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Hat Genome Editing eine Zukunft in 
Europa ?



Verfügbare Ressourcen und Herausforderungen 

Weltbank 2009: "World Development Report“



 

Exemplarisch: Mögliche künftige Klimaänderungen in Deutschland 

Mögliche regionale Temperaturänderungen für 2021-50 verglichen mit 1961-90: 

+1,0 bis +2,2 °C im Jahresmittel 

Mögliche regionale Niederschlagsänderungen für 2021-50 verglichen mit 1961-90: 

0 bis -15% in der Jahressumme (vor allem im Osten) 

-5 bis -25% in der Sommersumme 

0 bis +25% in der Wintersumme 

Herausforderungen Klimawandel



56% Nahrungsmittellücke in 2050 ?



Der Green Deal der EU

 



Auswirkungen ?!

 



Klassische Kreuzungszüchtung

Häufigkeit “natürliche” Mutationen: 1 Mutation / 150 Mio Basen



Weizengenom 16 Milliarden Basenpaare; Maisgenom 2,3 Milliarden Basenpaare; 

Sojabohnengenom 1,1 Milliarden Basenpaare,; Reisgenom 450.000 Basenpaare

30 Mio „natürliche“ Mutation / ha

Größe Pflanzengenome



Klassische Mutagenese

Häufigkeit Mutationen klassische Mutagenese: 1 Mutation / 150.000 Basen



„Gamma-Garten“: Wichtigster Bestandteil war eine Röhre mit radioaktivem Material in der Mitte, 

üblicherweise das radioaktive Isotop Cobalt-60. Um diesen herum wurden in konzentrischen 

Kreisen verschiedene Pflanzen angebaut. Diese wurden so angeordnet, dass Pflanzen in 

verschiedenen Teilen des Gartens unterschiedlichen Mengen an Strahlung ausgesetzt wurden.

Die rote Grapefruit stammt z. B. aus einem Atomgarten in Texas

Strahlenmutagenese

 



Mutagenese - Züchtung

Bestrahlt wurde die gesamte Palette der wichtigsten Nahrungspflanzen. Auf den Markt 

gelangten u.a. mutierter Reis, Hafer, Raps, Soja, Kichererbse, Erdnüsse, Bohnen und viele 

Obst- und Gemüsesorten. Über 3000 Sorten in etwa 200 Arten sind bisher registriert 

worden (http://mvgs.iaea.org). Nahezu alle Gerstensorten in Europa tragen eines von zwei 

Genen, die durch Strahlen mutagenisiert wurden und dazu führen, dass die Ähren auf 

verkürzten und stabileren Stengeln wachsen.

In den 1960er Jahren gründeten die Welternährungsorganisation (FAO) und die 

Internationale Atomenergiebehörde (IAEA) eine gemeinsame Forschungs- und 

Entwicklungsabteilung, die bis heute Mutationszüchtung an Nutzpflanzen betreibt.

 



Mutant Variety Database

 



 

Genome Editing

Nobelpreis 2020

Das Cas Enzym scheidet die ziel-

DNA an der entsprechenden Stelle. 

Die Zelle repariert den Strangbruch, 

dabei entste-hen mit einer gewissen 

Frequent Fehler, d. h. „Mutationen.

Friedrich + Biologie, https://www.friedrich-verlag.de/biologie/genetik/crisprcas-die 

universelle-genschere-der-gentechnik-1974



CRISPR/Cas System

Aus Gesundheitsindustrie BW

Das CRISPR/Cas-System 

entstammt einem adapti-

ven antiviralen Abwehr-

mechanismus aus Bakte-

rien, dem CRISPR 

(Clustered Regularly In-

terspaced Short Palindro-

mic Repeats) 

 



Mutationszüchtung – CRISPR/Cas9

CRISPR/Cas-System mit „Sonde“ 

(Guide RNA) und „Schere“ (Cas9-

Protein) (oben). Der durchtrennte 

DNA-Strang wird auf natürliche 

Weise „repariert“: Einzelne DNA-

Bausteine werden an der Bruchstelle 

entfernt (unten rechts) oder modifi-

ziert (unten Mitte). Oder als Vorlage 

für die Reparatur der Bruchstelle 

dient eine kurze DNA-Sequenz, die 

in die Zelle eingeführt wird. 

