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Neue Methoden der Pfl anzen-
züchtung: Biotechnologie 3.0
Klassische biotechnologische Methoden werden seit über 50 Jahren erfolgreich in der Pfl anzenzüchtung 

angewendet. Die sogenannte „Grüne Gentechnik“ ist höchst umstritten. Wissenschaftler haben nun neue Methoden 
entwickelt, die zielorientiert wirken und deren Anwendung mit herkömmlichen Methoden nicht nachweisbar sind.

• Die Pfl anzenzüchtung ist ohne den Ein-

satz biotechnologischer Methoden nicht 

mehr denkbar 

• Auch für Baumarten fi nden Methoden 

der Zell-/Gewebekultur Anwendung 

• Ein kompakter Methoden-Einblick zur 

„Grünen Biotechnologie“

Schneller Überblick

Matthias Fladung 

D ie Bedeutung der klassischen 
biotechnologischen Methoden 

wie die „In-vitro-Vermehrung“ oder die 
Regeneration aus Einzelzellen für eine 
zukunftsorientierte P� anzenzüchtung ist 
unumstritten. Andere Methoden aller-
dings wie die Grüne Gentechnik sind 
Gegenstand vieler politischer und ideolo-
gischer Diskussionen. Auch wenn wissen-
schaftliche Fakten eindeutig belegen, dass 
die Gen technik nicht risikoreicher oder 
-ärmer als die bisher angewendeten Me-
thoden ist, hat die Wissenschaft alternative 
Methoden entwickelt, Gene zu verändern. 
Den meisten dieser Methoden ist gemein, 
dass sie präzise und zielorientiert wir-
ken und die induzierten genetischen Ver-
änderungen im gezüchteten Endprodukt 
nicht oder nur schwer nachweisbar sind.

Klassische Biotechnologie
Die Wurzeln der Biotechnologie reichen 
bis weit in die Frühgeschichte des Men-
schen zurück [1, 2]. Bekannte Anwendun-
gen der frühmenschlichen biotechnolo-
gischen Aktivitäten sind die Herstellung 
von Bier und Wein, die Umwandlung von 
Milch zu Joghurt oder Käse, die Haltbar-
machung von Nahrungs- und Genussmit-
teln. Heute ist die Biotechnologie in vielen 
Bereichen der industriellen Anwendung 
unverzichtbar. In der pharmazeutischen 
Industrie kommt sie bei der Herstellung 
von medizinisch wirksamen Substanzen 
für Arzneimittel und Impfstoffe zum Ein-
satz [2]. Aber auch bei der Produktion von 
Lebensmitteln, Kosmetika, Wasch- und 
Reinigungsmitteln sowie bei der züchte-
rischen Verbesserung unserer Nahrungs- 
und Kulturp� anzen spielt die Biotechno-
logie eine immer größere Rolle [2].

Die P� anzenbiotechnologie, die häu-
� g auch als „Grüne Biotechnologie“ be-

zeichnet wird, � ndet in der Land- und 
Forstwirtschaft Anwendung. Heute ist 
die P� anzenzüchtung ohne den Einsatz 
biotechnologischer Methoden nicht mehr 
denkbar. Die klassische Züchtung mit 
Kreuzen und Rückkreuzen von nach äu-
ßerlichen Merkmalen wie Resistenzen 
und Wuchsverhalten ausgewählten P� an-
zen hat zu der heutigen Vielfalt an P� an-
zensorten geführt. 

Auch für verschiedene Baumarten � nden 
heute die Methoden der Zell- und Gewebe-
kultur Anwendung. Damit ist es möglich, 
Genotypen mit besonderen Eigenschaf-
ten zu sichern und schnell und ef� zient zu 
vermehren. Das betrifft v. a. Pappeln und 
 Weiden, die im Kurzumtrieb angebaut 
werden, oder Kiefern, Douglasien und 
Fichten zur Wiederaufforstung. 

