 

Hinblick auf den Nachhaltigkeitsaspekt ist es nicht erforderlich, Proteinisolate mit einem Proteingehalt 

über 85% herzustellen. Stattdessen sollen ressourcenschonende Verfahren entwickelt werden, die pro-
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teinreiche und funktionelle Lebensmittelzutaten erzeugen und gleichzeitig die Gehalte an potenziell an-

tinutritiven Faktoren (pANF) substanziell reduzieren. 

Vor diesem Hintergrund wurde der Einfluss der Temperatur, des pH-Wertes und der Extraktionsdauer 

auf die nicht oder nur bedingt reduzierbaren pANF, insbesondere auf Phytinsäure und RFO, in geschälten 

Linsen systematisch anhand eines statistischen Versuchsplans (Design of Experiments) untersucht. Die 

sich aus diesen Ergebnissen der Versuchspläne ergebenden Modelle zeigen einen dominierenden Ein-

fluss der Extraktionstemperatur, gefolgt von der Extraktionsdauer, auf die Gehalte an pANF. Unter an-

derem zeigte sich eine Abreicherung von bis zu 82 % bei der Phytinsäure. Der pH-Wert spielt eine un-

tergeordnete Rolle, ist jedoch statistisch signifikant (α=0,05) mit der Abreicherung von RFO assoziiert. 

Am Beispiel der RFO-Gehalte zeigen sich auch signifikante Interaktionen zwischen Temperatur und pH-

Werten. Der Einfluss des pH-Wertes scheint bei niedrigen Temperaturen (20 °C) stärker ausgeprägt als 

bei hohen Temperaturen (60 °C). Es ist zu beachten, dass Bestätigungsläufe zur Validierung interpolier-

ter Modellvorhersagen bisher nicht durchgeführt wurden. Grundsätzlich kann die Reduktion von Oli-

gosacchariden und Phytinsäure durch enzymatische Hydrolyse oder Diffusion ins Extraktionsmedium zu 

erklären sein (Njoumi 2019; Avezum (2024)). Eine abschließende Differenzierung dieser Effekte erfor-

dert jedoch eine getrennte Erfassung einzelner Oligosaccharide bzw. die Erfassung des Phosphorylie-

rungsgrades der Inositolphosphate. Diese Differenzierungen können auf Grundlage der angewandten 

Analytik nicht durchgeführt werden. Daher werden in einem weiteren Schritt HPLC-basierte Methoden 

entwickelt, die Raffinose, Stachyose und Verbascose sowie einzelne Inositolphosphate detektieren und 

quantifizieren können. Die Relevanz der getrennten Erfassung ergibt sich u.a. bei der Phytinsäure, da 

sich durch Dephosphorylierung die Inhibition der Absorption zweiwertiger Kationen verringert (Lönner-

dal, 2002). 

Im Weiteren können die in der statistischen Versuchsplanung als optimal identifizierten Parameterkom-

binationen in den oben skizzierten Prozess der Proteinanreicherung integriert werden.  

 

Abbildung 1: Schematische Darstellung der Separation und Analyseverfahren zur Reduktion potentiell 
antinutritiver Faktoren in Linsen 
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Nutzung von Röntgen- und Neutronenstrahlung in der Lebensmittelforschung 

Maren Müller 

 

Pflanzliche Proteine haben nach wie vor hohes Potenzial für die Ernährungswende. Um sich jedoch lang-

fristig am Markt zu etablieren, ist es aus Sicht der Konsumentinnen und Konsumenten entscheidend, dass 

pflanzenbasierte Alternativprodukte in Funktionalität und Sensorik möglichst nahe an tierische Produkte 

heranreichen [1]. Die Entwicklung entsprechender Produkte stellt eine erhebliche technologische Her-

ausforderung dar. Einen wichtigen Beitrag zu deren Bewältigung leisten moderne strukturaufklärende 

Methoden wie Röntgen- und Neutronen-Kleinwinkelstreuexperimente (SAXS/SANS). 

Röntgen- und Neutronenstrahlung ermöglichen es, Struktur-Funktionalitäts-Beziehungen von Lebens-

mitteln auf Nano- bis Mikroskala zu untersuchen [2,3]. SAXS wurde beispielsweise eingesetzt, um struk-

turelle Unterschiede zwischen Milchprodukten und deren kommerziellen veganen Alternativen auf 

Ebene einzelner Inhaltsstoffe sichtbar zu machen. Auf diese Weise lässt sich besser verstehen, welche 

strukturellen Lücken in pflanzlichen Produkten noch geschlossen werden müssen [4]. Da pflanzliche 

Proteine in Lebensmitteln häufig nicht in reiner Form vorliegen, wurden mithilfe von SANS grundle-

gende Erkenntnisse an komplexen, gemischt besetzten Grenzflächen, etwa in Öl-in-Wasser-Emulsionen, 

gewonnen [5]. Auch die Stabilisierung von Emulsionen durch Blattproteine der Luzerne [6] (Abb. 1) 

sowie die Schaumbildung durch Erbsenprotein [7] wurde bereits erfolgreich untersucht. Darüber hinaus 

können SAXS und SANS eingesetzt werden, um die hierarchische Strukturentwicklung während der 

Extrusion von Sojaprotein-Polysaccharid-Systemen als Fleischalternativen in-situ zu beobachten [8]. 

In Kooperation mit der Arbeitsgruppe Sustainable Food Colloids am Forschungszentrum Jülich wird 

derzeit die Stabilisierung von Emulsionen durch Blattproteine mit besonderem Fokus auf die Ribulose-

1,5-Bisphosphat-Carboxylase/Oxygenase (RuBisCo) untersucht (Abb. 2). Dafür wurden erste RuBisCo-

reiche Konzentrate analysiert, die an der Universität Aarhus unter vergleichsweise milden Extraktions-

bedingungen gewonnen wurden, beispielsweise durch gekühlte Saftpressung, den Einsatz von Antioxi-

dantien sowie Ultrafiltrations- bzw. Mikrofiltrationsschritte und anschließende Säurefällung. Diese Kon-

zentrate wurden mithilfe von Neutronen- und Röntgenstreuung hinsichtlich ihres pH-abhängigen Ver-

haltens in Lösung sowie ihrer Emulgiereigenschaften bei pH 7 charakterisiert. 

Die Kleinwinkelstreumethoden SAXS und SANS liefern Informationen zur Proteinstruktur und zu Form-

faktoren sowohl in Lösung als auch an der Öl-Wasser-Grenzfläche im Nano- und Mikrometerbereich. 

Durch Kontrastvariation in SANS-Experimenten lassen sich zudem Aussagen über die Löslichkeit ein-

zelner Konzentratkomponenten in Abhängigkeit vom pH-Wert treffen. Bildgebende Verfahren wie die 

Kryo-Transmissionselektronenmikroskopie ergänzen diese Untersuchungen um eine detaillierte Analyse 

der Mikrostruktur der Proteine. Zusätzlich erlaubt die Neutronen-Spin-Echo-Spektroskopie (NSE) Ein-
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blicke in dynamische Prozesse, etwa in das Diffusionsverhalten von Proteinen in Lösung sowie in Fluk-

tuationen und Diffusionsprozesse an der Öl-Wasser-Grenzfläche auf Nano- bis Mikroskalen. Zusammen 

ermöglichen diese Methoden eine fundierte Bewertung der zugrunde liegenden Stabilisierungsmecha-

nismen sowie des Einflusses von Proteinen und begleitenden Co-Extraktstoffen. 

Parallel dazu wird die Isolierung von RuBisCo weiter optimiert, um das Verhalten dieses Proteins in 

einem möglichst reinen System gezielt untersuchen zu können. Ziel ist es, mithilfe der Fast Protein Li-

quid Chromatography (FPLC) eine höhere Reinheit zu erreichen. Dies soll durch die Kombination ver-

schiedener Aufreinigungsverfahren, wie Anionenaustausch- und Größenausschlusschromatographie, re-

alisiert werden. Die so gewonnenen RuBisCo-Isolate werden ebenfalls hinsichtlich ihrer Emulgiereigen-

schaften mittels SAXS und SANS analysiert und mit den entsprechenden Konzentraten verglichen. 

 

Abbildung 1: SANS-Kurven von Luzernenproteinkonzentraten in Emulsion in verschiedenen Kontrasten (a) und 

vergleich von Luzernenproteinkonzentrat in Lösung und Emulsion (b) [6]. 

Abbildung 2: Schematische Darstellung der Proteinstruktur eines nativen RuBisCo-Proteins [9]. 
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Investigation on faba bean processing [Vicia faba L.] - Enhancing nutritional and functional 

characteristics for tailored food ingredient production 

Sophie Julia Arnold 

 

Die Ackerbohne [Vicia faba L.] gewinnt als heimische und nicht-allergene Proteinquelle zunehmend an 

Bedeutung. Mit einem Proteingehalt von 31–34 % sowie einem Ballaststoffgehalt von 7–8 % zählt sie 

zu den nährstoffreichen Körnerleguminosen (Rahate et al., 2021). Aufgrund ihrer ausgeprägten Frostto-

leranz eignet sie sich sowohl für den Anbau in gemäßigten Klimazonen als auch für den Einsatz als 

Winterfrucht. Durch die symbiotische Assoziation mit stickstofffixierenden Rhizobien leistet die Acker-

bohne einen erheblichen Beitrag zur Verbesserung der Bodenfruchtbarkeit und kann den mineralischen 

Stickstoffdüngebedarf der Folgefrucht signifikant reduzieren (Martineau-Côté et al., 2022). 

Neben wertgebenden Komponenten wie Proteinen, Stärke und Polyphenolen enthält die Ackerbohne eine 

Reihe potenziell antinutritiver Faktoren (ANF) (Agarwal et al., 2023). Zu den relevanten ANF zählen 

insbesondere Phytinsäure, kondensierte Tannine, Trypsininhibitoren sowie die Pyrimidinglycoside Vicin 

und Convicin (Rahate et al., 2021). Diese Verbindungen können die Nährstoffverfügbarkeit, die techno-

funktionellen Eigenschaften sowie die sensorische Qualität negativ beeinflussen und somit die Verarbei-

tungseignung und Akzeptanz der Ackerbohne limitieren (Rahate et al., 2021; Vogelsang-O'Dwyer et al., 

2020). 

Für die Nutzung der Ackerbohne als Proteinzutat werden derzeit meist Proteine mittels alkalischer Ex-

traktion gewonnen. Allerdings konnte gezeigt werden, dass dieses Verfahren sowohl die native Protein-

struktur als auch die daraus resultierenden physikochemischen und technofunktionellen Eigenschaften 

beeinflusst. Darüber hinaus handelt es sich hierbei um wasser- und energieintensives Extraktionsverfah-

ren (Boukid & Castellari, 2022; Vogelsang-O'Dwyer et al., 2020), bei dem neben der ANF auch nutritive 

Inhaltsstoffe abgereichert werden (Boukid & Castellari, 2022).  

Ein alternativer Ansatz besteht in der Nutzung funktioneller Mehle als Lebensmittelzutat, bei deren Her-

stellung sowohl thermische als auch nicht-thermische Verfahren zur Reduktion unerwünschter Verbin-

dungen wie ANF sowie qualitätsmindernder Enzyme eingesetzt werden.  

Das durch die Vereinigung zur Förderung der Milchwirtschaftlichen Forschung an der TUM in Freising-

Weihenstephan e. V. geförderte Forschungsprojekt „Einfluss thermischer Prozesse auf die Reduktion 

antinutritiver Inhaltsstoffe in Ackerbohnen [Vicia faba L.]“ verfolgt das Ziel, das Verhalten ausgewählter 

ANF unter definierten thermischen Belastungen zu charakterisieren. Hierzu wurde Ackerbohnenmehl in 

Kooperation mit der Professur Food Process Engineering der Technischen Universität München mittels 

eines Röhrchenerhitzers verschiedenen Temperatur-Zeit-Profilen ausgesetzt (Abb. 1). 

Die Analysen der behandelten Proben zeigen, dass thermische Prozesse eine signifikante Reduktion der 

Trypsininhibitoraktivität (TIA), des Phytinsäuregehalts sowie des Gehalts an phenolischen Verbindun-

gen bewirken. Dabei erwies sich die Temperatur als primärer Einflussfaktor, während die Behandlungs-

dauer eine nachgeordnete Rolle spielte. 
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Abbildung 1: Workflow zur Untersuchung der thermisch induzierten Reduktion ausgewählter potenziell antinutri-

tiver Inhaltsstoffe in Ackerbohnenmehl [Vicia faba L.] mithilfe eines Röhrchenerhitzers (Erstellt mit Biorender). 

 

So führte eine Behandlung bei 80 °C selbst nach 30 min zu keiner signifikanten Abnahme der TIA. Bei 

100 °C wurde nach 10 min eine Reduktion um 26 % erreicht, während bereits die Aufheizphase auf 

140 °C eine Absenkung um 82 % bewirkte. Der deutliche Anstieg der Reaktionsgeschwindigkeit zwi-

schen 100 °C und 120 °C lässt sich auf die hohe thermische Stabilität der überwiegend vorkommenden 

Bowman-Birk-Inhibitoren zurückführen (Avilés-Gaxiola et al., 2018). Somit unterscheidet sich die nö-

tige Temperatur deutlich zu der für die hitzelabileren TIA in Sojabohnen (Westfall & Hauge, 1948). 

Auch der Gehalt an Phytinsäure und an phenolischen Verbindungen konnte durch Temperaturbehand-

lung reduziert werden. Für eine signifikante Abnahme waren Temperaturen von ≥ 120 °C erforderlich. 

Während der Abbau der Phytinsäure erst nach einer Haltezeit von mindestens 5 min einsetzte, genügte 

für die Reduktion der phenolischen Verbindungen bereits die Aufheizphase. 

Die Kenntnis der spezifischen Abbaukinetiken ist entscheidend für die Entwicklung gezielter Vorbe-

handlungsstrategien, die sowohl die Reduktion antinutritiver Inhaltsstoffe als auch die gezielte Modifi-

kation technofunktioneller Eigenschaften ermöglichen. In weiterführenden Untersuchungen sollen daher 

auch die funktionellen Eigenschaften der thermisch behandelten Mehle analysiert werden, um das Po-

tenzial der Ackerbohne als Rohstoff für funktionelle Lebensmittelzutaten auszubauen. 
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Modifikationen von Sonnenblumenpresskuchen [Helianthus annuus L.] und deren Auswirkun-

gen auf Funktionalität und In-vitro-Verdaulichkeit 

Marie Zöllner 

 

Die Förderung einer nachhaltigen, pflanzenbasierten Ernährung erfordert die Berücksichtigung und 

Wertschöpfung von Nebenströmen aus bestehenden Industrieprozessen. Die Sonnenblume [Helianthus 

annuus L.] gehört europaweit zu den wichtigsten Ölsaaten und ist nach Raps die zweitwichtigste Quelle 

für Speiseöl. Auch in Deutschland steigt die Erntemenge stetig an (Bundesanstalt für Landwirtschaft und 

Ernährung, 2022; de; US Department of Agriculture, 2025) . 

Presskuchen aus Sonnenblumenkernen stellt einen wertvollen Nebenstrom dar, der derzeit hauptsächlich 

als proteinreiches Futtermittel, als Brennstoff oder in der Biogaserzeugung Verwendung findet (Bundes-

anstalt für Landwirtschaft und Ernährung, 2022). Die Verwendung als Lebensmittelzutat bietet jedoch 

großes Potenzial, da er ein hochwertiger Rohstoff mit vielseitigen Einsatzmöglichkeiten darstellt. Für 

eine optimale Einbindung in Lebensmittel ist es entscheidend, die Auswirkungen des Entfettungsprozes-

ses auf die Zusammensetzung und die funktionellen Eigenschaften des Presskuchens zu verstehen 

(Beaubier et al., 2025; Grasso et al., 2019). Ziel des Projekts ist es, den Einfluss verschiedener Entfet-

tungsprozesse auf die In-vitro-Verdaulichkeit von Sonnenblumenproteinen zu analysieren, mit besonde-

rem Fokus auf die Wechselwirkungen mit phenolischen Verbindungen. 

Bei der Ölherstellung werden die Sonnenblumenkerne mechanisch entfettet, wodurch ein Presskuchen 

mit mehr als 10 % Restfett entsteht (Grahovac et al., 2024). Dabei beeinflussen mehrere Prozessparame-

ter die Eigenschaften des Presskuchens, insbesondere die der enthaltenen Proteine. Als wichtigste Ein-

flussfaktoren gelten hierbei der Schälgrad, die Temperatur und der Durchmesser der Pressdüsen bzw. der 

Druck auf den Rohstoff. In einem zweiten Entfettungsschritt kann das restliche Öl mittels für Lebens-

mittel zugelassener Lösungsmittel - n-Hexan oder Methyltetrahydrofuran (MTHF) - gewonnen werden 

(Cravotto et al., 2024; Rapinel et al., 2020). Der Restfettgehalt kann dadurch auf ca. 3 % reduziert werden 

und der Proteingehalt steigt auf 25 % (mit Schale) bzw. über 40 % (ohne Schale) an. 