Möglich ist auch, größere Gen-

Sequenzen an der Bruchstelle in den 

DNA-Strang zu integrieren (unten 

links).

 



Wan et al. (2020) CRISPR/Cas9-mediated mutagenesis of VvMLO3 results in enhanced 

resistance to powdery mildewin grapevine (Vitis vinifera) Horticulture Research, 7:116

Resistenz gegen den echten Mehltau bei Rebe

Hyphenlänge auf Blättern 72 hpi

Sporen/mg Blatt 20 dpi

 



Mit CRISPR/Cas wurden bei der Wildtomate Solanum pimpinellifolium sechs Gene 

verändert, die für die erwünschten Eigenschaften von Kulturtomaten relevant sind. So 

entstand in kurzer Zeit eine „neu domestizierte“ Tomate, die die Vorzüge von 

Wildtomate (Geschmack, Krankheitsresistenz) mit denen der gängigen Kulturtomaten 

(Ertrag) verbindet. 

Züchtung beschleunigen 

Szögön et al., 2018. De nove domestication of wild tomato using gene editing, Nature Biotechnologie, doi 

10.1038/nbt 4272

Phänotyp Wildtomate „CRISPR/Cas Tomate“

 



Gerke et al., 2022. Plant Physiol., 188(4): 1769–1779

„Chromosomen Engineering“

Räumlich nahe beieinander liegen-

de Gene werden gemeinsam ver-

erbt. Aufgrund dieser „Genkopp-

lung“ werden bestimmte Merkmale 

stets in Kombina-tion mit anderen 

an die Folgegeneration weiterge-

geben, ein für Züchter problema-

tischer Vorgang. Diese Kopplung 

kann mit Hilfe von Genome Editing 

unterbrochen werden.

 



Off Target Effekte

Off Traget Effekte (die DNA wird an unerwünschten 

Stellen geschnitten) sind bei CRISPR/Cas Mutagenese bei 

Pflanzen selten (Bortesi et al., 2016. Patterns of 

CRISPR/Cas9 activity in plants, animals and microbes, 

Plant Biotechnology Journal, 14, 2203-2216, Table S1).

Optimierungsmöglichkeiten:

• Nutzung von Programmen, um hoch-spezifische Targets (Schnittstellen) und sgRNAs 

auszuwählen

• Möglichst kurzes „Verweilen“ der CRISPR/Cas Komponenten im zu editierenden 

Organismus

 transientes Einbringen der Komponenten

 bei transgenem Einbringen Selektion von Cas-freien Nachkommen

• Nutzung modifizierter Cas Enzyme mit optimierter Präzision

• Genauere Informationen zu Pflanzengenomen

 



EuGH-Urteil: C-528/16, 25. Juli 2018

"Durch Mutagenese gewonnene Organismen sind genetisch veränderte Organismen 

(GVO) und unterliegen grundsätzlich den in der GVO-Richtlinie* vorgesehenen 

Verpflichtungen"

(*Richtlinie 2001/18/EG des europäischen Parlaments und des Rates vom 12. März 2001 

über die absichtliche Freisetzung gentechnisch veränderter Organismen in die Umwelt)

Dies bedeutet, dass diese Organismen und daraus gewonnene Erzeugnisse vor dem 

Inverkehrbringen einer umfassenden Sicherheitsbewertung für Mensch, Tier und Umwelt 

unterzogen werden müssen. Ebenso müssen sie rückverfolgbar sein und gekennzeichnet 

werden. 

