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1800 1900 2000

Grundlagen der Chemie, Biologie, Physiologie, Biochemie

Entdeckung der essentiellen Nährstoffe

Nährstoff-Versorgungsforschung

Gesundheitsforschung

Die EPOCHEN der Ernährungsforschung

Systembiologie,Synthetische Biologie

Genetik, Epigenetik



Die Zeit der großen Entdeckungen in der Ernährungsforschung

mit der Identifizierung der essentiellen Nährstoffe und ihrer Struktur

Entdeckung der Spurenelemente

Entdeckung der esssentiellen Fettsäuren

Entdeckung und Strukturaufklärung der essentiellen Aminosäuren

spätes 18. Jhd.

19. Jhd.

1880 - 1920

1960 - 1980

1920 - 1945

1945 - 1960

Grundlagen des Energie-Umsatzes und der Verdauung

Das Proteinproblem und der Stickstoff

Nachweis der Essentialität von Mineralien

Entdeckung und Strukturaufklärung der Vitamine



Der NährstoffMANGEL als wissenschaftliches Leitmotiv

Generationen von Ernährungsforschern haben sich den Ursachen von 
Nährstoffmangelzuständen und ihrer Behebung gewidmet! 

Frauen
Männer

mittlere Energie- und Nährstoffzufuhr deutscher Konsumenten
in % der täglich empfohlenen Zufuhrmenge (nicht des Bedarfes!)%



1960 2010



Der NährstoffÜBERFLUSS als wissenschaftliches Leitmotiv

Generationen von Ernährungsforschern werden sich den Folgen der 
Überernährung und ihrer Behebung widmen! 



The „new age“The „new age“





Ernährungsforschung - en vogue

Analyse der Zahl der Publikation mit den Stichwörtern: nutrient or diet-dependent
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Metabolites
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(SNP-analysis)
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Transcriptome analysis

Proteome analysis

Model building

Metabolome analysis

advanced imaging
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Transcript-Profiling

Proteom-Profiling

Metabolite-Profiling

in vivo Imaging

BIOMARKER

With comprehensive profiling techniques to biomarkers of disease



Profiling applications in industrial product development

human trial

model-organisms
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isolated compound

target-cell
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genetic heterogeneity

dietary intake

What defines the human metabolic phenotype ?



from the genome to the phenopype



The state of the art: 

identification of susceptibility genes 
for diet-dependent processes



There is evidence for different requirements for micronutrients
example: methylentetrahydrofolatereductase SNP´s & folic acid status

There is evidence for different capacities for metabolism and excretion of 
xenobiotics

examples: N-Acetyl- and Glutathion-transferase SNP´s 

There is evidence for different beneficial effects of intake of MUFAS and PUFAS 
on lipid metabolism and cardiovascular disease risk 

examples: ApoA- and Apo-E polymorphisms 

There is evidence for different susceptibilities for type 2 diabetes & metabolic 
syndrom

examples: TCF7L2 and other gene SNPs 

identification of susceptibility genes for diet-dependent processes



EXT2 Exostosin 2
pancreas development

WFS1 Wolfram syndrome 1/wolframin
survival signal beta cells

CDKN2A/2B Cyclin-dependent kinase inhibitor 2A/2B
Tumorsuppressorgene

SCL30A8 Solute carrier family 30 [zinc transporter], member 30
insulin secretion

TCF2/HNF1B HNF1 homoeobox B
associated with T2D and (invers) prostata cancer

CDKAL1 Cyclin-dependent kinase 5 regulatory subunit associated protein 1-like 1:OR 1.39 per allele (p = 0.0004) 
Mechanism: Reduced insulin incretion

HHEX Homoeobox, haematopoietically expressed: OR 0.81 per allele (p = 0.009)
Mechanism: Reduced insulin incretion

IGF2BP2 Insulin-like growth factor 2 binding protein 2: OR 1.15 per allele (p = 0.049)
Mechanism: pancreas development?, reduced insulin secretion

PPARG peroxisome proliferator-activated receptor OR 0.76 per Allel (p = 0.010) 
Mechanism: fat regulation

FTO Fat mass and obesity associated OR 1.15 per allele (p = 0.047) 
Mechanism: Appetite regulation?