In-vitro-Vermehrung

Die In-vitro-Vermehrung ist die einfachste 
Art der Vermehrung im Rahmen der Zell- 
und Gewebekultur. In kurzer Zeit lassen 
sich große Stückzahlen eines genetisch 
wertvollen Individuums herstellen („ver-
klonen“). Die Grundlage ist das Vorhan-
densein von Knospen, die am Stängel 
einer in-vitro kultivierten P� anze entwe-
der als Achselknospen oder als End- oder 
Terminal knospen gebildet werden. Aus 
jeder Knospe kann ein neuer Trieb heraus-
wachsen, der nach Bewurzelung eine neue 
P� anze darstellt. So kann aus dem Haupt-
stängel einer In-vitro-P� anze schnell und 
kostengünstig eine hohe Anzahl von ge-
netisch identischen („klonalen“) P� anzen 
erzeugt werden (Abb. 1).

Anwendung � ndet die In-vitro-Vermeh-
rung bevorzugt bei Genotypen, bei denen 
die Vermehrung mit konventionellen Me-
thoden schwierig ist oder eine Gesundung 
von P� anzen bzw. eine Pathogeneliminie-
rung erreicht werden muss. Bei Bäumen ist 
damit unabhängig von Jahreszeiten und 

vom P� anzenalter die Erhaltung hochwer-
tiger Genotypen (z.  B. Braunmaserbirke, 
Riegelahorn) sowie ein kontinuierlicher 
Nachschub von P� anzen gewährleistet. 
Allerdings sind nur wenige Baumarten 
und -genotypen in-vitro sehr gut vermehr-
bar; v. a. Buche und Eiche weisen eine re-
duzierte Gewebekulturfähigkeit auf.

Organogenese und somatische 
Embryogenese

Unter Organogenese wird die direkte Re-
generation von P� anzen aus Einzelzellen 
oder Kallus verstanden. Ein Kallus ist 
ein loser Zellhaufen, der je nach Kultur-
bedingung farblos (im Dunkeln) oder im 
Licht grün-rötlich gefärbt ist (Abb.  2a). 
Aus dem Kallus können sich Sprossknos-
pen ausbilden (Abb. 2b), die isoliert und 
auf einem weiteren Medium bewurzelt 
werden können (Abb. 2c). Diese können 
zu vollständigen P� anzen heranwachsen. 
Die Fähigkeit zur Organogenese hängt al-
lerdings stark vom Differenzierungsgrad 
des Ausgangsgewebes, vom Genotyp der 
Spenderp� anze und von den Kulturbe-
dingungen (z.  B. Zusammensetzung der 
Nährmedien, Temperatur, Licht) ab. 

An dem Kallus können sich auch asexu-
ell Embryonen entwickeln. Dann spricht 
man von somatischer Embryogenese. 
Charakteristisch für die somatische Em-
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Abb. 2a bis 2c: Direkte Regeneration von 

P� anzen (Organo genese) aus Einzelzellen oder 

Kallus; (a) grün-rötlicher Kallus, (b) regenerie-

render Kallus, (c) bewurzelte Sprosse Fo
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Abb. 1: In-vitro-Vermehrung (klonal) von 

P� anzen zur Erzeugung einer hohen Anzahl 

von genetisch identischen Individuen

bryogenese ist, dass die Spross- und die 
Wurzelentwicklung gleichzeitig erfolgt. 
Diese In-vitro-Vermehrung wird häu� g bei 
Gräsern und Nadelgehölzen angewendet.

Grüne Gentechnik 
Unter Gentechnik wird die Übertragung 
fremden Erbmaterials in das Erbgut an-
derer Organismen verstanden, die somit 
als Gentechnisch veränderte Organismen 
(GVO) bezeichnet werden  [3]. Die zu 
übertragenden Gene müssen dann in sog. 
Vektoren eingeführt werden, mit deren 
Hilfe die Gene in das Erbgut der Emp-
fängerp� anzen geschleust werden. Weil 
die Gene nicht gleichzeitig in alle Zel-
len eines Organismus überführt werden 
können, wendet man die Methoden der 
Zell- und Gewebekultur an. Die Vektoren 
übertragen die Gene in einzelne Zellen, 
die selektiert und nach den oben beschrie-
benen Verfahren der Organogenese oder 
somatischen Embryogenese in vollstän-
dige, gentechnisch veränderte (transgene) 
P� anzen regeneriert werden.

Allerdings ist die Grüne Gentechnik in 
der Öffentlichkeit sehr umstritten, was 
allerdings nicht für die sog. Rote Gen-
technik (Gentechnik in Pharmazie, Medi-

zin) und Weiße Gen technik (gentechnisch 
veränderte Mikroorganismen in der in-
dustriellen Anwendung) gilt. 