(Anhang IB) "Von diesen Verpflichtungen ausgenommen sind aber die mit Mutagenese-

Verfahren, die herkömmlich bei einer Reihe von Anwendungen verwendet wurden und seit 

langem als sicher gelten, gewonnenen Organismen (Anhang IB), wobei es den Mitglied-

staaten freisteht, diese Organismen unter Beachtung des Unionsrechts den in der GVO-

Richtlinie vorgesehenen oder anderen Verpflichtungen zu unterwerfen.„

 



Regulierung weltweit

 



Futtermittel-Importe in die EU 

Aktuell sind 90 verschie-

dene gv-Pflanzen in der EU 

zugelassen, meist zahlrei-

che unterschiedliche Linien 

bei Mais, Soja und Baum-

wolle. Erlaubt ist jeweils 

der Import in die EU und 

ihre Verwendung als 

Lebens- und Futtermittel.

Ohne diese Importe wäre 

die Erzeugung tierischer 

Lebensmittel auf dem 

derzeitigen Niveau nicht 

möglich, denn Europa 

produziert zu wenig 

eiweißreiche 

Futterpflanzen.

 



Nachweis Genome-editierter Pflanzen - 1

Drei unterschiedliche Situationen denkbar:

(A)Genom-editierte Pflanzensorten, für die bereits eine Zulassung für den 

europäischen Markt beantragt wurde

(B) Nicht-autorisierte Genom-editierte Pflanzensorten, für die 

Informationen über die Mutation vorliegen (z. B. Publikationen, 

Patente)

(C) Nicht autorisierte Genom-editierte Pflanzensorten, für die keine 

Informationen verfügbar sind

Voraussetzung für den Nachweis

(1) Umfangreiche Vorkenntnisse über veränderte Genomsequenz

(2) Vorliegen einer validierte Nachweismethode

(3) Zertifizierte Referenzmaterialien liegen vor

(1) – (3) trifft für (A) ganz und für (B) teilweise zu. Eine Detektion von 

nicht authorisierten Genom-editierten Pflanzen ist nicht möglich 

(C): Auch bei einer Gesamtgenom-Sequenzierung wäre es nicht 

möglich, gerichtsfest nachzuweisen, ob eine Mutation spontan 

enstanden oder durch konventionelle Mutagenese oder Genome 

Editing induziert wurde

 



Anbaugenehmigungen USA

„Am I regulated ?“

 



Positionspapiere aus der Wissenschaft

 



Initiative für neue Rechtsvorschriften

Die EU-Kommission hat in Ihrer 2021 veröffentlichten Studie die Potentiale der NGT zur Bewälti-

gung zukünftiger Herausforderungen herausgestellt und will im Rahmen eines vorgelegten Fahrplans

gesetzliche Regelungen „an den wissenschaftlichen und technischen Fortschritt anpassen“.

https://www.biotech-gm-food.com/zweite-eu-konsultation-zur-regelung-neuer-genomischer-techniken-gezielter-mutagenese

 



Der Entwurf unterscheidet zwei Kategorien von Genom-editierten Pflanzen: NBT-1 und NBT-2.  NBT-1 Pflanzen 

werden als solche definiert, die auch natürlich hätten entstehen können, die keine artfremden Erbanlagen enthalten 

und zudem als substanziell gleichwertig mit konventionell gezüchteten Pflanzen eingestuft werden. Eine genaue 

Definition findet sich in Annex 1 des Entwurfs.  Alle anderen Pflanzen fallen in die Kategorie 2 und unterliegen 

weiterhin weitgehend den Regularien des Gentechnik Gesetzes. Allein Herbizid-tolerante NGT-Pflanzen sind von 

beiden Kategorien ausgeschlossen und werden weiterhin wie klassische genveränderte Organismen (GVO) behandelt.

 

Entwurf der Kommission



Entwurf der Kommission

 



 

Weitere Beratungen



Das Europaparlament lehnt Patente auf NGT-Pflanzen ab. Allerdings ist dies nicht im 

Gentechnikgesetz regelbar, sondern dazu muss auf internationaler Ebene das Europäische 

Patentübereinkommen, die sogenannte „Biopatentrichtlinie“ geändert werden.