Die beschriebenen Prozessparameter beeinflussen nicht nur die Zusammensetzung (Abb. 1), sondern 

auch die funktionellen Eigenschaften wie Proteinlöslichkeit und Verdaulichkeit, die für die Lebensmit-

telanwendung entscheidend sind. Die Proteinlöslichkeit des Produkts wird stärker durch die mechanische 

als durch die chemische Entfettung beeinflusst. Unklar ist, ob die beobachteten Veränderungen primär 

auf mechanische Einflüsse oder auf die beim Pressen auftretenden Temperaturen (>70 °C) zurückzufüh-

ren sind. 
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Abbildung 1: Chemische Makrozusammensetzung von Sonnenblumenkernen und Presskuchen (SPC) in unter-

schiedlichen Entfettungsstadien, jeweils mit und ohne Schale. Bei der Anwendung einer chemischen Entfettung 

sind die Lösungsmittel (Hexan, MTHF) in der Probenbezeichnung vermerkt. 

 

Potenziell antinutritive Inhaltsstoffe sind nicht im Öl, sondern im restlichen Kernmaterial enthalten, so-

dass sie durch die Entfettung im Presskuchen angereichert werden. Erhöhte Temperaturen bei der me-

chanischen Entfettung können die Aktivität von Trypsin-Inhibitoren reduzieren. Häufiger kommen je-

doch phenolische Verbindungen in Sonnenblumenkernen vor. Je nach Sorte kann Chlorogensäure 60–

90 % davon ausmachen (Girotto et al., 2024; Weisz et al., 2009). Chlorogensäure oxidiert leicht zu reak-

tiven Chinonen, insbesondere unter alkalischen Bedingungen oder durch Enzyme wie die Polypheno-

loxidase. Diese Chinone können kovalente und nicht-kovalente Bindungen mit Proteinen eingehen, was 

deren strukturelle Eigenschaften und damit auch die Verdaulichkeit negativ beeinflusst (Kieserling et al., 

2024). Gleichzeitig induzieren sie eine grünliche Farbveränderung, die die Akzeptanz von Lebensmitteln 

bei Verbrauchern deutlich verringern kann (Bongartz et al., 2016; Wildermuth et al., 2016).  

Die möglichen Wechselwirkungen zwischen oxidierten phenolischen Verbindungen und Proteinen ver-

deutlichen die Notwendigkeit, die Verdaulichkeit der Proteine zu untersuchen und gezielte Strategien zur 

Verbesserung der Proteinverdaulichkeit zu entwickeln. Standardisierte Methoden zur In-vitro-Simula-

tion der menschlichen Verdauung ermöglichen es, sowohl die Verdaulichkeit von Proteinen als auch den 

Einfluss ihrer chemischen Zusammensetzung und Prozessierung zu untersuchen (Brodkorb et al., 2019). 
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Da die nachhaltige Verwendung des Presskuchens als Lebensmittelzutat eine hohe Proteinverdaulichkeit 

erfordert, ist deren Untersuchung essenziell. Standardisierte In-vitro-Modelle ermöglichen die Analyse 

der Verdaulichkeit sowie des Einflusses von Zusammensetzung und Prozessierung.  Zur Bestimmung 

der Verdaulichkeit sind nicht nur die Zusammensetzung der unentbehrlichen Aminosäuren, sondern auch 

die Bioverfügbarkeit der Inhaltstoffe im Darm entscheidend (Food and Agriculture Organization of the 

United Nations, 2013). Die Prozessierung von Sonnenblumenpresskuchen kann die Eigenschaften be-

einflussen und damit die Bioverfügbarkeit der Proteine verändern. Mithilfe eines In-vitro-Verdauungs-

modells lassen sich die Auswirkungen solcher Veränderungen analysieren. 
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Reduction of Antinutritional Factors through Activation of Endogenous Enzymes during Cow-

pea Germination 

Victor Christian Kaharso 

 

Cowpea (Vigna unguiculata (L.) Walp.) is a highly nutritious yet underutilized vegetable legume with 

significant potential to address protein–calorie malnutrition, particularly in resource-limited regions 

(Gonçalves et al., 2016). It thrives under harsh conditions such as drought and sandy soils, underscoring 

its role as a climate-resilient crop. This resilience positions cowpea as a strategic legume for achieving 

food and nutritional security in tropical and subtropical regions, particularly in sub-Saharan Africa (Car-

valho et al., 2017; Halilou et al., 2015). 

In its dry grain form, cowpea is commonly known as black-eyed pea, southern bean, Augenbohnen, or 

marble pea, while in its green pod form, it is referred to as yard-long bean, asparagus bean, body bean, 

or snake bean (Jayathilake et al., 2018). Nutritionally, cowpea contains 23–25% protein and 50–67% 

carbohydrates, making it a valuable source of macronutrients (Devi et al., 2015). Its amino acid profile 

complements cereals, enhancing dietary protein quality when consumed together. Cowpea also provides 

calories and water-soluble vitamins, reinforcing its role as a staple food ingredient. 

Despite these benefits, cowpea contains antinutritional factors that limit nutrient bioavailability. These 

include polyphenols, tannins, phytic acid, and trypsin inhibitors. Trypsin inhibitors interfere with pro-

teolytic enzymes, reducing protein digestibility (Liener, 2001). Tannins bind dietary proteins into indi-

gestible complexes (Bressani et al., 1982), while phytates reduce mineral bioavailability and form phyt-

ate–protein complexes that hinder absorption (Oberleas & Harland, 1981). 

Among processing techniques, germination is widely recognized as superior to thermal treatments (boil-

ing, roasting, and autoclaving) because it reduces antinutritional factors while preserving nutritional 

quality and functional properties (Gaytán-Martínez et al., 2023). During germination, endogenous en-

zymes such as polyphenol oxidases, phytases, and proteases are activated (Gunathunga et al., 2024; Das 

et al., 2022). However, most studies have examined seedlings as a whole, without distinguishing reduc-

tions within specific tissues. To address this, the present study separated cowpea seedlings into radicle 

and cotyledon fractions to evaluate tissue-specific changes in antinutrients and enzyme activity. The 

workflow of this study is illustrated in Figure 1, which outlines the separation of radicle and cotyledon 

samples and the subsequent analysis of antinutrient reduction and enzyme activity. 
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Figure 1. Workflow for investigating the reduction of antinutritional factors via endogenous enzyme activation 

in cowpea during germination (Created with https://BioRender.com) 

 

Cowpea germination for up to 72 hours revealed distinct biochemical changes. Overall, phytate and 

tannin contents decreased significantly, while trypsin inhibitor activity (TIA) declined at 48 hours but 

showed no further reduction at 72 hours. Tissue-specific analysis showed contrasting patterns. In the 

radicle, phytate and TIA decreased significantly, whereas tannin content increased, consistent with its 

role in protecting seedlings against oxidative stress during early growth (Do Tan Khang et al., 2016). 

Total phenolic content (TPC) rose sharply in the radicle, reflecting activation of phenolic biosynthesis 

pathways that support antioxidant defense and root development (Günal-Köroğlu et al., 2025). In the 

cotyledon, phytate levels declined, but not significantly; TIA levels decreased until 48 hours, then sta-

bilized; tannin content progressively decreased; and TPC levels increased until 48 hours before plat-

eauing. 

The reduction of antinutritional factors is primarily attributed to the activation of enzymes. Phytase 

hydrolyzes phytic acid into inositol and phosphate, improving mineral bioavailability (Greiner & 

Konietzny, 2006). Polyphenol oxidase (PPO) catalyzes the oxidation of polyphenols and tannins, re-

ducing their interference with protein digestibility (Mayer, 2006). Proteases degrade storage proteins 

and inactivate trypsin inhibitors, enhancing protein utilization (Gunathunga et al., 2024). 

In conclusion, germination effectively reduces antinutritional factors in cowpea through the activation 

of phytase, PPO, and proteases. Beyond mitigating antinutrients, germination also enhances functional 

compounds such as phenolic acids and antioxidants, improving the nutraceutical potential of cowpea 

(Do Tan Khang et al., 2016; Günal-Köroğlu et al., 2025). Given the limited research on cowpea, espe-

cially in Europe, further exploration of its germination-driven nutritional and functional improvements 

could expand food diversity and promote sustainable dietary options in Germany and other European 

countries. 

https://biorender.com/
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Forschung  

Der Lehrstuhl widmet sich der Übertragung und Entwicklung systemverfahrenstechnischer Konzepte 

für lebensmittel-, getränketechnologische und biologische Prozesse. Die Disziplin der Systemverfah-

renstechnik verfolgt einen integrierten, modellbasierten Ansatz, der mathematische und informations-

technologische Methoden mit Prozesswissen verknüpft. Die Systemverfahrenstechnik ist damit nicht 

auf eine bestimmte Anwendung oder ein bestimmtes Produkt fokussiert, sondern definiert sich über 

einen modellbasierten Zugang zur Lösung von Problemen. Dementsprechend breit sind auch die For-

schungsfelder des Lehrstuhls aufgestellt: Über Arbeiten im Bereich der Partikeltechnik, porösen Me-

dien, Kristallisation bis hin zu Simulation komplexer Probleme der Strömungsmechanik ist in Heiko 

Briesens Arbeitsgruppe alles vertreten. Im Anschluss finden sich Auszüge aus den Arbeiten verschie-

dener Kategorien. 
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Anpassung der Feinzerkleinerung von alternativen Rohstoffen als Basis für die Herstellung 

von Schokoladenprodukten 

Barbara Forster 

 
In den letzten Jahren gibt es in der Lebensmittelindustrie starke Trends, um die Produkte nachhaltiger 

und gesünder zu gestalten. Auch vor der Schokoladenindustrie macht dies nicht halt, wo traditionelle 

Rohstoffe wie Milch und Kristallzucker für die Herstellung von Schokoladenmassen, Füllungen und 

Nuss-Nougat-Cremes ersetzt werden sollen. Im Rahmen eines Forschungsprojekts sollen diese veganen 

oder Süßungsmittelalternativen nun bezüglich ihres Verhaltens in der Feinzerkleinerung untersucht 

werden. Die Feinzerkleinerung ist aus zweierlei Gründen entscheidend für die Herstellung von Scho-

koladenmassen: Einerseits müssen alle Partikel auf eine maximale Größe von 250 μm zerkleinert wer-

den, da bis zu dieser Grenze Partikel im Mund wahrnehmbar sind. Andererseits kommt es bei der Ver-

wendung alternativer Rohstoffe besonders in diesem Prozessschritt zu Problemen. Gerade durch eine 

höhere Wasserretention kommt es zu Agglomerationen der Partikel, und auch spontane Viskositätsän-

derungen von fließfähig zu pastös stoppen den Prozess. 

Gemeinsam mit dem Deutschen Institut für Lebensmitteltechnik werden in einem Forschungsprojekt 

drei Milchpulveralternativen und zwei alternative Süßungsmittel untersucht und mit Magermilchpulver 

sowie Kristallzucker verglichen. Um die Zerkleinerung in Kugelmühle und Walzenstuhl bestmöglich 

in den geplanten numerischen Simulationen und mittels Populationsbilanzen beschreiben zu können, 

sind mehrere Arbeitsschritte geplant. Während das Bruchverhalten der Gesamtmasse durch Versuche 

beim Forschungspartner in Laborkugelmühle und -walzenstuhl analysiert wird, wird der Bruch der rei-

nen Rohmaterialien unter Scherbelastung im Rheometer am SVT untersucht. Die Daten aus diesen Ver-

suchen dienen dann als Input für die geplanten Simulationen (siehe Abbildung 1). Konkret geben die 

Scherversuche sowohl Einblick in die notwendige Belastung zur erfolgreichen Zerkleinerung als auch 

die daraus resultierenden Verteilungen von Partikelgröße und -form. Die so ermittelten Scherbelastun-

gen werden anschließend mit den in DEM-Simulationen der Laborkugelmühle auftretenden Belastun-

gen verglichen, um eine erfolgreiche Zerkleinerung unter den geplanten Betriebspunkten vorherzusa-

gen. Im finalen Schritt dienen sowohl die Ergebnisse der numerischen Simulationen als auch die ermit-

telten Verteilungen von Partikelgröße und -form als Eingangsdaten für die Populationsbilanzmodelle. 

Abbildung 1: Die Abbildung zeigt die geplante Nutzung der Daten, die aus dem Bruchverhalten von Partikeln 

unter Scherbelastung gewonnen werden können. 
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Lagerstabile Batchhomogenität von Schmelzcoating-Produkten 

Natalie Schönig 

 

Beim Schmelzcoating werden Partikel in einer Wirbelschicht mit geschmolzenem Material überzogen. 

Dieses erstarrt beim Kontakt mit den Partikeln und bildet so die Beschichtung. In früheren Arbeiten am 

Lehrstuhl wurde erstmals gezeigt, dass es im Nachgang zum Beschichtungsprozess zum Ablösen der 

Schicht vom Partikel (Delamination) kommen kann (s. Abbildung 1a). Das Auftreten der Delamination 

ist materialabhängig, lässt sich aber nicht durch die Benetzungseigenschaften der Materialien erklären. 

Besonders Palmfett, ein Material mit hohem Anteil an Triglyceriden, zeigt einen hohen Delaminations-

anteil. Laut Literatur zeigen derartige Materialien Polymorphie, d.h. die Ausbildung unterschiedlicher 

Kristallanordnungen, die sich hinsichtlich ihrer Stabilität unterscheiden. Bei schneller Abkühlung – wie 

im Schmelzcoating-Prozess – bilden sich vor allem instabile Kristallpolymorphe. Diese rekristallisieren 

während der Lagerung in stabilere Formen, beeinträchtigen dadurch die Schichtintegrität und verursa-

chen möglicherweise Delamination. 

Zur Reduktion von Delamination könnte die Temperaturdifferenz zwischen Beschichtungsmaterial und 

Partikel verringert werden, wodurch jedoch gleichzeitig die Agglomerationsneigung steigt. Alternativ 

dazu kann ein Tempering-Schritt in den Prozess integriert werden. Während des Tempering können die 

Polymorphe kontrolliert rekristallisieren, wodurch sich die Lagerstabilität verbessert. 

Zur Untersuchung des Einflusses dieses Tempering-Schrittes wurden vier Materialien (Palmfett, 

Candelillawachs, Reiskleiewachs, Carnaubawachs) mittels dynamischer Differenzkalorimetrie (DSC) 

analysiert. Dabei wurden Temperaturprofile in Anlehnung an den Temperaturverlauf in der Wirbel-

schicht definiert und auf die Proben angewendet. Anschließend wurde die resultierende Kristallstruktur 

über das Schmelzverhalten bewertet. Durch Einlagerung unter kontrollierten Bedingungen konnte wei-

terhin die Lagerstabilität der Proben untersucht werden. Die Auswertung der DSC-Messungen bestä-

tigte die eingangs aufgestellte Hypothese: Bei Palmfett beeinflusst der Tempering-Schritt das Schmelz-

verhalten deutlich und erhöht die Lagerstabilität (s. Abbildung 1b und c). Bei den Wachsen hingegen 

gab es keine relevanten Änderungen. Dies zeigt, dass Delamination vor allem durch unkontrollierte 

Umkristallisation bei polymorphen Materialien wie Palmfett entstehen kann. Im nächsten Schritt soll 

die Hypothese mittels Wirbelschichtversuchen überprüft werden. 

Abbildung 1: (a) CT-Aufnahme eines mit gehärtetem Palmfett beschichteten Partikel mit Delamination (b) DSC-

Thermogramm von Palmfett ohne (iso hold 30min) und mit Tempering (temp. 15 min) (c) DSC-Thermogramm 

von Palmfett ohne und mit Tempering nach 4 Wochen Lagerung bei 20°C. 
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DEM-basierte Modellierung faserartiger Strukturen in pflanzlichen Fleischalternativen 

Daniel Schiochet Nasato 

 

In den letzten Jahren ist der Konsum von Fleischalternativprodukten aus verschiedenen Gründen deut-

lich gestiegen. Je stärker sich diese Produkte in Geschmack und Textur an echtem Fleisch orientieren, 

desto höher ist ihre Akzeptanz bei den Verbraucherinnen und Verbrauchern. Forschung und Entwick-

lung konzentrieren sich daher zunehmend auf die Weiterentwicklung von Produktionsprozessen, die 

eine realistische Abbildung der fleischtypischen Struktur ermöglichen. 

Pflanzliche Fleischalternativprodukte werden üblicherweise mittels Hochfeuchteextrusion (Hot-Melt-

Extrusion, HME) hergestellt. Dieses kontinuierliche Verfahren, das seit Jahrzehnten in der Polymer- 

und Lebensmittelindustrie etabliert ist, eignet sich besonders zur Verarbeitung hochviskoser Materia-

lien. Mithilfe der HME lassen sich Produkte erzeugen, die sowohl hinsichtlich Textur als auch Erschei-

nungsbild eine hohe Ähnlichkeit zu Fleisch aufweisen. Gleichzeitig führt der Prozess zu einer bevor-

zugten Ausrichtung der gebildeten Fasern, was ein anisotropes mechanisches Verhalten der Produkte 

zur Folge hat. 

Zur Beschreibung dieser anisotropen mechanischen Antwort, insbesondere unter Druckbelastung, 

wurde ein simulationsbasierter Workflow auf Basis der Diskreten-Elemente-Methode (DEM) entwi-

ckelt. Hierbei kommt ein Bond-Modell zum Einsatz, das eine realitätsnahe Abbildung faserartiger 

Strukturen in Fleischalternativen erlaubt. Im Rahmen des entwickelten Workflows wurde zunächst eine 

extrudierte pflanzliche Proteinprobe mittels Mikro-Computertomographie (μCT) erfasst und das Volu-

men anschließend durch eine Kugelpackung rekonstruiert. Mithilfe des Bond-Modells wurden diese 

Kugeln zu einem Netzwerk verbundener Fasern verknüpft. Zentrale Modellparameter, wie die Partikel-

größe sowie die normale und tangentiale Steifigkeit der Bonds, wurden systematisch angepasst. 