Die Gentechnik spielt weltweit schon 
heute bei der Erzeugung von fast 70  % 
aller Lebensmittel in irgendeiner Weise 
eine Rolle. Dieser Umstand wird aber 
gerne in der öffentlichen Wahrnehmung 
verdrängt oder ignoriert. Die Fakten aber 
belegen, dass seit 1997 der weltweite 
Anbau von gentechnisch veränderten 
(GV) P� anzen kontinuierlich ansteigt [3]. 
Wurden 1997 gentechnisch veränderte 
P� anzen auf 10 Mio. ha angebaut, ist die 
Anbau� äche 2014 auf 181  Mio.  ha ge-
stiegen. Davon belegt GV-Soja mit einem 
Anteil von 82 % den Spitzenplatz, gefolgt 
von GV-Baumwolle mit 68  % und GV-
Mais mit 25 bis 30 % [4]. Bisher existiert 
noch kein einziger ernstzunehmender 
Hinweis, dass durch die Grüne Gentech-
nik irgendein Schaden entstanden ist. 
Selbst Studien, die in Tierfütterungsex-
perimenten die Risiken und die Gefähr-
lichkeit von GV-Soja nachgewiesen haben 
wollten, erwiesen sich als gefälscht [5].

Das Gegenteil konnte im Rahmen einer 
Literaturstudie (veröffentlichte Arbeiten 
ab 1995) gezeigt werden. Infolge des An-

baus der wichtigsten GV-P� anzen (Her-
bizid-tolerante Soja, Mais, Baum wolle; 
 Insekten-resistenter Mais und Baum-
wolle) wurde im Mittel eine Ertragsstei-
gerung um 22 % beobachtet, was den Ge-
winn der Bauern um 68 % erhöht hat [6]. 
Gleichzeitig reduzierte sich der Einsatz 
von chemischen Pestiziden um 37 %. Die 
Ertrags- und Pro� tsteigerungen erwiesen 
sich in Entwicklungsländern sogar höher 
als in Industrieländern. 

Pfropfung auf transgener Unterlage 

GV-P� anzen können auch als Ausgangs-
material für die Technik der Pfropfung 
(„Veredelung“) herangezogen werden. 
Die Pfropfung wird im Gehölzanbau 
seit mehr als 60 Jahren angewendet und 
ist im Obstbau weit verbreitet. Hierbei 
wird ein häu� g qualitativ hochwertiger 
Spross („Pfropfreis“) mittels spezieller 
Techniken auf eine geeignete Unterlage 
(Wurzelstock) aufgesetzt („gepfropft“). 
Beide Teile verwachsen miteinander, so 
dass auch ein Stoffaustausch über die 
Leitungsbahnen möglich ist. Ist beispiels-
weise das Pfropfreis schlecht wüchsig, 
bringt aber gute Früchte hervor; mit einer 
gut wüchsigen Unterlage kann dieser 
Spross zu einer leistungsfähigen Einheit 
verschmelzen (Abb. 3).

Faszinierend ist nun die Idee, einen 
nicht-transgenen hochwertigen Reis auf 
eine wüchsige und resistente transgene 
Unterlage zu pfropfen. Die genetisch opti-
mierte Unterlage versorgt den nicht-trans-
genen Reis mit allen notwendigen Nähr-
stoffen, Hormonen und Mineralien und 
ermöglicht somit einen erhöhten Ern-
teertrag. Gleichzeitig aber erfahren alle 
im Zuge des vegetativen Wachstums neu 
gebildeten Sprossteile und Blätter des 
Pfropfreises sowie die gebildeten Früchte 
und Samen keine gentechnische Verände-
rung des Erbguts. Damit weisen auch die 
Nachkommen keine gentechnische Ver-
änderung auf. Allerdings muss darauf ge-
achtet werden, dass sich der Wurzelstock 
nicht über Wurzeltriebe vermehrt.