DGKB isotype of catalytic domain of DAG-kinase
pancreas: DAG/PKC-dependent insulin secretion

ADCY5 adenylate cyclase 5
cAMP-dependent insulin secretion from beta cells

MADD mitogen-activated protein kinase activating death domains
control of ß-cell mass

SCL39A13 Solute carrier family 30 [zinc transporter], member 30)
TGF-ß signalling

ADRA2A α2A adrenergic receptor
in ß-cell outward potassium channel – modifying insulin release

FADS1 Fatty acid desaturase
synthesis of PUFA

CRY2 cryptochrome 2
circadian pacemaker

SLACA2 GLUT2-transporter
mediates glucose uptake into ß-cells, liver and other cells

IGF1 insulin-like growth factor 1

identified susceptibility genes in NIDDM



genetic loci for fasting plasma glucose levels 



genotyping and nutrition and the commercial environment

23and Me

NaviGenics Health Compass

deCodeGenetics



The first round of genome-wide association studies has not accounted for 
common human diseases to the extent that was expected. New phenotyping 

approaches and methods of data integration should bring these studies closer 
to their promised goals.

Getting biological about the genetics of diabetes

Nature Medicine | Commentary

Nature Medicine Volume: 16, pages: 388–391 Year published: (2010)

Christopher B Newgard & Alan D Attie



physical constitution

What defines the human metabolic phenotype ?



from genotype to phenotype



from genotype to phenotype



Selbst wenn sie identisch erscheinen !
Differential phenotyping of volunteers by MRI

Jimmy Bell, Imperial College, London

from genotype to phenotype



dietary intake

What defines the human metabolic phenotype ?



Examples of profiling applications in human nutrition research. 



The FLAXSEED intervention study
Biomarkers of a flaxseed intervention in human volunteers

ExamplesExamples

Transcriptomics and proteomic markers of a soy isoflavone intervention in postmenopausal women. 

The ISOHEART intervention trial



peripheral 
mononuclear 

cells

responders

Analysis of metabolites
in plasma

respondersnon-responders

non-responders

transcriptomics

proteomics

Daidzein (Soy)
Matairesinol and Secoisolariciresinol (flaxseed)

Metabolic coversion
by the microbiota

BLOOD

Functional ingredients



15 volunteers

Healthy volunteers received for five days of 
the dietary intervention every morning 0.4 g 

per kg body weight of a commercially available 
shooted linseed. 

5 days supplement (0.42g/kg BW per day)

base line base line

4 days7 days

blood collection

isolation of PBMC

proteome analysis

gut flora

The FLAXSEED intervention study

transcrptome analysis



The human peripheral blood mononuclear cell proteome responds to a 
dietary flaxseed-intervention and proteins identified suggest a protective effect in atherosclerosis

Proteom-analysis for identification of markers of a flaxseed intervention



Identified protein-markers in PBMC

Proteom-analysis for identification of markers of a flaxseed intervention



PBMC exposed to 50 nM enterolacton ex vivo

Proteom-analysis for identification of markers of a flaxseed intervention



120 postmenopausal women       

Healthy volunteers received for 8 weeks
twice a day cereal bars containing 25 mg genistein/daidzein (2:1)

base line base line

blood collection

isolation of PBMC

20 volunteers in verum
20 volunteers in placebo

proteome analysis

transcriptome analysis

8 weeks of verum

8 weeks of placebo

blood sampling

The ISOHEART intervention trial



Am J Clin Nutr, Vol. 86, No. 5, 1369-1375, November 2007
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Profiling of PBMC of the volunteers undergoing isoflavone treatment

Promotor analysis and prediction

Pathway analysis tools



Am J Clin Nutr. 2006 Mar;83(3):592-600. 