Anschließend wurde ein simulativer, einachsiger Kompressionstest durchgeführt. Die vorläufigen Er-

gebnisse zeigen eine sehr gute Übereinstimmung mit experimentellen Messungen an realen Fleischal-

ternativproben. Darüber hinaus erlaubt das Modell durch gezielte Variation der Parameter die realitäts-

nahe Abbildung unterschiedlicher Probenstrukturen und Materialeigenschaften. Damit stellt der entwi-

ckelte Ansatz ein vielversprechendes Werkzeug zur mechanischen Charakterisierung und virtuellen 

Auslegung pflanzlicher Fleischalternativprodukte dar. 

Abbildung 1: Aktueller Workflow für gebundene Modellfasern in DEM. Links: Spannungs-Dehnungs-Diagramm 

mit Simulation und experimentellen Ergebnissen der Kompression in drei verschiedenen Richtungen (R1, R2 und 

R3). Von mittel nach rechts: Faserbänder werden per CT extrahiert; Kugeln werden generiert, um das Volumen 

auszufüllen; einaxialer Kompressionstest. 
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WPAT-Sensor für die Glycin-Kristallisation: Auswertung von Impedanzspektren mit künstli-

chen neuronalen Netzen 

Cornelia Eder 

 

Die Kristallisation aus Lösungen wird in der Lebensmittel- und Pharmaindustrie zur Formulierung und 

zur Reinigung eingesetzt. Dabei werden nicht nur eine bestimmte Reinheit und Größenverteilung der 

Kristalle angestrebt, sondern oft auch eine bestimmte Gestalt, da diese das Verhalten in nachfolgenden 

Prozessschritten wie der Fest-/Flüssigtrennung beeinflusst. Besonders bei biobasierten Rohstoffen sto-

ßen klassische, rezeptbasierte Verfahren der Prozessführung an ihre Grenzen, da Verunreinigungen sich 

auf für die Kristallisation relevante Parameter wie Löslichkeit oder flächenspezifische Wachstumsraten 

auswirken. Mit einer modellprädiktiven Regelung (MPC) auf Basis der Prozessanalytik (PAT) könnte 

die Produktqualität dennoch sichergestellt werden. Allerdings sind bisher nicht für alle relevanten Zu-

standsgrößen der Kristallisationssuspension, z.B. für den Volumenanteil der Kristalle, geeignete Sen-

soren verfügbar. 

In einer früheren Studie konnten wir für Saccharose-NaCl-Wasser zeigen, dass die elektrische Impe-

danzspektroskopie (EIS) mit einem einzigen Sensor sowohl die Konzentration gelöster und kristalliner 

Saccharose als auch die von Verunreinigungen (NaCl) erfassen kann. Im aktuellen Projekt untersuchen 

wir das System Wasser-NaCl-Glycin, da bekannt ist, dass die Morphologie der Glycin-Kristalle durch 

Salz beeinflusst wird. 

Im Gegensatz zur Saccharose-NaCl-Studie erfolgt die Auswertung der Spektren rein datenbasiert. Es 

wurden 42 Kühlungskristallisationen mit unterschiedlichen Startzusammensetzungen durchgeführt, um 

den Bereich möglicher Zusammensetzungen der Kristallisationssuspension abzudecken. Mit den dabei 

aufgezeichneten EIS-Spektren wurden künstliche neuronale Netze (ANN) trainiert, die den Gehalt an 

gelöstem Glycin csolv, kristallinem Glycin ccryst und die NaCl-Molalität bNaCl voraussagen. Abbildung 1 

zeigt die Prognose der Zusammensetzung für einen neuen, so nicht im Training präsentierten Kristalli-

sationsprozess. Sofern der Gesamtglycin-Gehalt ctot als zusätzlicher Eingang des ANN verwendet wer-

den kann, ist die Prognose bereits jetzt sehr gut. Ist ctot nicht bekannt, ist die Vorhersage für csolv und 

ccryst zwar vielversprechend, aber noch nicht ausreichend. Wir gehen davon aus, dass mit einer verbes-

serten, umfangreicheren Datenbasis eine zufriedenstellende Genauigkeit erreicht werden kann. 

Abbildung 1: Modellvalidierung: Prognose der ANN für einen Versuch, der nicht Teil des Trainings war 
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Forschung 

I. Laktations- und Reproduktionsphysiologie 

Die Bedeutung von Ziegenmilch für die menschliche Gesundheit und Ernährung 

Importance of goatôs milk for human health and nutrition 

Shehadeh Kaskous1 and Michael W. Pfaffl2 

1) Department of Research and Development, Siliconform, Schelmengriesstrasse 1, 86842 Türkheim, Germany; 

2) Department of Animal Physiology and Immunology, School of Life Sciences, TUM, 85354 Freising, Liesel-Beckmann-

Strasse 1, Germany 

 

Food Nutrition Chemistry 2025, 3(1): 285 

Ziegenmilch ist im Vergleich zu anderen Milchsorten relativ reich an wertvollen Nährstoffen und bietet 

zahlreiche gesundheitliche Vorteile, da sie bioaktive Komponenten in hoher Konzentration enthält. Da-

her zeigt Ziegenmilch in verschiedenen Humanstudien vielfältige Wirkungen, z. B. antithrombotische, 

antihypertensive, immunmodulatorische, antidiabetische, allergieregulierende, entzündungshem-

mende, antioxidative, antimikrobielle, lipidsenkende und sogar krebshemmende Eigenschaften. Dar-

über hinaus weist Ziegenmilch einen hohen Gehalt an einfach und mehrfach ungesättigten Fettsäuren, 

ein günstiges Nährstoffprofil, ausreichend Pufferkapazität, geringeres allergenes Potenzial, höhere Ver-

daulichkeit und potenzielle therapeutische Vorteile auf. Um die Milchproduktion zu steigern und die 

Qualität und Sicherheit von Rohziegenmilch weiter zu verbessern, ist der Einsatz eines geeigneten 

Melkverfahrens und geeigneter Melkmaschinen erforderlich. Solche Maßnahmen können eine Verun-

reinigung der Rohziegenmilch durch Schmutz oder Mikroorganismen verhindern und somit zu einer 

sauberen Herstellung von Ziegenmilch- und Kolostrumpräparaten beitragen, die Krankheiten beim 

Menschen vorbeugen können. Zusammenfassend lässt sich sagen, dass angesichts der Bedeutung von 

Ziegenmilch und der damit verbundenen gesundheitlichen Vorteile ihrer bioaktiven Inhaltsstoffe Ver-

besserungen beim Melkprozess, bei der allgemeinen Melkhygiene sowie bei den späteren Lager-, Kühl- 

und Transportbedingungen erforderlich sind, um sicherzustellen, dass die Qualität der Ziegenmilch den 

Anforderungen der Verbraucher entspricht. 

  

Lehrbeauftragte Prof. Dr. Bajram Berisha 

Universität Prishtina, Kosovo 
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Auswirkungen einer experimentell induzierten LH-Applikation auf die lokale Regulation des 

Apelin/APJ-Systems im Follikel während der Ovulation und der Gelbkörperbildung bei der 

Kuh 

Effects of experimentally induced LH surge on local regulation of apelin/APJ in follicle during ovula-

tion and corpus luteum formation in the cow 

Bajram Berisha1,2,3, Michael W. Pfaffl2, Granit Thaqi2 
1) Department of Animal Biotechnology, Faculty of Agriculture and Veterinary, University of Prishtina, Prishtina, Kosovo;   

2) Chair of Animal Physiology and Immunology, School of Life Sciences, Technical University of Munich, Weihenstephan, 

Munich, Germany;  3) Academy of Science of Albania, Tirana, Albania. 

 

Domestic Animal Endocrinology 2025, 94: 106976 

Ziel der Studie war die Charakterisierung der Expressionsmuster von Apelin und seinem Rezeptor APJ 

(Apelin/APJ-System) in superovulationsinduzierten Follikeln sowie im Gelbkörpergewebe (Corpus lu-

teum, CL) bei Milchkühen. Ovarien mit verschiedenen Klassen präovulatorischer Follikel und frühem 

CL wurden während der GnRH-induzierten Superovulation wie folgt zeitlich definiert: Vor der GnRH-

Gabe: Gruppe I: 0 h (Kontrollgruppe); nach der GnRH-Gabe: Gruppe II: 4 h (entspricht dem LH-Peak); 

Gruppe III: 10 h; Gruppe IV: 20 h; Gruppe V: 25 h (entspricht kurz vor der Ovulation); Gruppe VI: 60 

h (nach der Ovulation – frühes CL). Dieses Experiment ermöglichte den direkten Vergleich der Mit-

glieder des Apelin/APJ-Systems im Follikelgewebe (Theca interna plus Granulosazellen) periovulato-

rischer Follikelgruppen mit dem nachfolgenden Gelbkörpergewebe nach der Ovulation (früher Gelb-

körper, Tag 2–3). Die relative Genexpression im CL wurde mittels RT-qPCR gemessen. Der niedrige 

Apelin mRNA Spiegel in der Follikelgruppe vor der GnRH-Gabe (Gruppe I) blieb auch in den Folli-

kelgruppen II und III (4 h bzw. 10 h nach GnRH) unverändert. Die Apelin Expression stieg erst 20 h 

nach GnRH signifikant an (Gruppe IV: unmittelbar vor der Ovulation) und blieb während der Follikelo-

vulation (Gruppe V: 20 h) und nach der Ovulation (Gruppe VI: früher Gelbkörper) hoch. Im Gegensatz 

dazu stieg der niedrige APJ mRNA Spiegel in der Follikelgruppe II (während des LH-Peaks) signifikant 

an und blieb in allen Follikelgruppen vor und nach der Ovulation (früher Gelbkörper) hoch. Unsere 

Ergebnisse deuten auf eine mögliche Beteiligung des Apelin-Systems (Apelin/APJ) als möglicher 

Schlüsselregulator an den lokalen Mechanismen hin, die die endgültige Follikelreifung und den Ei-

sprung sowie den Übergang von der Follikel- zur Lutealphase und die Bildung des Gelbkörpers bei 

Kühen unterstützen. 

 

II.   Tiergesundheit & Leistungsförderer 

Aktueller Wissensstand über die Exposition von Nanoplastik und deren Auswirkungen in der 

Umwelttoxikologie 

Current Knowledge of Nanoplastic Exposure and Effects in Environmental Toxicology 

A. Ronja D. Binder1, Sebastian Beggel2, Michael W. Pfaffl1 

1) TUM School of Life Sciences, Technical University of Munich, Freising, Germany, Division of Animal Physiology and 

Immunology, TUM School of Life Sciences 

2) Aquatic Systems Biology Unit, Department Life Science Systems, TUM School of Life Sciences, Technical University  

of Munich, Freising, Germany 

Book Chapter 41, Springer Handbook of Circular Plastic Economy, 2025, page 809 – 830 

Das Vorkommen anthropogener Substanzen in der Umwelt gilt als große Bedrohung für die Biodiver-

sität und die Funktionsfähigkeit von Ökosystemen. Plastikfragmente sind ein typisches Beispiel für 

anthropogene Elemente, die vielfältige direkte und indirekte Auswirkungen auf Organismen und Um-

weltprozesse haben. Aufgrund seiner geringen biologischen Abbaubarkeit reichert sich Plastik in der 
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Umwelt an und zerfällt in immer kleinere Partikel, bis in den Nanometerbereich, sog. „Nanoplastik“. 

In diesem Artikel werden Nanoplastikpartikel, mit einer Größe von weniger als 1 µm, und deren Aus-

wirkungen in der Umwelttoxikologie beschrieben. Nanoplastik findet sich in verschiedenen Umgebun-

gen (z. B. in Wasser, Luft und Boden) und kann sogar in die humane Nahrungskette gelangen. Im 

Vergleich zu größeren Plastikpartikeln weisen Nanoplastikpartikel eine höhere Bioverfügbarkeit sowie 

eine größere Oberfläche und Kontaktfläche im Verhältnis zu ihrem Gewicht auf. Daher ist bekannt, 

dass Nanoplastik von Organismen und sogar von Zellen verschiedenster Organismen (z. B. Pflanzen 

oder Säugetierzellen) aufgenommen werden können. Auch Gewebetranslokationen wurden schon nach-

gewiesen. Die Risikobewertung wird jedoch weiterhin durch Wissenslücken hinsichtlich der komple-

xen Eigenschaften von Nanoplastikpartikeln in der Umwelt, wie Konzentration, Zusammensetzung, 

Form, Morphologie und Größe, erschwert. Diese Lücken sind auf technische Einschränkungen bei der 

Detektion und Quantifizierung zurückzuführen. Die Aufnahme und deren Wirkungen von Nanoplastik-

partikeln wurden für verschiedene Ebenen der biologischen Organisation und gängige Testorganismen 

untersucht und in unspezifische (Nanopartikel-) und spezifische (Nanoplastik-) Effekte unterteilt. Ins-

besondere wurden verschiedene interne Effekte infolge der Nanoplastikaufnahme aufgezeigt, die von 

molekularen über physiologische bis hin zu Reaktionen des gesamten Organismus reichen. Der aktuel-

ler Wissensstand über die Exposition von Nanoplastik und deren Auswirkungen in der Umwelttoxiko-

logie ist in diesem Review detailliert beschrieben. 

 

Etablierung von Referenzgenen für eine genaue Genexpressionsprofilierung in toxinbilden-

den Bacillus cereus 

Establishing Reference Genes for Accurate Gene Expression Profiling in Toxigenic Bacillus cereus 

Tanja V. Edelbacher1,2,3, Astrid Laimer-Digruber1, Michael W. Pfaffl2, Monika Ehling-Schulz1 

1) Institute for Microbiology, University of Veterinary Medicine Vienna, 1210 Vienna, Austria;  

2) Division of Animal Physiology and Immunology, School of Life Sciences Weihenstephan, TUM, Freising, Germany;  

3) CDL Research, University Medical Center Utrecht, Utrecht University, Utrecht, The Netherlands 

Toxins 2025, 17(2): 58 

Bacillus cereus ist ein grampositives Bakterium, das mit Lebensmittelvergiftungen und schweren In-

fektionen außerhalb des Magen-Darm-Trakts assoziiert ist. Robuste und quantitative molekulare Werk-

zeuge für die präzise Analyse der Genexpression sind unerlässlich, um die Dynamik der Toxin-Genex-

pression zu untersuchen und die komplexen regulatorischen Netzwerke zu entschlüsseln, die die Ex-

pression von Toxinen und Virulenzfaktoren steuern. Ziel dieser Studie war die Identifizierung zuver-

lässiger Referenzgene zur Normalisierung von RT-qPCR Daten (Reverse Transkription quantitative 

PCR) in toxinbildenden B. cereus Stämmen. Ein emetischer und ein enteropathogener B. cereus Stamm 

dienten als Modellorganismen, um einen geeigneten Referenzgensatz zur Überwachung der Dynamik 

der Toxin-Genexpression zu etablieren. Zehn Kandidaten-Referenzgene wurden hinsichtlich ihrer Ex-

pressionsstabilität mit etablierten Softwaretools, wie geNorm, NormFinder, BestKeeper und der ΔCq-

Methode evaluiert. Die endgültigen Ranglisten wurden mit RefFinder integriert. Unter den getesteten 

Genen erwiesen sich rho, rpoD und recA als die stabilsten exprimierten Referenzgene unter allen un-

tersuchten Testbedingungen. Wie diese Machbarkeitsstudie zeigt, bietet der etablierte Satz an Referenz-

gen ein geeignetes Werkzeug zur Untersuchung des Einflusses extrinsischer und intrinsischer Faktoren 

auf die Transkription von Toxingenen. Zusammenfassend bietet unser neu etablierter Satz von Refe-

renzgen eine solide Grundlage für die Untersuchung der Toxingenexpression in B. cereus und trägt zu 

einem besseren Verständnis seiner Pathogenität sowie potenzieller Strategien zur Minderung seiner 

schädlichen Auswirkungen bei. 
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Eine frühzeitige und hohe Nährstoffzufuhr steigert die Produktivität von Weiderindfleisch 

durch epigenetisch regulierten Muskelstoffwechsel, veränderte frühe Adipogenese und  

Pansenfermentationsdynamik 

Early high nutrition enhances grass-fed beef productivity through epigenetically regulated muscle 

metabolism, altered early adipogenesis, and rumen fermentation dynamics 

Daichi Nishino1; Sithyphone Khounsaknalath1; Kunihiko Saito2; Akira Saito3; Tsuyoshi Abe2; Eiji Kobayashi4; 

Fumio Ebara5; Steffen Maak6; Elke Albrecht6; Michael W. Pfaffl7; Rena Sanashima8; Saki Shimamoto8; Daichi 

Ijiri8; Satoshi Koike9; Shinobu Yasuo10; Takafumi Gotoh10 

1) Graduate School of Bioresource and Bioenvironmental Sciences, Kyushu University, Fukuoka, Fukuoka 819-0395, Japan 
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3) Zenrakuren, Shibuya, Tokyo 151-0053, Japan 

4) Institute of Livestock and Grassland Science, National Agriculture and Food Research Organization(NARO), Tsukuba, 

Ibaraki 305-0901, Japan 

5) Center for Education and Research in Agricultural Innovation, Saga University, Saga, Saga 849-0903, Japan 