Reduzierung der generativen Phase

Manche P� anzen, wie beispielsweise 
Forstgehölze, sind durch teilweise ausge-
dehnte vegetative Phasen gekennzeich-
net. Pappelsämlinge z.  B. benötigen 5 bis 
10 Jahre, bevor sie erstmals blühen. Fich-
ten bilden erst nach 20  Jahren das erste 
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Abb. 3: Pfropfung bei der Kartoffel: Ein kleinwüchsiger Spross  

wurde auf eine gutwüchsige Unterlage gepfropft
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Abb. 4: Zapfentreibende Fichte im Alter 

von sieben Jahren
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Mal männliche und weibliche Zapfen. Die 
Forstpflanzenzüchtung unterscheidet sich 
grundlegend von der Züchtung von krau-
tigen Kulturpflanzen. Die Letztere erfolgt 
über eine reine „Kreuzungszüchtung“, 
d. h. nach einer Ausgangskreuzung zwi-
schen zwei ausgewählten Linien werden in 
10 bis 15 Jahren über sich wiederholende 
Rückkreuzungen und Ausleseverfahren 
genetisch „reine“ Sorten erzeugt. Die 
Züchtung von Bäumen und anderen mehr-
jährigen Pflanzen ist dagegen sehr zeitauf-
wendig. Daher kann bei diesen Pflanzen 
die Realisierung komplexer Züchtungs-
programme viele Jahrzehnte dauern.

Bei Forstgehölzen ist es nur in Ausnah-
mefällen gelungen, mithilfe kulturtech-
nischer Verfahren oder nach chemischer 
Behandlung (z.  B. mit Hormonen) eine 
frühzeitige Blüte zu induzieren [7]. Auch 
sind bei Forstgehölzen nur wenige natür-
liche Mutanten bekannt, die über eine 
nur kurze vegetative Phase verfügen. Bei 
der Birke (Betula verrucosa) wurde ein 
Individuum gefunden, das als zweijährige 
Pflanze Kätzchen entwickelt. Auch bei 
der Silberpappel (Populus alba) konnte 
eine frühblühende Variante selektiert 
werden, die bereits innerhalb eines Jahres 
nach der Aussaat weibliche Blüten ausbil-
dete. Besonders eindrucksvoll ist ein um 
1890 in Schweden entdecktes Exemplar 
einer Rotfichte (Picea abies). Dieses In-
dividuum war kleinwüchsig und kräftig 
gebaut und wies als besonderes Kennzei-
chen weibliche Zapfen an den Triebenden 
auf (Abb. 4). 

Frühblühende Genotypen können auch 
durch eine gentechnische Modifikation 

erhalten werden. Hierfür werden Gene 
übertragen, von denen bereits bekannt ist, 
dass sie eine „frühe Blüte“ induzieren. Bei 
der Pappel ist es gelungen, bereits bei 6 bis 
10 Monate alten Pflanzen die Bildung von 
Kätzchen zu initiieren („HighSpeed-Bree-
ding“ [8]). Die frühblühenden Pappeln er-
möglichen jedes Jahr eine Rückkreuzung; 
am Ende des Züchtungsprogramms kön-
nen die „Frühblühgene“ einfach durch 
die Mendel‘sche Segregation wieder ent-
fernt werden. Die Züchtungsprodukte des 
„HighSpeed-Breeding“-Verfahrens sind 
daher nicht-transgen und von denen der 
klassischen Züchtung nicht zu unterschei-
den. Damit kann für die Pappel ein Züch-
tungsprogramm entworfen werden, wie 
es auch bei einjährigen Pflanzen durchge-
führt wird [8].

Gezielte Genommodifizierung
Trotz der überaus positiven wirtschaftli-
chen, ökologischen und sozialen Folgen 
der Verwendung von GV-Pflanzen wurde 
nach Alternativen zur Grünen Gentech-
nik in der Hoffnung gesucht, dass diese 
modernen Verfahren eine höhere Akzep
tanz in der Bevölkerung erreichen. Unter 
dem Begriff des „Genome Editing“ oder 
„Gezielte Genommodifizierung“ werden 
heute alle biotechnologischen Methoden 
zusammengefasst, mit deren Hilfe das 
Erbgut (Genom) zielgerichtet, spezifisch 
und effektiv verändert werden kann  [9]. 
Die meisten Methoden arbeiten mit sog. 
„molekularen Scheren“, die den Träger 
der genetischen Information, die DNA 
(Desoxyribonucleic acid), an einer be-
stimmten und genau definierten Stelle 

schneiden und dadurch Veränderungen 
(Mutationen) induzieren. Diese Verän-
derungen umfassen entweder einen Aus-
tausch bestehender Basenpaare oder einen 
Einbau neuer bzw. Löschung (Deletion) 
vorhandener DNA. Einzelne Nukleotide, 
kleinere und größere DNA-Abschnitte 
und sogar vollständige Gene (Träger der 
genetischen Information) können hinzu-
gefügt oder entfernt werden. Auch kann 
die Expression vorhandener Gene durch 
An- oder Abschalten beeinflusst werden. 