Im Juli 2024 übernimmt das gentechnikkritische Ungarn die Ratspräsidentschaft und Anfang 

2025 folgt das ebenfalls kritische Polen. Bewegungen im Gesetzgebungsverfahren ist daher erst 

ab Q III 2025 zu erwarten.

 

EU Parlament - Änderungsanträge



• GABA-Tomate (erhöhter Gehalt an Gamma-Amino-Buttersäure) des Unternehmens 

Sanatech Seed. Anbau: Japan

• GreenVenusTM-Salat des US-Unternehmens Green Venus (Ausgründung von Intrexon). 

Der Salat hat ein verlängertes Shelf-life und zeigt eine verringerte enzymatische 

Bräunungsreaktion

• Senf mit verbessertem Geschmack (reduzierten Bitterstoffen) von Pairwise. Seit 2023 unter 

dem Markennamen ConsciousTM Greens7 in Kanada auf dem Markt

• Mais mit veränderter Stärke (waxy corn) von Corteva. Der Mais hat Anbauzulassungen in 

den USA, Kanada, Brasilien, Argentinien, Chile und seit 2023 auch in Japan.

• Herbizidresistenter Mais (Mais DP915635) der Firma Pioneer. Vermutlich ist der Mais 

mind. in den USA bereits im Anbau. Antrag in der EU bezieht sich auf den Import von Mais 

für die Nutzung als Lebens- und Futtermittel

 

Genom-editierte Pflanzen auf dem Markt



• Luzerne mit reduziertem Lignin-Gehalt (Calyxt)

• Ackerhellerkrauts mit erhöhtem Ölgehalt (CoverCress Inc.)

• Raps mit erhöhter Schotenplatzfestigkeit (CIBUS Inc.)

• Raps mit einer Resistenz gegen Sclerotinia (CIBUS Inc.)

• Herbizidresistenter Reis (CIBUS Inc.)

• Soja mit einem höheren Proteingehalt, einem optimierten Aminosäureprofil und einem 

geringeren Gehalt an antinutritiven Faktoren (Corteva)

• Soja mit verschiedenen Traits (darunter Herbizidtoleranz, Resistenz gegen die Südliche 

Stinkwanze (Don Mario Semillas)

• für Tiere besser verdaulichen Soja (GDM Seeds)

• Soja mit veränderter Fettsäure (ToolGen Inc.)

• Verschiedene Kartoffeln mit einem non-browning Trait, reduziertem Solanin-Gehalt und 

reduziertem Acrylamid (ToolGen Inc.)

• Leindottersorten mit erhöhtem Ölgehalt, früher Reife und Kältetoleranz (Yiel10 

Bioscience)

• Süssstoff, der aus mittels Genome-Editing veränderten (Wasser-)Melonen gewonnen wird 

(Elo Life Sciences)

• Banane mit non-browning Trait (Tropic Bioscience)

 

Kurz vor der Markteinführung



Auguste Rodin, 1840 - 1917Charpentier & Doudna, 2012 ff

Der/die Denker…..

Vielen Dank für Ihre Aufmerksamkeit !



Grohmann et al., 2019. Detection and Identification 

of Genome Editing in Plants: Challenges and Op-

portunities, 10, 236  (Die Komplexität der verän-

derten Sequenz, die Menge der repetitiven Sequen-

zen und die Vielfalt der Genome innerhalb einer Art 

wurden bei Erstellung der Tabelle nicht berück-

sichtigt.)

Prinzipiell können detektiert werden:

•Größere bekannte Sequenzänderungen mittels 

PCR

• Kurze bekannte Sequenzänderungen mittels 

einer spezifischen Sonde (TaqMan, real-time 

PCR, digital PCR)

• Sehr kleine (bekannte) Änderungen mittels 

mittels Einzelnukleotid-Polymorphismus 

(SNP) Genotyping oder gezielte Sequen-

zierung (z. B. Sanger)

•  Unbekannte Veränderungen mittels 

vollständiger Genomsequenzierung (WGS)

Voraussetzung für WGS: Das Referenzgenom sollte von der Elternpflanze stammen, da erhebliche 

Sequenzunterschiede sowohl zwischen verschiedenen Linien einer Art, als auch Ökotypen und 

Geschwisterpflanzen derselben Eltern zu erwarten sind. 