6) Institute of Muscle Biology and Growth, Research Institute for Farm Animal Biology (FBN),  

Dummerstorf 18196, Germany 

7) School of Life Sciences, Technical University of Munich, Freising 85354, Germany 

8) Joint Faculty of Veterinary Medicine, Kagoshima University, Kagoshima, Kagoshima 890-0065, Japan 

9) Graduate School of Agriculture, HokkaidoU niversity, Sapporo, Hokkaido 060-8589, Japan 
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Animal 2025 19(7): 101551 

Wir berichteten bereits, dass eine hohe Nährstoffzufuhr in der frühen Lebensphase das Wachstum und 

den intramuskulären Fettgehalt (IMF; d.h. Marmorierung des Muskels) von Weiderindern fördert. Ziel 

dieser Studie war es, die Mechanismen, die die Fleischeigenschaften bestimmen, durch umfassende 

Untersuchungen aus verschiedenen Perspektiven aufzuklären. Insbesondere untersuchten wir die Lang-

zeitwirkungen einer hohen Nährstoffzufuhr in der frühen Lebensphase auf die IMF-Adipogenese, den 

Lipidstoffwechsel, die Myofibrilleneigenschaften, die Pansenfermentation und die epigenetische Regu-

lation. Der epigenetisch vermittelte Stoffwechsel wurde mithilfe integrierter Multiomics-Ansätze, ein-

schließlich Metaboliten, Genexpression und DNA-Methylierung, untersucht. Wagyu-Ochsen (Japani-

sches Schwarzes Rind) wurden in zwei Gruppen eingeteilt: Ochsen der Gruppe mit früher Raufutter-

fütterung (ER, n = 11), die bis zum Alter von 3 Monaten eine Standardmenge Milchaustauscher erhiel-

ten, und Ochsen, die von 4 bis 10 Monaten ausschließlich Raufutter erhielten; Zwölf Ochsen der Gruppe 

mit frühzeitiger, hoher Gesamternährung (EHN, n = 12) erhielten bis zum dritten Lebensmonat die 

dreifache Standardmenge an Milchaustauscher und vom vierten bis zum zehnten Lebensmonat eine 

konzentratreiche Ration. Vom elften bis zum 31. Lebensmonat wurden alle Ochsen ausschließlich mit 

Raufutter gefüttert (Endgewicht, ER: 521,9 kg, EHN: 571,3 kg, P = 0,005; intramuskulärer Fettgehalt 

im Musculus longissimus thoracis (LM), ER: 9,4 %, EHN: 13,2 %, P = 0,039). Der LM der EHN-

Gruppe wies von Beginn an bis zur Mast größere Adipozyten auf (P < 0,055) und zeigte eine höhere 

Expression von Genen, die mit der Adipogenese in Zusammenhang stehen (P < 0,032), darunter 

CCAAT/Enhancer-bindendes Protein alpha (C/EBPα) und Peroxisom-Proliferator-aktivierter Rezeptor 

gamma (PPARγ). Während der Mastperiode enthielten die Fettgewebe der EHN-Gruppe mehr einfach 

ungesättigte Fettsäuren (P < 0,018), und die EHN-Muskelmasse enthielt weniger oxidative und mehr 

glykolytische Muskelfasern (P < 0,054). Die EHN-Ochsen wiesen während der Phasen hoher Nähr-

stoffzufuhr und der späten Mast einen höheren Anteil an Pansenpropionat und ein niedrigeres Ace-

tat/Propionat-Verhältnis auf (P < 0,046). Die Multiomics-Analyse von Metaboliten, mRNA-Transkrip-

ten und DNA-Methylierung identifizierte eine verminderte mitochondriale β-Oxidation und Biogenese 

in der EHN-Muskelmasse als mögliche epigenetisch regulierte Stoffwechselprozesse. Dies zeigte sich 

in der Akkumulation von 9-Acylcarnitinen und einer geringen Genexpression von Acyl-CoA-Synthe-

tase Medium-Chain Family Member 1 (ACSM1), Enoyl-CoA-Hydratase und 3-Hydroxyacyl-CoA-De-
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hydrogenase (EHHADH), 3-Hydroxybutyrat-Dehydrogenase 1 (BDH1) und Apelin-Rezeptor (AP-

LNR; P < 0,059), die alle differentiell methylierte DNA-Regionen aufwiesen. Diese Befunde legen 

nahe, dass der Anstieg des intramuskulären Fetts (IMF) in der lateralen Mesenterialmuskulatur (LM) 

auf eine frühe Adipozytenhyperplasie, eine erhöhte Nährstoffversorgung durch Pansenprogrammierung 

mit gesteigerter Propionatproduktion und eine epigenetische Regulation des Stoffwechsels zurückzu-

führen sein könnte. Letztere beinhaltet eine verminderte mitochondriale Funktion im Muskel, die eine 

Verschiebung hin zu Muskelfasern mit geringerem Lipidverbrauch induziert. 

 

Autologe Bluttransfusionen im Doping beeinflussen Oberflächenmarker und microRNA- 

Profile von extrazellulären Vesikeln im Urin 

Autologous blood transfusions impact surface marker and microRNA profiles of urinary extracellular 

vesicles 

Veronika Mussack & Michael W. Pfaffl 

Animal Physiology and Immunology, School of Life Sciences Weihenstephan, Technical University of Munich,  

Liesel-Beckmann-Straße 1, 85354 Freising, Germany 

EVCNA 2025 (6): 876-894 

Autologe Bluttransfusionen (ABT), insbesondere solche mit gelagerten Erythrozytenkonzentraten 

(EK), werden bekanntermaßen von Freizeit- und vor allem von Leistungssportlern missbräuchlich zur 

Leistungssteigerung eingesetzt. Die Lagerung von EK erhöht nicht nur die Freisetzung extrazellulärer 

Vesikel (EV), sondern verändert auch signifikant das Profil der microRNA Expression. Da sekretierte 

EV auch im Urin nachweisbar sind, wurde diese Studie konzipiert, um zu untersuchen, ob die EV-

assoziierte microRNA Konzentration im Urin als wertvoller Indikator und neuer Biomarker für den 

schwierigen Nachweis von ABT dienen kann. Dreißig gesunde, sportlich aktive Männer wurden in drei 

gleich große Gruppen aufgeteilt. Die Kontrollgruppe spendete und erhielt keine Blutkomponenten. 

Gruppe 1 spendete einmalig ca. 500 ml Vollblut, das anschließend zu EK verarbeitet wurde. Diese 

wurden sechs Wochen lang gelagert und dann dem jeweiligen Spender reinfundiert. Gruppe 2 spendete 

zweimal im Abstand von zwei Wochen jeweils ca. 500 ml Vollblut. Die gewonnenen ECs wurden sechs 

bzw. vier Wochen bis zur parallelen Reinfusion gelagert. In allen Gruppen wurden über drei aufeinan-

derfolgende Wochen vor der Vollblutspende Urinproben gesammelt, um den individuellen Ausgangs-

wert zu bestimmen, sowie vor der Reinfusion und mehrere Stunden und Tage danach. Die Urinproben 

wurden aufbereitet und hinsichtlich der allgemeinen Harnwegsgesundheit und des Kreatininspiegels 

analysiert. Harn-EVs im Urin wurden anschließend mittels Immunaffinitätschromatographie isoliert 

und mittels Transmissionselektronenmikroskopie, Fluoreszenz-Nanopartikel-Tracking-Analyse und 

Western Blot sowie einer etablierten multiplexen, bead-basierten Durchflusszytometrie-Methode cha-

rakterisiert. Darauf folgten die RNA Isolierung und ein detailliertes small-RNA-Profiling mittels Next-

Generation-Sequenzierung und umfassender Datenanalyse, mit Fokus auf die microRNA. Die Harn-

EVs zeigten die typische Morphologie kleiner EVs (< 200 nm) und eine Gesamtkonzentration von 8,79 

± 7,00 × 10¹⁰ Partikeln/g UCrea (Harnkreatinin). Signifikante Anstiege der EV-Konzentrationen im 

Urin wurden bis zu drei Tage nach ABT festgestellt. Neben Alix, Syntenin und dem Tumorsuppressor-

gen TSG101 zeigten sich auch die Oberflächenmarker CD63, CD9, CD133/1, CD24, CD326, CD81 

und CD31 in hoher Konzentration auf den EVs im Urin. Verunreinigungen wurden nicht nachgewiesen. 

Die Clusteranalyse basierend auf den Oberflächenmarkern ergab eine deutliche Trennung zwischen der 

Kontrollgruppe und der ABT-Gruppe. Darüber hinaus identifizierte das microRNA Profiling 13 

microRNAs, deren Expression durch ABT verändert wurde, wobei miR-155-5p, miR-320b und miR-

6869-5p am häufigsten vorkamen. Diese Proof-of-Concept-Studie deutet auf einen Einfluss von ABT 

auf die microRNA Fracht von EVs im Urin hin und liefert umfassende Erkenntnisse zu deren EV Ober-

flächenmarkern. Obwohl die Einbeziehung von im Urin vorkommenden EV-assoziierten microRNAs 
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in routinemäßige Dopingtests weiterer Untersuchungen bedarf, bilden diese Daten eine wertvolle 

Grundlage für eine Vielzahl nachfolgender Untersuchungen. 

III.   Bioanalytik 

Entschlüsselung der molekularen Grundlagen zellulärer Arzneimittelphänotypen durch dosis-

aufgelöste Expressionsproteomik 

Decrypting the molecular basis of cellular drug phenotypes by dose-resolved expression proteomics 

Stephan Eckert1, Nicola Berner1, Karl Kramer1, Annika Schneider, Julian Müller, Severin Lechner1, Sarah Braj-

kovic, Christian Graetz4, Jonas Fackler, Michael Dudek, Michael W. Pfaffl4, Percy Knolle5, Stephanie Wilhelm, 

and Bernhard Kuster1 
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2) German Cancer Consortium, Partner Site Munich, Munich, Germany 

3) Bavarian Center for Biomolecular Mass Spectrometry (BayBioMS), School of Life Sciences, TUM, Freising, Germany 

4) Animal Physiology and Immunology, School of Life Sciences, TUM, Freising, Germany 

5) Institute of Molecular Immunology and Experimental Oncology, School of Medicine and Health, TUM, Germany 

Nature Biotechnology 2025 (43): 406-415 

Die Proteomik leistet wichtige Beiträge zur Wirkstoffforschung, von der Zielstrukturanalyse über die 

Aufklärung des Wirkmechanismus bis hin zur Identifizierung von Biomarkern für das Ansprechen auf 

Medikamente. Wir stellen hier decryptE vor, einen proteomweiten Ansatz, der die vollständigen Dosis-

Wirkungs-Charakteristika von durch Medikamente induzierten Veränderungen der Proteinexpression 

misst und so den zellulären Wirkmechanismus von Medikamenten aufklärt. Die Untersuchung von 144 

klinischen Medikamenten und Forschungssubstanzen an 8.000 Proteinen ergab über eine Million Dosis-

Wirkungs-Kurven, die interaktiv online in der ProteomicsDB und einer eigens entwickelten Shiny-App 

erkundet werden können. Die Analyse der gesammelten Daten lieferte molekulare Erklärungen für be-

kannte phänotypische Arzneimittelwirkungen und enthüllte neue Aspekte des Wirkmechanismus von 

Humanarzneimitteln. Wir fanden heraus, dass Histon-Deacetylase-Inhibitoren den T-Zell-Rezeptor-

Komplex stark und potent herunterregulieren, was zu einer beeinträchtigten Aktivierung humaner T-

Zellen in vitro und ex vivo führt. Dies bietet eine rationale Erklärung für die Wirksamkeit von Histon-

Deacetylase-Inhibitoren bei bestimmten Lymphomen und Autoimmunerkrankungen und erklärt deren 

schlechte Leistung bei der Behandlung solider Tumore. 

 

MIQE 2.0 Richtlinien -- Überarbeitung der Richtlinien für Mindestinformationen zur Veröf-

fentlichung von quantitativen Echtzeit-PCR-Experimenten 

MIQE 2.0: Revision of the Minimum Information for Publication of Quantitative Real-Time PCR Ex-

periments Guidelines 

Stephen A. Bustin1, Jan M Ruijter2, Maurice J B van den Hoff2, Mikael Kubista3, Michael W. Pfaffl4, Gregory 

L. Shipley5, Nham Tran6, Stefan Rödiger7, Andreas Untergasser8, Reinhold Mueller9, Tania Nolan10, Mojca 

Milavec11, Malcolm Burns12, Jim F. Huggett12, Jo Vandesompele13, Carl T. Wittwer14 
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10) RM Consulting, San Diego, CA, USA 
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14) Crestwood Technology, Camden, ME, USA 

Clinical Chemistry – Special Report 71(6): 634–651 

Die 2009 veröffentlichten MIQE-Richtlinien (Minimum Information for Publication of Quantitative 

Real-Time PCR Experiments) legten Standards für die Planung, Durchführung und Berichterstattung 

quantitativer PCR (qPCR) in der Forschung fest. Die Ausweitung der qPCR auf zahlreiche neue An-

wendungsgebiete hat die Entwicklung neuer Reagenzien, Methoden, Verbrauchsmaterialien und Geräte 

vorangetrieben und somit eine Anpassung der Best Practices an die zunehmende Komplexität moderner 

qPCR-Anwendungen erforderlich gemacht. Eine transparente, klare und umfassende Beschreibung der 

Versuche und Berichterstattung aller experimentellen Details ist unerlässlich, um die Wiederholbarkeit 

und Reproduzierbarkeit von qPCR Ergebnissen zu gewährleisten. Diese überarbeiteten MIQE-Richtli-

nien berücksichtigen die jüngsten Fortschritte in der qPCR Technologie und bieten klare Empfehlungen 

für die Probenhandhabung, das Assay-Design und die Validierung sowie Hinweise zur qPCR-Daten-

analyse. Gerätehersteller werden ermutigt, den Export von Rohdaten zu ermöglichen, um gründliche 

Analysen und eine erneute Bewertung durch Gutachter und interessierte Forscher zu erleichtern. Die 

Richtlinien betonen, dass Quantifizierungszykluswerte (Cq-Werte) in effizienzkorrigierte Zielmengen 

umgerechnet und zusammen mit Vorhersageintervallen, Nachweisgrenzen und dynamischen Bereichen 

für jedes Zielmolekül, basierend auf der gewählten Quantifizierungsmethode, angegeben werden soll-

ten. Darüber hinaus werden bewährte Verfahren für Normalisierung und Qualitätskontrolle erläutert 

und die Berichtsanforderungen präzisiert und vereinfacht. Ziel ist es, Forschende zu ermutigen, alle 

notwendigen Informationen ohne unnötigen Aufwand bereitzustellen und so eine strengere und repro-

duzierbarere qPCR-Forschung zu fördern. Aufbauend auf der Zusammenarbeit eines internationalen 

Forscherteams präsentieren wir Aktualisierungen, Vereinfachungen und neue Empfehlungen der ur-

sprünglichen MIQE-Richtlinien, um deren Relevanz und Anwendbarkeit im Kontext neuer Technolo-

gien und sich entwickelnder qPCR-Anwendungen zu gewährleisten. 

 

Wie internationale Laborrichtlinien die Validität zirkulierender extrazellulärer Vesikel- 

assoziierter Nukleinsäure-Biomarker-Signaturen in der Flüssigbiopsie fördern 

How laboratory guidelines promote the validity of circulating extracellular vesicle-associated nucleic 

acid biomarker signatures in liquid biopsy 

Michael W. Pfaffl 

Commentary -- IJMS 2025 26(24): 12115 

IJMS special issue: Advancing Molecular Science Through Reproducible qPCR: MIQE Guidelines 

and Beyond 

Zirkulierende Nukleinsäuren, insbesondere solche, die mit extrazellulären Vesikeln (EVs) assoziiert 

sind, stellen eine vielversprechende Klasse molekularer Biomarker in der Flüssigbiopsie für die nicht-

invasive Krankheitsdiagnostik, zur Verbesserung der Prognose und zum Therapiemonitoring dar. Die 

Übertragung dieser neuen Quelle zirkulierender Biomarker in die klinische Praxis wird jedoch haupt-

sächlich durch methodische Variabilität und mangelnde Standardisierung des analytischen Arbeitsab-

laufs behindert. Dieser Artikel hebt die Implementierung internationaler akademischer Leitlinien wie 
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MIQE (Minimum Information for Publication of Quantitative Real-Time PCR Experiments) und MI-

SEV (Minimum Information for Studies of Extracellular Vesicles) im gesamten Analyseverfahren her-

vor, um die Integrität, Reproduzierbarkeit und Validität EV-assoziierter Nukleinsäuremarker in der mo-

lekularen Diagnostik zu fördern. Durch die Standardisierung des Flüssigbiopsie-Arbeitsablaufs von der 

Gewebeentnahme bis zur Datenanalyse und statistischen Auswertung schaffen diese etablierten Leitli-

nien die notwendige wissenschaftliche Grundlage für eine robuste, reproduzierbare, zuverlässige und 

valide Entdeckung von RNA- und DNA-Biomarkern in EVs. Das übergeordnete Ziel ist die erfolgrei-

che Implementierung der entwickelten Biomarker-Signatur in die klinische Diagnostik. Dies erfordert 

jedoch weitere, strenge Validierungsrunden. Die regelmäßig aktualisierten Leitlinien sollten nicht als 

optionale Empfehlungen, sondern vielmehr als wesentliche Säulen wissenschaftlicher Strenge und 

Standardisierung verstanden werden, um bessere und biologisch aussagekräftige Biomarker-Ergebnisse 

in der Flüssigbiopsie zu erzielen. 