In Abhängigkeit des molekularen „Ge-
nome Editing“-Systems lassen sich ver-
schiedene Methoden unterscheiden, die 
nachfolgend beschrieben werden. Diese 
Methoden werden auch als Neuartige 
Züchtungsverfahren (engl.: New Breeding 
Technologies  –  NBT) bezeichnet. Den 
meisten der NBT-Verfahren ist gemein-
sam, dass sie nach dem DNA-Schnitt den 
natürlichen Reparationsmechanismus der 
Zelle ausnutzen, um genetische Verände-
rungen im Erbgut punktgenau und sehr 
präzise zu setzen (Abb.  5). Zudem sind 
viele dieser Systeme mit molekulargeneti-
schen Methoden nicht nachweisbar bzw. 
von spontan auftretenden oder induzier-
ten Mutationen nicht zu unterscheiden. 
Die kommerzielle Anwendung dieser Sys-
teme hat in den letzten Jahren in vielen 
Bereichen explosionsartig zugenommen.

Zinkfingernukleasen (ZNF)

Die älteste „Genome Editing“-Technik er-
laubt das gezielte Einbringen von Mutatio-
nen einschließlich großer DNA-Segmente. 
Zinkfingernukleasen  [10] sind künstlich 
zusammengesetzte Proteine, die bestimmte 
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Stellen im Erbgut ansteuern und schnei-
den. Sie bestehen aus zwei verschiedenen 
funktionellen Bereichen: die erste erkennt 
eine spezifische Zielsequenz im Erbgut und 
die zweite erzeugt an dieser Stelle einen 
DNA-Einzelstrangbruch mittels einer 
Nukleaseaktivität. An dieser Stelle setzt 
der natürliche Reparationsmechanismus 
der Zelle an und verschiedene genetische 
Veränderungen können je nach angewen-
deter Technik erzeugt werden (Abb. 6).

Insgesamt sind drei Techniken von 
Zinkfingeranwendungen bekannt, die 
sich im Hinblick auf die Art der geneti-
schen Veränderung im Erbgut und die 
Länge des eingeführten DNA-Abschnitts 
unterscheiden. Bei der ZFN1-Technik 
werden durch einen Doppelstrangbruch 
im Erbgut Mutationen gesetzt, die nur 
ein oder einige wenige Basenpaare betref-
fen und sich somit von natürlichen Pro-
zessen (spontane/induzierte Mutationen 
bei der konventionellen Züchtung) nicht 
unterscheiden lassen. Die ZFN2-Technik 
erlaubt die Integration von kurzen DNA-
Abschnitten, die nach Einzelstrangbruch 
natürliche Reparaturmechanismen in-
duziert und anschließend als Vorlage für 
das zelleigene Reparatursystem dienen. 
Dadurch können Gene ausgeschaltet oder 
repariert werden. Bei der ZFN3-Technik 
schließlich werden sehr lange DNA-Ab-
schnitte, die mit den Enden des Dop-
pelstrangbruchs identischen Sequenzen 
ausgestattet sind, in die Zelle eingeführt. 
Nach Reparatur des Doppelstrangbruchs 
wird der lange DNA-Abschnitt in das 
Erbgut integriert.

Während die resultierenden Organis-
men aus ZNF1 und ZNF2 nach dem in 
Deutschland zurzeit geltenden Gentech-
nikgesetz (GenTG) keine gentechnisch 
veränderten Organismen (GVO) darstel-
len dürften, sind die aus ZNF3 resultie-
renden Organismen Träger einer gentech-
nischen Veränderung und somit GVOs. 
Die Arten von Mutationen, wie sie bei 
ZNF1 und ZNF2 induziert werden, kön-
nen auch über spontane/induzierte Muta-
tionen und somit bei der konventionellen 
Züchtung (Mutagenese) entstehen.