Begrenzungen von WGS: WGS ist umso Fehler-anfälliger je größer das Genom ist und je mehr repetitive 

Sequenzen dieses enthält. Fremde Sequenzen anderer Spezies können auch von Kontaminationen stam-

men (z. B. Pathogene)

Was steht an Detektionsmethoden zu Verfügung ?

VBIO Minisymposium, 18.01.2021



Grohmann et al., 2019. Detection and Identification 

of Genome Editing in Plants: Challenges and Op-

portunities, 10, 236  (Die Komplexität der verän-

derten Sequenz, die Menge der repetitiven Sequen-

zen und die Vielfalt der Genome innerhalb einer Art 

wurden bei Erstellung der Tabelle nicht berück-

sichtigt.)

Prinzipiell können detektiert werden:

•Größere bekannte Sequenzänderungen mittels 

PCR

• Kurze bekannte Sequenzänderungen mittels 

einer spezifischen Sonde (TaqMan, real-time 

PCR, digital PCR)

• Sehr kleine (bekannte) Änderungen mittels 

mittels Einzelnukleotid-Polymorphismus 

(SNP) Genotyping oder gezielte Sequen-

zierung (z. B. Sanger)

•  Unbekannte Veränderungen mittels 

vollständiger Genomsequenzierung (WGS)

Voraussetzung für WGS: Das Referenzgenom sollte von der Elternpflanze stammen, da erhebliche 

Sequenzunterschiede sowohl zwischen verschiedenen Linien einer Art, als auch Ökotypen und 

Geschwisterpflanzen derselben Eltern zu erwarten sind. 

Begrenzungen von WGS: WGS ist umso Fehler-anfälliger je größer das Genom ist und je mehr repetitive 

Sequenzen dieses enthält. Fremde Sequenzen anderer Spezies können auch von Kontaminationen stam-

men (z. B. Pathogene)

Was steht an Detektionsmethoden zu Verfügung ?

 



Einbringen der CRISPR/Cas Komponenten

Abb aus: Liu et al., 2017, Journal of Controlled Release, 266, 17 - 26

Die Komponenten des CRISPR/Cas Systems können rekombinant mittels „klassischer Getechnik eingebracht und in 

einem weiteren Schritt wieder ausgekreuzt werden (Strategie I) oder die Komponenten werden lediglich transient 

exprimiert, so dass zu keinem Zeitpunkt eine gv-Pflanze entsteht (Strategie II und III).



Prinzipiell können detektiert werden:

•Größere bekannte Sequenzänderungen mittels PCR

• Kurze bekannte Sequenzänderungen mittels einer spezifischen Sonde (TaqMan, 

real-time PCR, digital PCR)

• Sehr kleine (bekannte) Änderungen mittels mittels Einzelnukleotid-

Polymorphismus (SNP) Genotyping oder gezielte Sequenzierung (z. B. Sanger)

• Unbekannte Veränderungen mittels vollständiger Genomsequenzierung (WGS)

Voraussetzung für WGS: Das Referenzgenom sollte von der Elternpflanze stammen, da 

erhebliche Sequenzunterschiede sowohl zwischen verschiedenen Linien einer Art, als auch 

Ökotypen und Geschwisterpflanzen derselben Eltern zu erwarten sind. 

Begrenzungen von WGS: WGS ist umso Fehler-anfälliger je größer das Genom ist und je 

mehr repetitive Sequenzen dieses enthält. Fremde Sequenzen anderer Spezies können auch 

von Kontaminationen stammen (z. B. Pathogene)

Was steht an Detektionsmethoden zu Verfügung ?

 



Welche Pflanzen ?



Welche Eigenschaften ?
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