 

MISEV und MIQE: Integration eines domänenspezifischen und allgemeinen Standards zur 

Stärkung der Forschung an extrazellulären Vesikel Biomarkern 

MISEV and MIQE: Integrating Domain-Specific and General Standards to Strengthen Extracellular 

Vesicle Biomarker Research 

Michael W. Pfaffl1, Mikael Kubista2, Jo Vandesompele3 and Stephen A. Bustin4 
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Commentary -- EVCNA 2025 (6): 669-676 

Extrazelluläre Vesikel (EVs) besitzen ein erhebliches Potenzial als Therapeutika und als Quelle diag-

nostischer, prädiktiver und prognostischer Nukleinsäure-Biomarker. Die Variabilität der Arbeitsabläufe 

in der EV-Forschung und die unzureichende Standardisierung der nachfolgenden Analysen stellen je-

doch große Hindernisse für die Reproduzierbarkeit dar. Die MISEV-Richtlinien (Minimal Information 

for Studies of Extracellular Vesicles) liefern wichtige domänenspezifische Empfehlungen für die Iso-

lierung, Charakterisierung, Analyse, Nomenklatur und Berichterstattung von EVs, verzichten aber be-

wusst auf die Festlegung von Methoden zur molekularen Quantifizierung der EV-Fracht. Unter den in 

EV-Studien verwendeten Analysemethoden ist die quantitative Reverse-Transkriptase-PCR (RT-

qPCR) die wichtigste Methode zur Validierung und Quantifizierung EV-assoziierter RNA. Die kürzlich 

überarbeiteten MIQE-Richtlinien (Minimum Information for Publication of Quantitative Real-Time 

PCR Experiments) 2.0 bieten eine detaillierte Grundlage für die Sicherstellung der analytischen Vali-

dität in RT-qPCR-basierten quantitativen Anwendungen. Das vorgeschlagene Modell zur Harmonisie-

rung allgemeiner und domänenspezifischer Richtlinien bietet einen skalierbaren Leitfaden zur Verbes-

serung der Reproduzierbarkeit komplexer Arbeitsabläufe bei der Entwicklung von Biomarkern in der 

molekularen Diagnostik. 

 

IV.   Biomarker 

Rolle extrazellulärer Vesikel als Promotoren für die Aktivierung der durch leukämieabgelei-

tete dendritische Zellen vermittelten antileukämischen Immunantwort gegen AML-Blasten 
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Role of extracellular vesicles (EVs) as promotors for activation of leukemia-derived dendritic cell 

(DC leu)-mediated antileukemic immune response against AML-blasts 

Lin Li1,8, André Görgens2,3, Veronika Mussack4, Elena Pepeldjiyska1, Anne Sophie Hartz1, Hazal Aslan1, Elias 

Rackl1, Andreas Rank5, Jörg Schmohl6, Doris Krämer7, Samir El Andaloussi2, Michael W. Pfaffl4, Helga 

Schmetzer1 

1) Working-group: Immune-Modulation, Medical Department III, University Hospital of Munich, Munich, Germany 

2) Department of Laboratory Medicine, Division of Biomolecular and Cellular Medicine, Karolinska Institutet, Stockholm, 

Sweden 

3) Institute for Transfusion Medicine, University Hospital Essen, University of Duisburg-Essen, Essen, Germany 

4) Department of Animal Physiology and Immunology, TUM School of Life Sciences Weihenstephan, TUM, Freising, Ger-

many 

5) Department of Hematology and Oncology, University Hospital of Augsburg, Augsburg, Germany 

6) Department of Hematology and Oncology, Hospital of Stuttgart, Stuttgart, Germany 

7) Department of Heamatology, Oncology and Palliative Care, Ameos Klinikum Mitte, Bremerhaven, Germany 

8) Department of Molecular and Cellular Biochemistry, University of Kentucky College of Medicine, Lexington, KY, USA. 

Oncology Reports 2025, 54: 99 

Die Transformation von Blasten der myeloischen Leukämie in leukämieabgeleitete dendritische Zellen 

(DCleu) ist ein bemerkenswertes Phänomen. Extrazelluläre Vesikel (EVs) spielen eine entscheidende 

Rolle bei der Modulation physiologischer und pathologischer Prozesse, insbesondere der Immunakti-

vierung. In der vorliegenden Studie wurden EVs aus DC/DCleu-Kulturüberständen von gesunden Spen-

dern (n=9) und Patienten mit akuter myeloischer Leukämie (AML) (n=9) isoliert. Hierfür wurden Voll-

blutproben (WB) mit und ohne Kit M (Granulozyten-Makrophagen-Kolonie-stimulierender Faktor und 

Prostaglandin E1) verwendet. Anschließend wurde eine T-Zell-angereicherte gemischte Lymphozyten-

kultur (MLC) mit Kit M-behandeltem und unbehandeltem WB angelegt. Zur Beurteilung der qualitati-

ven und quantitativen Unterschiede der EVs zwischen Kit M-behandelten und unbehandelten Proben 

wurden Transmissionselektronenmikroskopie, Fluoreszenz-Nanopartikel-Tracking-Analyse und Mul-

tiplex-Bead-basierte Durchflusszytometrie eingesetzt. Die vorliegenden Ergebnisse zeigen, dass aus 

DC/MLC-Überstand gewonnene extrazelluläre Vesikel (EVs) erfolgreich identifiziert, quantifiziert und 

charakterisiert werden können. Darüber hinaus weisen diese EVs in H- und AML-Proben regulatorische 

Eigenschaften auf. Die Ergebnisse zeigten, dass nach der DC-Kultur in beiden Probentypen eine höhere 

Anzahl an CD8+-EVs nachgewiesen wurde als davor. Thrombozyten-assoziierte EVs (CD41b+, 

CD42a+ und CD62P+) nahmen nach der DC-Kultur in beiden Gruppen signifikant zu. Während in H-

Proben vor und nach der DC-Kultur nur geringe Mengen an EVs mit Progenitor-/Blastenmarker 

(CD133+) nachgewiesen wurden, stieg deren Häufigkeit nach der DC-Kultur in AML-Proben an. Zu-

sätzlich wurde nach der MLC-Kultur in beiden Probentypen eine höhere Anzahl an CD8+- und CD2+-

EVs beobachtet als davor. Korrelationsanalysen zeigten, dass die verbesserte Blastenlyse in mit Kit M 

vorbehandelten Proben (normalisiert auf die Kontrolle) mit dem Vorhandensein von EV-Subtypen as-

soziiert war, die mit T-Zellen (CD2+), B-Zellen (CD20+, CD24+) und anderen Zellmarkern (z. B. 

CD31+, CD146+, CD44+ und CD49e+) in Zusammenhang stehen. Dieser umfassende Ansatz liefert 

Einblicke in den Einfluss von Kit M auf die DC/DCleu-Generierung und die nachfolgende Aktivierung 

von Immunzellen, was zu Unterschieden in der EV-Produktion zwischen H- und AML-Proben führt. 

  

Extrazelluläre Vesikel-assoziierte Transkriptom- und Proteom- Biomarker zeigen In-vitro-

Potenzial für die Überwachung der Vandetanib-Behandlung bei anaplastischem Schilddrü-

senkrebs 

Extracellular vesicle-associated transcriptomic and proteomic biomarkers show in-vitro potential for 

vandetanib treatment monitoring in anaplastic thyroid cancer 
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Christian Grätz1, Prashant Changoer2, Dapi Menglin Chiang1, Johannes Kersting3, Martin Jaeger2, Romana Ne-

tea-Maier2, Markus List3, Benedikt Kirchner1,4, Marlene Reithmair5, Michael W. Pfaffl1 

1) Department of Animal Physiology and Immunology, School of Life Sciences, Technical University of Munich,  

Freising, Germany 

2) Department of Internal Medicine, Radboud University Medical Center, Nijmegen, The Netherlands 

3) Data Science in Systems Biology, School of Life Sciences, Technical University of Munich, Munich, Germany 

4) Bavarian Center for Biomolecular Mass Spectrometry (BayBioMS), School of Life Sciences, Technical University of  
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DrugRxiv -- preprint published online 23rd May 2025 

Scientific Reports 2025 15(1): 32464 – Special issue “Extracellular vesicles” edited by  

Gregor Fuhrmann 

Das anaplastische Schilddrüsenkarzinom (ATC) ist eine seltene aber aggressive Erkrankung. Die rasche 

Metastasierung und die begrenzten Behandlungsmöglichkeiten erfordern zusätzliche Therapieoptionen, 

einschließlich der Umwidmung bereits zugelassener Medikamente. Die frühe Ausbreitung des ATC 

unterstreicht die Bedeutung einer schnellen Beurteilung des Therapieerfolgs, die durch die Messung 

von zellfreier RNA in extrazellulären Vesikeln (EVs) in Flüssigbiopsieproben erreicht werden könnte. 

Jüngste Studien haben das Potenzial des Rezeptor-Tyrosinkinase-Inhibitors Vandetanib für die ATC-

Behandlung in-vitro und in-vivo aufgezeigt. Da ATC-Patienten selten eine Off-Label-Behandlung mit 

Vandetanib erhalten, ist die Gewinnung von Patientenproben für klinische Studien ein langwieriger 

Prozess, und präklinische Untersuchungen sind notwendig, um die Wirkung von Vandetanib auf ATC-

Zellen zu klären. Wir präsentieren hier eine in-vitro Studie, die die durch drei Vandetanib-Dosen indu-

zierten transkriptionellen und proteomischen Veränderungen in der ATC-Zelllinie Cal62 untersucht 

und mittels Hochdurchsatzmethoden quantifiziert. Durch den Vergleich von Transkriptions- und Pro-

teomdaten und die Anwendung von Dimensionsreduktionsmodellen wie der Sparse Partial Least 

Squares Discriminant Analysis (SPLS-DA) konnten wir 21 Biomarker-Kandidaten identifizieren. Aus 

diesen präsentieren wir eine finale Signatur von acht Transkriptionsbiomarkern, die mittels RT-qPCR 

in zellulärer und zellfreier RNA validiert und deren biologische Signifikanz und Diskriminierungsfä-

higkeit durch Pathway-Overrepresentation-Analyse und PLS-Regression bestätigt wurden. Diese Tran-

skriptionsbiomarker-Signatur ermöglicht die Unterscheidung zwischen Vandetanib-Behandlung und 

Kontrollgruppe in zellfreier RNA aus Cal62-EVs und ist mittels RT-qPCR zuverlässig, einfach und 

schnell messbar. Unsere Ergebnisse können als Grundlage für zukünftige klinische Studien mit Flüs-

sigbiopsieproben von ATC-Patienten dienen, die eine Off-Label-Behandlung mit Vandetanib erhalten. 

 

V.  Immunologie 

Regulatorische T-Zellen im Hypothalamus kontrollieren die Immunaktivierung und verbes-

sern Stoffwechselstörungen in kalorienreichen Umgebungen 

Regulatory T-cells in the hypothalamus control immune activation and improve metabolic impair-

ments upon high-calorie environments 

Maike Becker, Stefanie Kälin, Anne H. Neubig, Michael Lauber, Daria Opaleva, Hannah Hipp, Victoria K. 

Salb, Verena B. Ott, Beata Legutko, Roland E. Kälin, Markus Hippich, Martin G. Scherm, Lucas F. R. Nasci-

mento, Isabelle Serr, Fabian Hosp, Alexei Nikolaev, Alma Mohebiany, Martin Krueger, Bianca Flachmeyer, 

Michael W. Pfaffl, Bettina Haase, Chun-Xia Yi, Sarah Dietzen, Tobias Bopp, Stephen C. Woods, Ari Waisman, 

Benno Weigmann, Matthias Mann, Matthias H. Tschöp, and Carolin Daniel 

Nature Communications 2025 (16): 2744 
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SwitchTFI -- Identifizierung von Transkriptionsfaktoren, die die Zelldifferenzierung steuern 

SwitchTFI: identifying transcription factors driving cell differentiation 

Martini P, Hartebrodt A, de Almeida GP, Hackstein CP, Zehn D, Blumenthal DB. 

Genome Biol. 2025 26(1): 410 

 

Die Cathepsin-L-abhängige positive Selektion prägt die klonale Zusammensetzung und die 

funktionelle Fitness von CD4+ T-Zellen 

Cathepsin L-dependent positive selection shapes clonal composition and functional fitness of CD4+ T 

cells 

Petrozziello E, Sayed A, Freitas JA, Federle C, Nedjic J, Ravens S, Akçabozan B, Schulz AM, Zehn D, 

Schmidt-Supprian M, Obst R, Prinz I, Verdoes M, Kisielow J, Reinheckel T, Straub T, Daley SR, Klein L. 

Nat Immunol. 2025 26(7): 1127-1138 

 

Ein spezifisches mikrobielles Konsortium verstärkt die Th1-Immunität, verbessert die 

LCMV-Viruseliminierung, verschlimmert aber die LCMV-Krankheitspathologie bei Mäusen 

A specific microbial consortium enhances Th1 immunity, improves LCMV viral clearance but aggra-

vates LCMV disease pathology in mice 

Kolland D, Kuhlmann M, de Almeida GP, Köhler A, Arifovic A, von Strempel A, Pourjam M, Bolsega S, 

Wurmser C, Steiger K, Basic M, Neuhaus K, Schmidt-Weber CB, Stecher B, Zehn D, Ohnmacht C. 

Nat Commun. 2025 16(1): 3902 

 

Eine spezifische Priming-Phase reguliert die CD8-T-Zell-Immunität durch die Orchestrierung 

parakriner IL-2-Signale 

A distinct priming phase regulates CD8 T cell immunity by orchestrating paracrine IL-2 signals 

Jobin K, Seetharama D, Rüttger L, Fenton C, Kharybina E, Wirsching A, Huang A, Knöpper K, Kaisho T, 

Busch DH, Vaeth M, Saliba AE, Graw F, Pulfer A, González SF, Zehn D, Liang Y, Ugur M, Gasteiger G, 

Kastenmüller W. 

Science. 2025 388(6743): eadq1405 

 

Vorläufer erschöpfter T-Zellen werden präventiv bei akuter Infektion gebildet 

Precursors of exhausted T cells are pre-emptively formed in acute infection 

Chu T, Wu M, Hoellbacher B, de Almeida GP, Wurmser C, Berner J, Donhauser LV, Gerullis AK, Lin S, 

Cepeda-Mayorga JD, Kilb II, Bongers L, Toppeta F, Strobl P, Youngblood B, Schulz AM, Zippelius A, Knolle 

PA, Heinig M, Hackstein CP, Zehn D. 

Nature. 2025 640(8059): 782-792 
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ImmunOctoberfest nachgeladen 

ImmunOctoberfest reloaded. 

Schulz AM, Zebley CC, Youngblood B, Zehn D. 

Nat Immunol. 2025 26(2): 165-167 

  

Exkursionen 

Zwei Exkursionen zur Besamungsstation der Bayern Genetik GmbH in Grub fanden am 24.01.2025 

und am 11.07.2025 unter der Leitung von Herrn Prof. Dr. Michael Pfaffl und Herrn Granit Thaqi statt. 

Die Exkursion zum Milchprüfring Bayern e.V. in Wolnzach fand am 22.01.2025 unter der Leitung von 

Herrn Prof. Dr. Michael Pfaffl und Frau Dr. Heike Kliem statt. 

 

Abschlussarbeiten 

  

Bachelorarbeiten  

Matthias Münch 

 

Etablierung eines Depletionssystems zur Untersuchung von im Lun-

gengewebe residierenden T-Zellen nach sekundärer Influenza-Infek-

tion 

Matthias Baukmann 

 

Charakterisierung der zytotoxischen T-Zellimmunatwort in einem 

murinen Darmkrebsmodell 

Khramtsova, Aleksandra 

 

Etablierung orthotoper Mausmodelle mit PDAC-Zelllinien (MIA 

PaCa-2, BxPC-3, T3M-4) zur Erforschung der Tumorentwicklung 

  

Masterarbeiten  

Vinciane Allicar 

 

How does the aryl hydrocarbon receptor expression on dendritic cells 

modulate stroke outcome via regulatory T cells? 

 

Ashwin Kannan Chemical Proteomics based identification of small molecule inhibi-

tors for transcription factor PAX8 in EOC (Epithelial Ovarian  

Cancer) and elucidating the underlying mechanisms of action 

  

Dissertation  

Jacqueline Berner 

 

Dynamics and progenitor potential of CD4+ T cells in chronic  

infection 
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Vorträge 

Michael Pfaffl 

Application of Nucleic Acid Biomarkers in Liquid Biopsies -- “the past, … the present, … 

and the future” 

21. February 2025, Sahlgrenska Academy, Institute of Biomedicine, University of Gothenburg, 

Gothenburg, Schweden. 

 

Neue Biomarker in der Rohmilch zur Fruchtbarkeitsbewertung von Milchkühen 

Michael W. Pfaffl & Granit Thaqi 

Milchwissenschaftliche Herbsttagung, 9. - 10. Oktober 2025, Freising-Weihenstephan, Germany. 

 

Exosomal Biomarkers in Liquid Biopsies – An analysis pipeline for microRNA biomarker 

signature discovery in molecular diagnostics based on circulating EVs 

EMBL Liquid Biopsy Workshop, 13th – 17th October 2025, Heidelberg, Germany. 