Clinical (inflammatory markers) of the volunteers undergoing isoflavone treatment

Profiling of PBMC of the volunteers undergoing isoflavone treatment
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p=0.016

mean ± SEM

Plasma vascular cell adhesion molecule 1 (VACM-1) concentrations in the volunteers 
according to estrogen receptor ßAluI genotype and treatment

Estrogen Receptor Ligand-Binding Domain 
Complexed to Estradiol

Am J Clin Nutr. 2006 Mar;83(3):592-600. 

genotype

Profiling of PBMC of the volunteers undergoing isoflavone treatment



Nutrition, 
personalisation

and e-health

Nutrition, 
personalisation

and e-health



Consumer

Health
Management

Program

Data
Center

Monitoring
devices

Blood pressure
Cholesterol
Blood glucose
Blood chemistry
Body weight

The diet and health service system



genetic testing
Daten
Center

Monitoring
devices

dietary guidance

MRI-Scan
Metabolit-Profiling

Biomarkers
Transcript-Profiles

The diet and health service system

Blood pressure
Cholesterol
Blood glucose
Blood chemistry
Body weight

Health
Management

Program



Proteus Raisin System brings together 
networked pills, wearable physiologic 
monitoring, and mobile health for an 

integrated personalized medicine solution

New health monitoring devicesNew health monitoring devices



New health monitoring devicesNew health monitoring devices



http://theonlinelearningcenter.com/schtml/motiva/motiva1/private/vnr.html

Philips Motiva is an interactive healthcare
platform that connects patients with chronic
conditions, e.g. (Chronic) Heart Failure,
Diabetes Mellitus, and Chronic Obstructive
Pulmonary Disease (COPD), to their healthcare
providers – via the home television and a
broadband internet connection.

New health monitoring devicesNew health monitoring devices



The „new“ supermarket experienceThe „new“ supermarket experience











LAUSANNE. Konkret geht es um die Vorbeugung und Behandlung chronischer Krankheiten wie Diabetes, 

Fettleibigkeit und Alzheimer. Der Konzern gründet dazu die NESTLÉ Health Science AG und ein Forschungsinstitut. 

"Wir schaffen nicht nur ein neues Unternehmen, sondern eine ganz neue Industrie", sagte Verwaltungsratschef Peter 

Brabeck. Brabeck ist der geistige Vater der Strategie, die NESTLÉ vom reinen Nahrungsmittelanbieter zu einem 

Gesundheits- und Wellnesskonzern verwandeln soll. Bereits heute erlösen die Schweizer mit gesunder Ernährung 

(Nutrition) mehr als zehn Mrd. Franken. Darin enthalten ist der Bereich NESTLÉ  Health Care Nutrition mit einem 

Jahresumsatz von 1,6 Mrd. Franken, der jetzt die Basis für die neue Health Science AG bilden soll. Chef der neuen 

Tochter wird Luis Cantarell, der bislang das Amerika-Geschäft verantwortete. Die Vision eines Gesundheitskonzerns 

treibt Brabeck schon seit langem um. Er bezeichnet NESTLÉ bereits als "Life-Science-Company". Seine jüngste 

Initiative begründete Brabeck am Montag mit den sich verändernden wirtschaftlichen Bedingungen: Der starke 

Anstieg der Staatsschulden mache die Finanzierung der Alters- und Gesundheitsvorsorge immer schwieriger. Umso 

wichtiger sei es deshalb, chronischen Erkrankungen mit Gesundheitsprodukten vorzubeugen.

Pressemeldung: Oktober 2010



Was ist das Forschungsziel der nächsten 20 Jahre ?Was ist das Forschungsziel der nächsten 20 Jahre ?

Die umfassende Geno- und Phänotypisierung des Menschen im Kontext seiner Ernährung !

• durch Einsatz der modernen Life Science Technologien 

• durch Einsatz von nicht-invasiven bildgebenden Verfahren

• durch komplette Sequenzierung des jeweiligen Genoms

• durch gezielte Ernährungsstudien unter kontrollierten Bedingungen

• durch kybernetische (mathematische) Beschreibung des Stoffwechsels

• durch Einsatz der modernen Life Science Technologien 

• durch Einsatz von nicht-invasiven bildgebenden Verfahren

• durch komplette Sequenzierung des jeweiligen Genoms

• durch gezielte Ernährungsstudien unter kontrollierten Bedingungen

• durch kybernetische (mathematische) Beschreibung des Stoffwechsels


