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Als eine der vier Hauptzutaten trägt Hopfen (Humulus lupulus L.) wesentlich zum 
Aroma von Bier bei. Die in den weiblichen Blüten enthaltenen Bittersäuren und 
flüchtige Aromastoffe machen sie zu einem wertvollen Rohstoff der Brauindustrie.  

Mit einem Anteil von etwa einem Drittel der Gesamterntemenge ist Deutschland nach 
den USA nicht nur zweitgrößter Erzeuger des wichtigen Rohstoffs, zudem ist die 
Hallertau in Süddeutschland mit einer Fläche von über 17.000 ha eines der größten 
Anbaugebiete weltweit. [1] [2] 

Züchterische Bemühungen zielen auf die Entwicklung neuer Hopfensorten mit 
beispielsweise floralen oder fruchtigen Eigenschaften und die Verringerung markanter 
Fehlaromen ab. Die Aufklärung der stofflichen Zusammensetzung des Hopfenöls 
insbesondere der aromaprägenden Substanzen bildet die Grundlage für eine 
zielgerichtete Züchtung.  

In einer Hopfenpopulation bestehend aus 165 genotypisierten Sorten wurden 
organoleptische Daten zu sechs definierten Aromakategorien erhoben. Durch die 
ungerichtete Analyse des volatilen Metaboloms dieser Sorten mittels Headspace-
Festphasenmikroextraktion und anschließender Gaschromatographie wurden 586 
Metabolite massenspektrometrisch quantifiziert. Es konnte für jede der sensorischen 
Kategorien eine Vielzahl an korrelierten Metaboliten ermittelt werden. Die höchsten 
Korrelationskoeffizienten überstiegen Werte von 0.5 und wurden für das Merkmal 
Zwiebel/Knoblauch-Geruch gefunden. Diese Ergebnisse liefern die Grundlage zur 
Identitätsklärung, der für die Aromamerkmale kausativen Substanzen in folgenden 
Untersuchungen. Zukünftig sollen die Metabolitgehalte mit den genetischen Daten 
assoziiert und züchterische Marker identifiziert werden. 

Ferner soll durch die Quantifizierung polarer Metabolite mittels 
Flüssigchromatographie-Massenspektrometrie die genetische Regulation medizinisch 
wirksamer Komponenten wie Xanthohumol, 6- und 8-Prenylnaringenin und Multifidol-
glukosid untersucht werden. 
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