 

Exosomal Biomarkers in Liquid Biopsies – An analysis pipeline for microRNA biomarker 

signature discovery in molecular diagnostics based on circulating EVs 

ISOBM 2025 & GSEV Workshop, 12th – 16th October 2025, Murnau, Germany. 

 

Extrazelluläre Vesikel – Übersicht, Biogenese, Funktionen, MISEV Guidelines 

LMU Klinikum München, Institut für Humangenetik, 8. Dezember 2025, München, Germany. 

Bajram Berisha 

Projections of the National Science Program of Kosovo (2023-2028) in relation to the scien-

tific diaspora 

Forum together in science: University of Prishtina and academic diaspora, 30.10.2025 – 01.11. 2025. 

University of Pristina, Kosovo. 

 

Scientific research precedes the development of higher education – The experience of aca-

demic staff in Albanian and European universities 

Twentieth annual international meeting of the Alb-Science Institute, Tirana, 26 – 27 September 2025. 

Albania. 
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The Role of Local Prostaglandins in the Corpus Luteum during the Estrous Cycle and In-

duced Luteal Regression in Cows 

ESDAR Conference 2025, 11-13 September 2025, Varna, Bulgaria. 

 

Christian Grätz 

cfRNA Biomarker Signatures for Liquid Biopsy Monitoring in Anaplastic Thyroid Cancer 

Cells 

06.-07. März 2025, 27. Jahressymposium IGLD-INSTAND, Session GSEV-7/IGLD-12: Clinical Di-

agnostics, Frankfurt 

 

Dapi Menglin Chiang 

Identification of Exosome–Associated Circulating Proteomic Biomarkers for HNSCC Diag-

nosis and Surgical Monitoring applying High Resolution Liquid Chromatography Mass Spec-

trometry (HR-LC-MS/MS) 

Dapi Menglin Chiang1, Laurent Muller2 and Michael W. Pfaffl1 

1) Division of Animal Physiology and Immunology, School of Life Sciences, Technical University of 

Munich, Freising, Germany 

2) Department of Otorhinolaryngology, Head and Neck Surgery, University Hospital of Basel, Switzer-

land 

European Biotechnology Congress 2025, September 13th 2025, Tirana, Albania 

 

Benedikt Kirchner 

Multi-Omics Approaches For Early Cancer Detection In Serial Liquid Biopsy Samples Of 

Cancer Predisposition Patients 

14th International Symposium on Minimal Residual Cancer, May 07, 2025, Nice, France 

 

Extracellular nucleic acids as diagnostic biomarkers 

Annual Meeting of the German Pharmaceutical Society, DPhG, October 01, 2025, Freiburg, Germany 

 

Granit Thaqi 

Neue Biomarker in der Rohmilch zur Fruchtbarkeitsbewertung von Milchkühen 

Milchwissenschaftliche Herbsttagung 2025 , October 10th 2025, Freising, Germany  

 

 



 

Lehrstuhl für Tierphysiologie & Immunologie 

 

120 

 

Application of Liquid Chromatography Mass Spectrometry for High Resolution Proteomics 

in Bovine Ovary Function 

European Biotechnology Congress 2025, September 13th 2025, Tirana, Albania 

 

Corpus Luteum Dynamic Protein Expression Pattern Revealed by High Resolution Liquid 

Chromatography Mass Spectrometry (HR-LC-MS/MS) 

ISOBM Conference 2025, October 12th -15th 2025, Murnau, Germany 

 

Kurzfassungen 

Rauchen der Eltern während der Pubertät verändert die embryonale Genexpression und die 

Lungenfunktion der erwachsenen Nachkommen 

Fatherôs and motherôs smoking during puberty alters embryonic gene expression lung function in 

adult offspring 

Barbara Hammer1,2, Eistine Boateng1,3, Benedikt Kirchner4, Draginja Kovacevic2, Sheikh Anika Rah-

man1, Michael W. Pfaffl4, John W. Holloway5,6, Cecilie Svanes7,8, Susanne Krauss-Etschmann1,2,9 
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search, Research Center Borstel, Airway Research Center North (ARCN), German Center for Lung Research (DZL), Borstel, 

Germany;  3) Division of Pulmonary and Critical Care Medicine, Department of Internal Medicine, University of Michigan, 

Ann Arbor, MI, United States;  4) Division of Animal Physiology and Immunology, TUM School of Life Sciences, Technical 

University of Munich, Freising, Germany;  5) Human Development and Health, Faculty of Medicine, University of South-

ampton, University Hospital Southampton, Southampton SO16 6YD, UK;  6) NIHR Southampton Biomedical Research Cen-

tre, University Hospital Southampton, Southampton SO16 6YD, UK;  7) Centre for International Health, University of Bergen, 

Bergen, Norway;  8) Department of Occupational Medicine, Haukeland University Hospital, Bergen, Norway;  9) Institute for 

Experimental Medicine, Christian-Albrechts-Universität zu Kiel, Kiel, Germany 

International Symposium on Perinatal and Early Life Immunity 2025, Freiburg, Germany. 

 

Nachweis bakterieller ribosomaler Proteine in extrazellulären Vesikeln des Menschen, die 

aus mit Staphylococcus aureus versetztem Blut während Antibiotikabehandlungen gewonnen 

wurden 

Detection of bacterial ribosomal proteins in human extracellular vesicles derived from Staphylococ-

cus aureus-spiked blood during antibiotic treatments 

Marlene Reithmair1, Dapi Menglin Chiang1,2, Gustav Schelling3, Christina Ludwig4, Susanne I. 

Wudy4, Benedikt Kirchner2, Mia S.C. Yu1, Christian Zenner5, Michael W. Pfaffl2 

1) Institute of Human Genetics, University Hospital, LMU Munich, Munich, Germany;  2) Division of Animal Physiology 

and Immunology, School of Life Sciences Weihenstephan, TUM, 85354 Freising, Germany;  3) Department of Anesthesiol-

ogy, University Hospital, LMU Munich, Munich, Germany;  4) Bavarian Center for Biomolecular Mass Spectrometry 

(BayBioMS), TUM, Freising, Germany;  5) Intestinal Microbiome, ZIEL - Institute for Food & Health, School of Life Sci-

ences, TUM) Freising, Germany 

ESHG 2025, 24. -27. May 2025, Milan, Italy. 
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Entschlüsselung der vielseitigen Landschaft extrazellulärer Vesikel von Bacillus cereus -- ein 

Multi-OMICS-Ansatz 

Decoding the versatile landscape of Bacillus cereus extracellular vesicles: A multi-OMICS approach 

Tanja V. Edelbacher, Astrid Laimer-Digruber, Masoumeh Alinaghi, Mia S. C. Yu, Dapi Menglin 

Chiang, Benedikt Kirchner, Michael W. Pfaffl, Stefan Kummer, Jan Pribyl, Monika Ehling-Schulz 

ISEV 2025 Meeting, 23. – 27. April 2025, Vienna, Austria. 

 

Präoperative Identifizierung der diagnostischen und funktionellen EV-Biomarker PDGFB 

und TIMP3 im Plasma von Kopf-Hals-Tumorpatienten mittels hochauflösender Proteomik 

via LC-MS/MS 

Preoperative Identification of Diagnostic and Functional EV Biomarkers PDGFB and TIMP3 in 

Head and Neck Cancer Plasma Using High Resolution Proteomics via LC-MS/MS 

Dapi Menglin Chiang1,2, Susanne I Wudy3, Christina Ludwig3, Marlene Reithmair2, Laura Benecke4,5, 

Yannik da Silva4,5, Laurent Muller4,5 and Michael W. Pfaffl1 

1) Division of Animal Physiology and Immunology, School of Life Sciences, Technical University of Munich, Freising Wei-

henstephan, Germany;  2) Institute of Human Genetics, University Hospital, LMU Munich, Munich, Germany;  3) Bavarian 

Center for Biomolecular Mass Spectrometry (BayBioMS), Technical University of Munich (TUM), Freising Weihenstephan, 

Germany;  4) Department of Otorhinolaryngology, Head and Neck Surgery, University Hospital of Basel, Switzerland;  5) 

Department of Biomedicine, University of Basel, Switzerland 

ISEV 2025 Meeting, 23. – 27. April 2025, Vienna, Austria. 

 

Proteomische Veränderungen stehen im Zusammenhang mit der Expression bakterieller ribo-

somaler Proteine in menschlichen Vesikeln unter verschiedenen Antibiotikabehandlungen in 

mit Staphylococcus aureus versetztem Blut 

Proteomic alterations are associated with bacterial ribosomal protein expression in human vesicles 

under various antibiotic treatments in Staphylococcus aureus-spiked blood 

Dapi Menglin Chiang1,2, Michael W. Pfaffl1, Agnes Meidert3, Florian Brandes3, Gustav Schelling3, 

Christina Ludwig4, Susanne I Wudy4, Benedikt Kirchner1, Mia S.C. Yu1, Christian Zenner5, Laurent 

Muller6,7 and Marlene Reithmair2 

1) Division of Animal Physiology and Immunology, School of Life Sciences Weihenstephan, Technical University of Munich 

(TUM), 85354 Freising, Germany;  2) Institute of Human Genetics, University Hospital, LMU Munich, 80336 Munich, Ger-

many;  3) Department of Anesthesiology, University Hospital, LMU Munich, 81377 Munich, Germany;  4) Bavarian Center 

for Biomolecular Mass Spectrometry (BayBioMS), Technical University of Munich (TUM), Freising, Germany;  5) Intestinal 

Microbiome, ZIEL - Institute for Food & Health, School of Life Sciences, Technical University of Munich (TUM), Freising, 

Germany;  6) Department of Otorhinolaryngology, Head and Neck Surgery, University Hospital of Basel, Switzerland;  7) 

Department of Biomedicine, University of Basel, Switzerland 

ISEV 2025 Meeting, 23. – 27. April 2025, Vienna, Austria. 
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Zellfreie EV-assoziierte proteomische und transkriptomische Biomarker-Signaturkandidaten 

für die Off-Label-Anwendung von Vandetanib bei anaplastischem Schilddrüsenkrebs 

Cell-free EV-associated proteomic and transcriptomic biomarker signature candidates for off-label 

use of vandetanib in anaplastic thyroid cancer 

Christian Grätz1, Prashant Changoer2, Dapi Menglin Chiang1, Johannes Kersting3, Martin Jaeger2, 

Romana Netea-Maier2, Markus List3, Benedikt Kirchner1,4, Marlene Reithmair5, Michael W. Pfaffl1 

1) Department of Animal Physiology and Immunology, School of Life Sciences, Technical University of Munich, Freising, 

Germany,  2) Department of Internal Medicine, Radboud University Medical Center, Nijmegen, The Netherlands;  3) Data 

Science in Systems Biology, School of Life Sciences, Technical University of Munich, Munich, Germany;  4) Division of 

Pediatric Neuro-oncology, German Cancer Research Center, 69120 Heidelberg, Germany;  5) Institute of Human Genetics, 

University Hospital, Ludwig-Maximilians-University Munich, Munich, Germany 

ISEV 2025 Meeting, 23. – 27. April 2025, Vienna, Austria. 

 

Untersuchung von strahleninduzierten extrazellulären Vesikeln (EVs) bei Kopf-Hals- 

Tumoren 

Investigation of Radiation-Induced Extracellular Vesicles (EVs) in Head and Neck Cancer 

Maria Bazovkina1,2, Nevena Prodanovic1,2, Dapi Meng-Lin Chiang3, Michael W Pfaffl3, Amir Abdol-

lahi1,2 and Aoife Gahlawat1,2 

1) Clinical Cooperation Unit Translational Radiation Oncology, German Cancer Research Center (DKFZ), and National Cen-

ter for Tumor Diseases (NCT), Heidelberg, Germany;  2) Department of Radiation Oncology, University Hospital of Heidel-

berg, Germany;  3) Institute of Human Genetics, University Hospital, Ludwig-Maximilians-University Munich,  

Munich, Germany 

ISEV 2025 Meeting, 23. – 27. April 2025, Vienna, Austria. 

 

Anwendung der Flüssigkeitschromatographie-Massenspektrometrie für hochauflösende Pro-

teomik (HR-LC-MS/MS) in der Rinderovarialfunktion 

Application of Liquid Chromatography Mass Spectrometry for High Resolution Proteomics in Bovine 

Ovary Function 

Granit Thaqi1, Dapi Menglin Chiang1, Bajram Berisha1,2 , Susanne Wudy3, Christina Ludwig3, and 

Michael W Pfaffl1 

1) Chair of Animal Physiology and Immunology, School of Life Sciences, Technical University of Munich, Weihenstephan, 

Freising, Germany;  2) Department of Animal Biotechnology, Faculty of Agriculture and Veterinary, University of Prishtina, 

Prishtina, Kosovo;  3) Bavarian Center for Biomolecular Mass Spectrometry (BayBioMS), School of Life Sciences, TUM, 

Freising, Germany 

European Biotechnology Congress, 11. – 13. September 2025, Tirana, Albania 
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Analysepipeline zur Entwicklung von transkriptomischen Biomarkern – Überwachung der 

Off-Label-Therapie bei anaplastischem Schilddrüsenkrebs in extrazellulären Vesikeln 

Transcriptomic biomarker development pipeline ï Monitoring off-label therapy in anaplastic thyroid 

cancer in extracellular vesicles 

Christian Grätz1, Martina Schuster2, Prashant Changoer3, Dapi Menglin Chiang) , Johannes Kersting1, 

Benedikt Kirchner1,4, Marlene Reithmair2, Gustav Schelling2, Markus List1, Michael W. Pfaffl1 

1) Technical University of Munich, Germany;  2) Ludwig-Maximilians-University Munich, Germany;  3) Radboud University 

Medical Center, The Netherlands;  4) German Cancer Research Center, Germany 

European Biotechnology Congress, 11. – 13. September 2025, Tirana, Albania 

 

Identifizierung von Exosomen-assoziierten zirkulierenden proteomischen Biomarkern für die 

HNSCC-Diagnostik und das chirurgische Monitoring mittels hochauflösender Flüssigkeits-

chromatographie-Massenspektrometrie (HR-LC-MS/MS) 

Identification of ExosomeïAssociated Circulating Proteomic Biomarkers for HNSCC Diagnosis and 

Surgical Monitoring applying High Resolution Liquid Chromatography Mass Spectrometry (HR-LC-

MS/MS) 

Dapi Menglin Chiang1, Laurent Muller2 and Michael W. Pfaffl1 

1) Division of Animal Physiology and Immunology, School of Life Sciences, Technical University of Munich, Freising,  

Germany;  2) Department of Otorhinolaryngology, Head and Neck Surgery, University Hospital of Basel, Switzerland 

European Biotechnology Congress, 11. – 13. September 2025, Tirana, Albania 

 

Erhöhte Vesikelfreisetzung und Wirtsabwehrproteine in mit Antibiotika behandeltem, mit S. 

aureus versetztem Blut sowie in Blut von Patienten mit kulturell positiver und negativer Bak-

teriämie 

Increased Vesicle Release and Host Defense Proteins in Antibiotic-Treated S. aureus-Spiked Blood 

and Blood from Culture-Positive and -Negative Bacteremia Patients 

Dapi Menglin Chiang1,2,7, Michael W. Pfaffl1, Gustav Schelling3, Agnes Meidert3, Florian Brandes3, 

Christina Ludwig4, Susanne I. Wudy4, Benedikt Kirchner1, Mia S.C. Yu1, Christian Zenner5, Laurent 

Muller6,7 and Marlene Reithmair2 

1) Division of Animal Physiology and Immunology, School of Life Sciences Weihenstephan, Technical University of Munich 

(TUM), 85354 Freising, Germany;  2) Institute of Human Genetics, University Hospital, LMU Munich, 80336 Munich, Ger-

many;  3) Department of Anesthesiology, University Hospital, LMU Munich, 81377 Munich, Germany;  4) Bavarian Center 

for Biomolecular Mass Spectrometry (BayBioMS), Technical University of Munich (TUM), Freising, Germany;  5) Intestinal 

Microbiome, ZIEL - Institute for Food & Health, School of Life Sciences, Technical University of Munich (TUM), Freising, 

Germany;  6) Department of Otorhinolaryngology, Head and Neck Surgery, University Hospital of Basel, Switzerland;  7) 

Department of Biomedicine, University of Basel, Switzerland 

GSEV Annual Meeting, 25. – 26. September 2025, Essen, Germany. 
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Entdeckung transkriptomischer Biomarker aus extrazellulären Vesikeln -- Ein Arbeitsablauf 

in der Praxis anhand eines in-vitro Modells von anaplastischem Schilddrüsenkrebs und 

Vandetanib 

Transcriptomic biomarker discovery from extracellular vesicles: A workflow in action using an in 

vitro model of anaplastic thyroid cancer and vandetanib 

Christian Grätz1,2, Martina Schuster3, Prashant Changoer4, Dapi Menglin Chiang1, Johannes Kersting2, 

Romana Netea-Maier4, Benedikt Kirchner1,5, Marlene Reithmair3, Gustav Schelling6, Markus List2,7, 

Michael W. Pfaffl1 

1) Department of Animal Physiology and Immunology, TUM, Germany;  2) Data Science in Systems Biology, TUM, Ger-

many;  3) Institute of Human Genetics, University Hospital, Ludwig-Maximilians-University Munich, Germany;  4) Depart-

ment of Internal Medicine, Radboud University Medical Center, Nijmegen, The Netherlands;  5) Division of Pediatric Neuro-

oncology, German Cancer Research Center, Germany;  6) Munich Data Science Institute, Technical University of Munich, 

Germany;  7) Department of Anesthesiology, University Hospital, Ludwig-Maximilians-University Munich,  

Munich, Germany 

GSEV Annual Meeting, 25. – 26. September 2025, Essen, Germany. 

Eine explorative Lipidomik-Analyse bakterieller Membranvesikel (bMVs) zur Biomarker-

Entdeckung 

An Exploratory Lipidomics Analysis of Bacterial Membrane Vesicles (bMVs) for Biomarker Discov-

ery 

Mia S.C. Yu1, Christian Grätz1, Granit Thaqi1, Chris H.A. van de Lest2,3, Jeroen W.A. Jansen3, Marca 

H.M. Wauben3, Michael W. Pfaffl1 

1) Division of Animal Physiology, TUM School of Life Sciences, Technical University of Munich, 85354 Freising, Germany;  

2) Division Equine Sciences, Department of Clinical Sciences, Faculty of Veterinary Medicine, Utrecht University, Utrecht 

3584 CM, The Netherlands;  3) Division Cell Biology, Metabolism & Cancer, Department of Biomolecular Health Sciences, 

Faculty of Veterinary Medicine, Utrecht University, Utrecht 3584 CM, The Netherlands 

GSEV Annual Meeting, 25. – 26. September 2025, Essen, Germany. 

 

Extrazelluläre Vesikel-angereicherte Proteomik ermöglicht maschinelles Lernen für stamm-

spezifisches Peptid-Matching zur Pathogenerkennung bei Sepsis 

Extracellular VesicleïEnriched Proteomics Enables Machine LearningïDriven Strain-Specific Pep-

tide Matching for Pathogen Detection in Sepsis 

Dapi Menglin Chiang1,2,7, Marlene Reithmair2, Gustav Schelling3, Agnes Meidert3, Florian Brandes3, 

Christina Ludwig4, Susanne I. Wudy4, Benedikt Kirchner1, Mia S.C. Yu1, Christian Zenner5, Laurent 

Muller6,7 and Michael W. Pfaffl1 

1) Division of Animal Physiology and Immunology, School of Life Sciences Weihenstephan, Technical University of Munich 

(TUM), 85354 Freising, Germany;  2) Institute of Human Genetics, University Hospital, LMU Munich, 80336 Munich, Ger-

many;  3) Department of Anesthesiology, University Hospital, LMU Munich, 81377 Munich, Germany;  4) Bavarian Center 

for Biomolecular Mass Spectrometry (BayBioMS), Technical University of Munich (TUM), Freising, Germany;  5) Intestinal 

Microbiome, ZIEL - Institute for Food & Health, School of Life Sciences, Technical University of Munich (TUM), Freising, 

Germany;  6) Department of Otorhinolaryngology, Head and Neck Surgery, University Hospital of Basel, Switzerland;  7) 

Department of Biomedicine, University of Basel, Switzerland 

GSEV Annual Meeting, 25. – 26. September 2025, Essen, Germany. 
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Entdeckung transkriptomischer Biomarker aus extrazellulären Vesikeln -- Ein praktischer Ar-

beitsablauf anhand der Off-Label-Behandlung von anaplastischem Schilddrüsenkrebs mit 

Vandetanib als in-vitro Modell 

Transcriptomic biomarker discovery from extracellular vesicles: A workflow in action using off-label 

treatment of anaplastic thyroid cancer with vandetanib as an in vitro model 

Christian Grätz1,2, Martina Schuster3, Prashant Changoer4, Dapi Menglin Chiang1, Johannes Kersting2, 

Romana Netea-Maier4, Benedikt Kirchner1,5, Marlene Reithmair3, Gustav Schelling6, Markus List2,7, 

Michael W. Pfaffl1 

1) Department of Animal Physiology and Immunology, TUM, Germany;  2) Data Science in Systems Biology, TUM, Ger-

many;  3) Institute of Human Genetics, University Hospital, Ludwig-Maximilians-University Munich, Germany;  4) Depart-

ment of Internal Medicine, Radboud University Medical Center, Nijmegen, The Netherlands;  5) Division of Pediatric Neuro-

oncology, German Cancer Research Center, Germany;  6) Munich Data Science Institute, Technical University of Munich, 

Germany;  7) Department of Anesthesiology, University Hospital, Ludwig-Maximilians-University Munich, Munich, Ger-

many; 

RExPO25, Conference 24. – 26. September 2025, Barcelona Biomedical Research Park (PRBB), Bar-

celona, Spain. 

 

Hin zu einem Therapiemonitoring mittels Flüssigbiopsie -- Anwendung unserer Pipeline zur 

Entdeckung transkriptioneller Biomarker auf ein In-vitro-Modell des anaplastischen Schild-

drüsenkarzinoms 

Towards liquid biopsy therapy monitoring: Applying our transcriptional biomarker discovery pipeline 

to an in vitro model of anaplastic thyroid cancer 

Christian Grätz1,2, Martina Schuster3, Prashant Changoer4, Dapi Menglin Chiang1, Johannes Kersting2, 

Romana Netea-Maier4, Benedikt Kirchner1,5, Marlene Reithmair3, Gustav Schelling6, Markus List2,7, 

Michael W. Pfaffl1 

1) Department of Animal Physiology and Immunology, TUM, Germany;  2) Data Science in Systems Biology, TUM, Ger-

many;  3) Institute of Human Genetics, University Hospital, Ludwig-Maximilians-University Munich, Germany;  4) Depart-

ment of Internal Medicine, Radboud University Medical Center, Nijmegen, The Netherlands;  5) Division of Pediatric Neuro-

oncology, German Cancer Research Center, Germany;  6) Munich Data Science Institute, Technical University of Munich, 

Germany;  7) Department of Anesthesiology, University Hospital, Ludwig-Maximilians-University Munich,  

Munich, Germany 

ISOBM 2025, 13. - 15. October 2025, Murnau, Germany. 

 

Traditionelle Analysen und EVSOTA-gestützte EV-Proteomik vor und nach der Resektion 

zeigen, dass PDGF–TIMP3 prognostische und TNNI2 protektive Biomarker bei HNSCC sind 

Traditional Analysis and EVSOTA Guided EV Proteomics Pre/Post Resection Reveal PDGFïTIMP3 

Prognostic and TNNI2 Protective Biomarkers in HNSCC 

Dapi Menglin Chiang1,2,5, Susanne I. Wudy3, Christina Ludwig3, Marlene Reithmair2, Laura Be-

necke4,5, Yannik da Silva4,5, Laurent Muller4,5 and Michael W. Pfaffl1 

1) Division of Animal Physiology and Immunology, School of Life Sciences, Technical University of Munich, Freising Wei-

henstephan, Germany;  2) Institute of Human Genetics, University Hospital, LMU Munich, Munich, Germany;  3) Bavarian 

Center for Biomolecular Mass Spectrometry (BayBioMS), Technical University of Munich (TUM), Freising Weihenstephan, 

Germany;  4) Department of Otorhinolaryngology, Head and Neck Surgery, University Hospital of Basel, Switzerland;  5) 

Department of Biomedicine, University of Basel, Switzerland 
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ISOBM 2025, 13. - 15. October 2025, Murnau, Germany. 

 

Dynamisches Proteinexpressionsmuster des Gelbkörpers, aufgedeckt durch hochauflösende 

Flüssigkeitschromatographie-Massenspektrometrie (HR-LC-MS/MS) 

Corpus Luteum Dynamic Protein Expression Pattern Revealed by High-Resolution Liquid Chroma-

tography Mass Spectrometry (HR-LC-MS/MS) 

Granit Thaqi1, Dapi Menglin Chiang1, Susanne Wudy3, Christina Ludwig3, Bajram Berisha1,2, and Mi-

chael W Pfaffl1 

1) Chair of Animal Physiology and Immunology, School of Life Sciences, Technical University of Munich, Weihenstephan, 

Freising, Germany;  2) Department of Animal Biotechnology, Faculty of Agriculture and Veterinary, University of Prishtina, 

Prishtina, Kosovo;  3) Bavarian Center for Biomolecular Mass Spectrometry (BayBioMS), School of Life Sciences, Tech-

nical University of Munich, Freising, Germany; 

ISOBM 2025, 13. - 15. October 2025, Murnau, Germany. 

 

Prognostische Rolle von Exosomen bei Patienten mit nicht-kleinzelligem Lungenkrebs im 

Stadium IIIA(N2), die im Rahmen der Studie SAKK 16/14 zusätzlich zur neoadjuvanten 

Chemotherapie mit perioperativem Durvalumab behandelt wurden 

Prognostic role of exosome in patients with stage IIIA(N2) non-small cell lung cancer treated with 

perioperative durvalumab in addition to neoadjuvant chemotherapy in the trial SAKK 16/14 

S. Rothschild1, Y. Da Silva2, D. Chang2, L. Benecke3, M. Pfaffl4, S. Hayoz5, A. Bettini6, M. Frueh7,  

L. Mauti8, C. Britschgi9, S. Peters10, M. Mark11, A. Ochsenbein12, W.-D. Janthur13, N. Mach14,  

C. Waibel1, P. Froesch15, A. Zippelius16, M. Pless17, L. Muller3 

1) Center Oncology / Hematology and Cancer Center, Kantonsspital Baden, Baden, Switzerland;  2) Department of Biomedi-

cine, University of Basel, Basel, Switzerland;  3) Department of Otorhinolaryngology, Head and Neck Surgery, University 

Hospital Basel, Basel, Switzerland;  4) Department of Animal Physiology and Immunology, Technische Universität München 

- School of Life Sciences, Freising, Germany;  5) Competence Center, Swiss Group for Clinical Cancer Research (SAKK), 

Bern, Switzerland,  6) Medical Oncology, HFR Fribourg – Hôpital cantonal, Fribourg, Switzerland;  7) Medical Oncology, 

Kantonsspital St. Gallen, St. Gallen, Switzerland,  8) Medical Oncology, Kantonsspital Winterthur, Winterthur, Switzerland;  

9) Department Medical Oncology and Hematology, University Hospital Zürich, Zurich, Switzerland;  10) Medical Oncology, 

CHUV – Centre Hospitalier Universitaire Vaudois, Lausanne, Switzerland,  11) Oncology/Hematology, Kantonsspital Grau-

bünden, Chur, Switzerland;  12) Department of Medical Oncology, Inselspital, Bern University Hospital, University of Bern, 

Bern, Switzerland;  13) Medical Oncology, Kantonsspital Aarau, Aarau, Switzerland,  14) Medical Oncology, HUG - Hopitaux 

Universitaires de Geneve, Geneva, Switzerland;  15) Medical Oncology, Istituto Oncologico Svizzera Italiana (IOSI), Locarno, 

Switzerland;  16) Medical Oncology, University Hospital Basel, Basel, Switzerland, 17) Medical Oncology and Tumor Center, 

KSW - Kantonsspital Winterthur, Winterthur, Switzerland 

ESMO (European Society for Medical Oncology) Congress 2025, 17. – 21. October 2025, Berlin, 

Germany. 
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Verband Weihenstephaner Milchwirtschaftler, Bio - und 

Lebensmitteltechnologen e.V. 

 

Adresse 
 

Weihenstephaner Berg 1 

D-85354 Freising-Weihenstephan 

Telefon: 08161-71-2507 

Internet: https://www.verband-weihenstephan.de 

E-Mail: info@verband-weihenstephan.de   

 

Geschäftsführung 
Christina Peternell, Marie-Luise Schlieker & Carolin Wolf 

 

Vorstand 
Prof. Dr. Horst-Christian Langowski 

 

 

Struktur des Verbandes  

Neuentwicklungen bei den Verbandsmitgliedern  

Der Verband Weihenstephaner Milchwirtschaftler, Bio- und Lebensmitteltechnologen e.V. ist ein un-

abhängiger Berufsverband für die Lebensmittel- und Bioprozesstechnikbranche mit derzeit 1829 Mit-

gliedern (Stand 31.12.2025). Der Verband setzt sich im Wesentlichen zur Hälfte aus studentischen Mit-

gliedern verschiedener Fachrichtungen (Lebens-mittel- und Biotechnologie, Bioprozesstechnik, Brau-

wesen, Ernährungswissenschaft, etc.) und Mitgliedern unterschiedlicher Industriezweige der Nahrungs-

mittel- und Pharmaindustrie zusammen. Der Mitgliedsbeitrag beträgt 20,00 EUR im Jahr.  

 

Neuentwicklungen bei den Verbandsverantwortlichen 

Im Jahr 2025 hat Frau Barbara Fiedler die Vorstandschaft verlassen. Wir bedanken uns für das langjäh-

rige Engagement als Vorstandsmitglied und wünschen auch weiterhin alles Gute. Wir freuen uns in 

diesem Zuge Frau Dr.-Ing. Eva Guyot im Vorstand unseres Verbands begrüßen zu dürfen und wünschen 

eine erfolgreiche Amtsführung und einen guten Einstieg. Zudem hat Herr Dr.-Ing. Besner sein Amt als 

stellvertretender Vorsitzender an Herrn Dr.-Ing. Hammelehle abgegeben. Wir bedanken uns bei Herrn 

Dr.-Ing. Besner herzlich für die Unterstützung und wünschen Herrn Dr.-Ing. Hammelehle viel Erfolg 

beim Ausüben des neuen Amtes.  

Frau Magdalena Bock hat berufsbedingt ihre Funktion in der Geschäftsführung niedergelegt. Wir dan-

ken für ihr Engagement und wünschen alles Gute für die Zukunft. Seit September 2025 ist Frau Carolin 

Wolf neues Mitglied der Geschäftsführung. 

  

 

 

https://www.verband-weihenstephan.de/
mailto:info@
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Zielsetzungen des Verbandes 

Der Verband Weihenstephaner Milchwirtschaftler, Bio- und Lebensmitteltechnologen e.V. dient der 

Förderung und Unterstützung seiner studentischen Mitglieder und versteht sich als Netzwerk- und Kon-

taktplattform zum Informationsaustausch zwischen Universität und Industrie. 

Der Verband bietet seinen Mitgliedern: 

 

1) Finanzielle Unterstützung bei Fachexkursionen 

a) Bezuschussung privat organisierter Exkursionen zu Messen, Tagungen o.ä.  

b) Bezuschussung universitärer Exkursionen 

2) Hilfe bei der Suche nach Praktika  und Arbeitsstellen 

a) Studienbegleitende Industriepraktika 

b) Übermittlung von Stellenangeboten über einen regelmäßigen Newsletter 

3) Preise für herausragende wissenschaftliche Arbeiten 

a) Bachelorarbeit:       500 EUR 

b) Masterarbeit:       1.000 EUR 

c) Doktorarbeit:       2.000 EUR 

4) Preis für Innovationswettbewerb Lebensmittel (IGL Food) 

a) Preisgeld für Gewinnerteam: 2.500 EUR 

b) Präsentationsmöglichkeit bei Weihenstephaner Herbsttagung 

5) Eine Netzwerk-Plattform  

a) Mehr als 1.800 Mitglieder (Studiengangsübergreifend) 

b) Jährlich erscheinendes Mitgliederverzeichnis 

c) Jährliches Ehemaligentreffen bei der Weihenstephaner Herbsttagung 

6) Informationsaustausch zwischen Industrie und Universität 

a) Wissenschaftlicher Jahresbericht über aktuelle Forschungsthemen 

b) Regelmäßig erscheinender Newsletter zu Stellenanzeigen und Neuigkeiten 

c) Weihenstephaner Milchwirtschaftliche Herbsttagung mit Fachvorträgen, Mitgliederversamm-

lung und Käsebuffet (Ehemaligentreffen) 

d) Einladung zu Weihenstephaner Tagungen, Veranstaltungen und Messen 
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Bericht aus Weihenstephan und dem Verbandsleben  

Christina Peternell, Marie-Luise Schlieker & Carolin Wolf 

 

I. Herbsttagung 2025 

Die traditionsreiche Weihenstephaner Milchwirtschaftliche Herbsttagung fand im Jahr 2025 am 09. und 

10. Oktober statt. Die Herbsttagung 2025 wurde auch, wie in den vergangenen Jahren hybrid angeboten 

und online für unsere interessierten Mitglieder übertragen. Mit insgesamt 223 angemeldeten Teilneh-

mern war die Veranstaltung, dieses Jahr in dem Gebäude der Tierwissenschaften (Liesel-Beckmann-

Str.1), ein voller Erfolg, mit besonders schöner Blumendekoration. 

 

II.  Preisverleihungen für herausragende Abschlussarbeiten  

Wie bereits in den Jahren zuvor wurden auch in diesem Jahr wieder Nachwuchswissenschaftler*innen 

für herausragende wissenschaftliche Abschlussarbeiten geehrt.  

Der mit 500 EUR dotierte Preis für die beste Bachelorarbeit ging in diesem Jahr an Frau B.Sc. Gesa 

Fredehorst für ihre Arbeit mit dem Titel: „Optimierung von Verfahren zur Isolierung boviner Casein-

fraktionen“. Frau Fredehorst war am Lehrstuhl für Food Process Engineering unter der Leitung von 

Prof. Dr.-Ing. Petra Först tätig. Ihre Arbeit wurde mit der Bestnote 1,0 bewertet.  

Der mit 1.000 EUR dotierte Preis für die beste Masterarbeit ging in diesem Jahr an Frau M.Sc. Carina 

Linnemann. Ihre Arbeit trägt den Titel „Modulation of the fatty acid profiles in 3T3-L1 cells as a model 

for fat in cultivated meat”. Frau Linnemann hat ihre mit der Bestnote 1,0 bewertete Arbeit am Lehrstuhl 

für Cellular Agriculture unter der Leitung von Prof. Dr.-Ing. Marius Henkel angefertigt. 

Den mit 2.000 EUR dotierten Preis für die beste Doktorarbeit erhielt in diesem Jahr Herr Dr.-Ing. Chris-

tian Kürzl. Die Doktorarbeit trägt den Titel „Pulsed and alternating flow conditions fort he cleaning-in-

place (CIP) of membranes“. Diese wurde von Prof. Dr.-Ing. Ulrich Kulozik am Lehrstuhl für Lebens-

mittel- und Bioprozesstechnik betreut. 

 

Ehrungen  

Die langjährige Treue von Verbandsmitgliedern ist Voraussetzung für eine erfolgreiche Verbandsarbeit. 

Die Unterstützung der ehemaligen Weihenstephaner ermöglicht dem Verband die Förderung der Nach-

wuchskräfte und erlaubt die Durchführung einer Veranstaltung wie der Weihenstephaner Milchwirt-

schaftlichen Herbsttagung. Daher ehrt der Verband auf der Herbsttagung Mitglieder mit 40-, 50- oder 

60-jähriger Mitgliedschaft. 

Im Jahr 2025 waren Frau Ingrid Berner, Herr Hans Demmelmair, Herr Thomas Ding, Herr Rudolf J. 

Fritsch, Herr Uwe Grupa, Herr Josef Haider, Frau Christine Hantschel, Herr Bernhard Kammermeier, 

Herr Bernhard Kaufhold, Frau Gesine Khuri, Frau Heidrun Koch, Herr Theo Koch, Frau Gabriele Kopp, 

Herr Günther Lübbe, Herr Thomas Luck, Herr Andreas Michalsky, Herr Jörg Pfeiffer, Herr Jörn Plock, 

Herr Thomas Reiner, Herr Alfred Reisnecker, Herr Bernhard Scheller, Frau Martina Schilling, Herr 

Johannes P. Schlebusch, Herr Werner Schmidberger, Frau Dagmar Strauß und Herr Georg Schulzer 

bereits 40 Jahre lang Mitglieder im Verband. Herr Johannes Geiger und Herr Bruno Schmid feierten 50 

Jahre Mitgliedschaft. Herr Günter Britsch, Herr Wilhelm Greiner und Herr Egelbert Kössler konnten 

bereits das 60-jährige Jubiläum im Verband feiern. Dieses Jahr gab es sogar ein 70-jähriges Jubliäum 

von Anton Meggle. Wir bedanken uns bei allen Jubilaren ganz herzlich für ihre Unterstützung und 

Treue. 
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Preisstiftung für Innovationswettbewerb Lebensmittel (IGL Food)  

Zum erneuten Mal stiftete der Verband WMBL in diesem Jahr das Preisgeld für das Gewinnerteam 

beim Innovationswettbewerb Getränke und Lebensmittel (IGL) in der Kategorie Lebensmittel. Das 

Preisgeld von 2.500 EUR ging an das Team PorriGo für die Entwicklung eines Porridge to go – aus 

100 % natürlichen Zutaten. Eine Kostprobe konnte auf der Herbsttagung probiert werden. 

 

 
 

 

Deutschlandstipendium - Der Verband als Förderer 

Der Verband WMBL tritt nach Beschluss der Vorstandschaft im Herbst 2016 bereits seit 2017 als För-

derer im Rahmen des Deutschlandstipendiums auf. Die Stipendien kommen jeweils zur Hälfte Studie-

renden der Technischen Universität München und der Hochschule Weihenstephan-Triesdorf zugute, 

die sich durch besondere Leistungen im Studium und durch ehrenamtliches Engagement im universitä-

ren und privaten Bereich hervorgetan haben. Das Fördergeld von jeweils 3.600 EUR jährlich soll den 

Stipendiaten helfen, ihre Aktivitäten weiterhin verfolgen zu können und ihre Ziele im Studium zu er-

reichen. Die Fördersumme für jeden Stipendiaten setzt sich dabei zur Hälfte aus den Geldern des jewei-

ligen Förderers und zur anderen Hälfte aus Mitteln des Bundes zusammen. 

Der Verband Weihenstephaner Milchwirtschaftler, Bio- und Lebensmitteltechnologen freut sich sehr, 

in diesem Jahr Studierende der Lebensmittelqualität, der Biotechnologie und der Lebensmitteltechno-

logie zu fördern. 

 

Frau Gesa Fredehost Lebensmitteltechnologie, TUM 

Frau Valerie Koltermann Lebensmitteltechnologie, TUM 

Herr Stefan Wörle Lebensmittelqualität, HSWT 

Herr Johannes Schöpf Angewandte Informatik, HSWT 
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Der Verband WMBL gratuliert den Stipendiaten und Stipendiatinnen herzlich und wünscht weiterhin 

viel Erfolg im Studium. 

Wenn Sie sich näher über das Fördermodell Deutschlandstipendium informieren möchten, finden Sie 

weiterführende Informationen direkt auf der Website www.deutschlandstipendium.de oder Informatio-

nen über die Zusammenarbeit von Deutschlandstipendium und der Technischen Universität München 

unter www.tum.de. 

file://///nas.ads.mwn.de/tuwz/r6q/Verband/2022/Jahrbuch/www.deutschlandstipendium.de
file://///nas.ads.mwn.de/tuwz/r6q/Verband/2022/Jahrbuch/www.tum.de
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Versammlungen  

Vorstandssitzung am                    12.03.2025 

Vorstandssitzung am                    08.10.2025 

Mitgliederversammlung am         09.10.2025 

 

Verleihungsrichtlinien  

zum Preis des Verbands Weihenstephaner Milchwirtschaftler, Bio- und Lebensmitteltechnologen e.V. 

für Bachelorarbeiten, Masterarbeiten sowie Doktorarbeiten  

 

Präambel  

Der Verband Weihenstephaner Milchwirtschaftler, Bio- und Lebensmitteltechnologen e.V. (WMBL) 

ist einer der traditionsreichsten Hochschulverbände mit nahezu 2.000 Mitgliedern. Das stetige Wachsen 

des Verbands ist eng mit den Erfolgen der Absolventen der Lebensmittelforschung in Weihenstephan 

verbunden. Der Verband möchte durch die Vergabe eines Preises für herausragende Studien- und For-

schungsleistungen die Verbundenheit zu den Forschungsinstituten noch stärker zum Ausdruck bringen 

und die Studierenden dazu ermutigen, sich an den Einrichtungen der Lebensmittelforschung weiter zu 

engagieren.  

 

Dotierung  

Die Preise werden je nach Kategorie mit folgenden Beiträgen honoriert:  

¶ Bachelorarbeit                    500,00 EUR 

¶ Masterarbeit                     1000,00 EUR 

¶ Doktorarbeit                     2000,00 EUR 

In jeder Kategorie wird jährlich jeweils ein Preis verliehen.  

 

Auswahlkriterien  

¶ Bei der eingereichten wissenschaftlichen Arbeit muss es sich um eine herausragende Arbeit im 

Zusammenhang mit einer überdurchschnittlichen Bewertung handeln.  

¶ Die Arbeit muss dem Themenbereich der Lebensmittelforschung zugeordnet werden können, 

wobei die genaue Fachrichtung offen ist.  

Bewerbungsverfahren  

Die Arbeit muss vom Leiter / der Leiterin des betreuenden Instituts oder Lehrstuhls nominiert werden 

und ist in digitaler Form (PDF) zusammen mit dem vollständig ausgefüllten Bewerbungsformular (auch 

digital ausreichend) per E-Mail oder Post bei der Geschäftsstelle des Verbandes WMBL spätestens bis 

zum von der Geschäftsführung mitgeteilten Datum, i.d.R. Ende April, einzureichen. Das Datum der 

Verteidigung muss zwischen dem 1. April des Vorjahres und dem Termin der Einreichung liegen und 

darf nicht schon im Vorjahr eingereicht worden sein. 
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Preisverleihung  

Der Preis für die beste Bachelor- und für die beste Master- und Doktorarbeit werden vom Vorstand des 

Verbands jährlich bei der Weihenstephaner Milch- und Lebensmittelwissenschaftlichen Herbsttagung, 

üblicherweise im Oktober, verliehen. Nur der Vorstand des Verbands ist berechtigt die Preisträger öf-

fentlich bekannt zu geben.  

 

Jury  

Die Jury besteht aus 5 Professoren der Technischen Universität München und der Hochschule Wei-

henstephan-Triesdorf. Die Jury kontrolliert, ob die vorgeschlagenen Kandidaten den Bedingungen die-

ser Verleihungsrichtlinien entsprechen, prüft die eingereichten Unterlagen und benennt die Preisträger. 

Sie ist berechtigt Beurteilungen von dritter Seite einzuholen und Kandidaten zur persönlichen Beurtei-

lung einzuladen. Die Entscheidung der Jury ist unanfechtbar. Ein Rechtsanspruch auf Zuerkennung 

eines Preises besteht nicht.  

 

Bewerbungsformulare können bei der Geschäftsführung des Verbandes angefordert werden. 
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Vereinigung zur Förderung der Milchwissenschaftlichen 

Forschung an der TUM in Freising-Weihenstephan e.V. 

 

 

 

 

Zweck und Ziele der Fördervereinigung 

Die Fördervereinigung wird getragen von ca. 60 Mitgliedsunternehmen aus der Milch- und Lebensmit-

telindustrie. Die Vereinigung hat die Aufgabe, insbesondere die milchwissenschaftliche Forschung an 

der TU München in ihrer ganzen Breite zur Fortentwicklung der gesamten Milch- und Lebensmittel-

wirtschaft zu fördern. Die Vereinigung verfolgt ausschließlich und unmittelbar gemeinnützige Zwecke 

im Sinne des Abschnitts steuerbegünstigte Zwecke der Abgabenordnung. Sie sucht dies zu erreichen 

durch: 
 

¶ Bereitstellung von Mitteln für Forschungsaufgaben auf dem Gebiet der Milch- und Lebensmit-

telwirtschaft, insbesondere der milchwissenschaftlichen Forschung,  

¶ Förderung des Nachwuchses durch Stipendien,  

¶ ständigen Gedanken- und Erfahrungsaustausch mit der Milch- und Lebensmittelwirtschaft, den 

land- und milchwirtschaftlichen Organisationen, wissenschaftlichen Gesellschaften, Anstalten 

und Instituten des In- und Auslandes, durch Tagungen und Vorträge. 
 

Unterstützt werden die am Campus Weihenstephan milchwissenschaftlich forschenden Einrichtungen 

in Form von Mitteln für neue Forschungsgebiete entweder direkt milchbezogen oder auch auf die Le-

bensmitteltechnologie allgemein bzw. für spezifische Ausstattungen. Oftmals werden dadurch Vorar-

beiten initiierbar, die später zu öffentlich geförderten, vorwettbewerblich durchgeführten Gemein-

schaftsforschungsprojekten führen, so dass die bereit gestellten Mittel mehrfach multipliziert werden. 

Die Vergabe der Forschungsmittel bzw. die Auswahl der beantragten Vorhaben nimmt der Vorstand 

vor, wobei ein aus dem Mitgliederkreis gewähltes Kuratorium mit 12 Industrievertretern den Vorstand 

berät. Die Kuratoriumsmitglieder haben eine Amtszeit von 3 Jahren. 

Adresse c/o Food Process Engineering  

 Prof. Dr.-Ing. Petra Först   

 Weihenstephaner Berg 1, 85354 Freising 

V 

 

 Internet: foerderverein-weihenstephan.de  

 Mail: foerderverein.weihenstephan@gmx.de  

 Telefon: 08161-71-4205  

   

Vorstand 

 

  

1. 1. Vorsitzender Dr. Johannes Schraml   

Stellvertr. Vorsitzender Dr. Thomas Obersojer  

Stellvertr. Vorsitzender Dr. Timo Winkelmann  

Geschäftsführerin Prof. Dr.-Ing. Petra Först  
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Die Mitgliedsunternehmen ermöglichen mit ihren nach der Unternehmensgröße (Umsatz) gestaffelten 

Beiträgen eine substratspezifische Forschung in allen relevanten Disziplinen, die sich vorrangig mit 

zukunftsgerichteten Fragestellungen in der Milch- bzw. Lebensmittelwissenschaft befassen kann, die 

ohne diese Förderung nicht zustande kommen könnten. Insofern übernimmt die Branche ein hohes Maß 

an Verantwortung und Engagement in Bezug auf stetige Innovation eines Segments der Lebensmittel-

industrie, das seit jeher eine Leitfunktion in der gesamten Lebensmittelbranche innehat. 

 
 

Im laufenden Jahr geförderte Projekte sind nachfolgend aufgeführt: 

 

Lehrstuhl für Tierphysiologie und Immunologie 

Neue lokale und sekretierte Proteinbiomarker zur Fruchtbarkeitsbewertung 

 

Professur für Plant Proteins and Nutrition / Professur für Food Process Engineering 

Einfluss thermischer Prozesse auf die Reduktion antinutritiver Inhaltsstoffe in Ackerbohnen  

(Vicia faba L.) 

Erstellung eines Imagefilms als Marketingmaßnahme für die Lebensmitteltechnologie sowie das Stu-

dium der Lebensmitteltechnologie 

 

 

Eine besondere Rolle spielen in diesem Zusammenhang die öffentlichen, durch das Bundesministerium 

für Wirtschaft und Technologie (BMWi) geförderten Forschungsprojekte im Rahmen der „Industriellen 

Gemeinschaftsforschung (IGF)“, die über den Forschungskreis der Ernährungsindustrie (FEI) ausge-

schrieben werden. An derartigen Vorhaben beteiligen sich Mitglieder der Fördervereinigung unter Ein-

satz von Mitgliedsbeiträgen regelmäßig, so dass eine enge Anbindung der Wissenschaft an industriere-

levante Fragestellungen gewährleistet ist.   
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Beitragsordnung 

 

1. Unternehmen 

Mindestbeitrag    500,00 EUR              bis 10 Mio. EUR Umsatz 

 1.000,00 EUR über 10-50 Mio. EUR Umsatz 

 2.500,00 EUR Über 50-125 Mio. EUR Umsatz 

 3.750,00 EUR über 125-250 Mio. EUR Umsatz 

 5.000,00 EUR Über 250 Mio. EUR Umsatz 

 

2. Einzelmitglieder 

Mindestbeitrag   100,00 EUR               

 

 

Informationstransfer Mitgliederinformation  

Ein wichtiges Hilfsmittel zum Informationsaustausch ist der "Wissenschaftliche Jahresbericht", der 

mit Unterstützung der Vereinigung zusammengestellt wird. Neben diesem Bericht sind auch regelmä-

ßige Rundschreiben ein wesentlicher Beitrag zur Informationspolitik der Vereinigung.  

 

Ferner führt die Fördervereinigung gemeinsam mit dem Verband Weihenstephaner Milchwirtschaftler, 

Bio- und Lebensmitteltechnologen e.V. die „Weihenstephaner Milch- und Lebensmittelwissen-

schaftliche Herbsttagung“ durch, die sich als Branchentreffpunkt mit ca. 200 Teilnehmern einen fes-

ten Platz im Austausch zwischen Forschung und Industrie erarbeitet hat, jedoch Wert auf branchen-

übergreifende Beiträge legt. 

 

Die Institute bieten auf Anfrage Beratung auch für unternehmensspezifische Fragestellungen (z.B. 

Technologie- bzw. Investitionsentscheidungen, Produktions- und Absatzoptimierung) an. 

 

Ferner steht die Fördervereinigung in engem Kontakt mit Industrieverbänden wie dem Milchindustrie-

Verband (MIV) und dem Verband Deutscher Maschinen- und Anlagenbau e.V. (VDMA), die als Mul-

tiplikatoren wirken und Forschungsergebnisse in ihre jeweiligen Netzwerke hineintragen.  
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Interessierte Neumitglieder können das nachstehend abgedruckte Beitrittsformular verwenden. 
 

 

 

 

 

Vereinigung zur Förderung der  

Milchwissenschaftlichen Forschung 

an der Technischen Universität München 

in Freising-Weihenstephan e.V. 

c/o Food Process Engineering 

85354 Freising, Weihenstephaner Berg 1 

Telefon: 0 81 61 / 71 42 05 

Telefax: 0 81 61 / 71 43 84 

kontakt@foerderverein-weihenstephan.de 

Bankverbindung: Sparkasse Freising 

IBAN:           DE68 7005 1003 0000 1718 76 

SWIFT-BIC: BYLADEM1FSI 

 

 

 

 

 

B E I T R I T T S E R K L Ä R U N G 

 

Ich (wir) erkläre(n) meinen (unseren) Beitritt zur Vereinigung zur Förderung der Milchwissenschaftli-

chen Forschung an der TU München in Freising-Weihenstephan e.V. ab .......................... und werde(n) 

gemäß Satzung/Beitragsordnung einen jährlichen Förderungsbeitrag von € ........…….......... leisten. Die 

Bedingungen der Mitgliedschaft sind mir (uns) aus den mir (uns) übermittelten Satzungen der Vereini-

gung bekannt. 

 

Name: ....................................................................................................................................................... 

 

 

bzw. Firma: .......................................................................................................................................... 

 

 

Anschrift: .......................................................................................................................................... 

 

 

 

 

............................., den ........................                     ..............…........................................... 

                                                                                      (Unterschrift) 

 

 

 