Transcription Activator-like Effector 
Nucleases (TALEN)

Die als Transcription Activator-like Effec-
tor Nucleases (TALEN) bezeichneten Nu-
kleasen stellen künstlich hergestellte, von 

der Natur abgeleitete Restriktionsenzyme 
dar, die sequenzspezifisch an die DNA 
binden und diese an einer bestimmten 
Stelle zwischen zwei Erkennungsse-
quenzen schneiden [11]. Dadurch wird der 
DNA-Reparaturmechanismus der Zelle 
aktiviert und die Möglichkeit eröffnet, 
kleinere oder größere genetische Verände-
rungen zu setzen. Mit diesem naturanalo-
gen Verfahren können Gene ausgeschaltet, 
entfernt oder hinzugefügt werden.

Auch die mittels TALEN editierten 
Organismen dürften nach dem zurzeit in 
Deutschland geltenden Gentechnikgesetz 
(GenTG) keine gentechnisch veränderten 
Organismen (GVO) darstellen. Das resul
tierende Erbgut sieht genauso aus wie 
vorher, nur ist an einer vorher festgelegten 
Stelle eine genetische Veränderung gezielt 
eingebaut worden. Die Organismen un-
terscheiden sich somit nicht von solchen, 
die aus einer natürlichen Selektion her-
vorgegangen sind.

CRISPR/Cas-Systeme

Die CRISPR/Cas-Systeme in Bakterien 
sind lange bekannt, aber erst vor etwa 
10 Jahren wurden sie als ein Abwehrme-
chanismus gegen Viren beschrieben [12]. 
CRISPR-Einheiten kommen in vielen bak-
teriellen Genomen vor und stellen kurze, 
sich wiederholende Sequenzabschnitte 
dar. Beim Ablesen der genetischen Infor-
mation werden sie in ein langes RNA-
Molekül übersetzt. In Anwesenheit eines 
sog. Cas-Enzymkomplexes (fungiert als 
„Endonuklease“) wird dieses lange RNA-
Molekül in kleine Einzelstücke zerlegt. 
Die RNA-Einzelstücke erkennen einge-
drungene DNA (oder RNA) als Fremd-
körper und schneiden diese mit den 
Cas-Endonukleasen (z. B. Cas9). 

Das bakterielle, hauptsächlich gegen 
Viren gerichtete CRISPR-System hat man 
sich nun für gezielte Veränderungen im 
Genom auch von Pflanzen zunutze ge-
macht (Abb.  7). Dort kann es an einer 
beliebigen Stelle der DNA schneiden, was 
durch zelleigene Reparatursysteme wieder 
repariert wird. Dadurch wird entweder 
ein Gen funktionsuntüchtig gemacht oder 
es wird an dieser Stelle neue DNA einge-
fügt. Es besteht auch die Möglichkeit, das 
System ganz spezifisch an einer bestimm-
ten Stelle im Genom einzusetzen. Hierfür 
wird eine kurze, aus etwa 20 Nukleotiden 
bestehende RNA verwendet, die komple-

mentär zur Zielsequenz auf der DNA ist. 
Diese kurze RNA dient somit als „Weg-
weiser“ und dirigiert das Cas9-Enzym 
genau an die zu schneidende Position.

Für viele stellt die Technologie CRI-
SPR/Cas9 die größte Entdeckung der 
Biotechnologie dieses Jahrhunderts dar 
und gilt als größte Revolution seit der 
Entwicklung der PCR-Technik (Poly-
merasekettenreaktion). Das System ist 
schnell, zuverlässig und preiswert, man 
kann damit DNA-Abschnitte entfernen, 
verschieben oder korrigieren. Und im 
Endprodukt ist der einmal erfolgte Ein-
satz der Methodik nicht mehr nachweis-
bar. Damit sind alle Forderungen, die 
CRISPR/Cas9-Technik juristisch zu re-
geln, sinnlos.

Oligonukleotid-gesteuerte Mutagenese 

Die Methode der Oligonukleotid-gesteu-
erten Mutagenese (OgM, engl.: oligo-
nucleotide-directed mutagenesis [ODM]) 
dient ebenfalls zur gezielten Veränderung 
des DNA-Strangs an einer gewünschten 
Position, sei es um Gene auszuschalten 
oder zu aktivieren  [13]. Auch die durch 
diese Methode erzeugten Veränderungen 
sind im Nachhinein nicht von natürlichen 
oder induzierten Mutationen zu unter-
scheiden. Methodisch werden Oligo
nukleotide mit einer Länge von etwa 
20 bis 100 Nukleotiden in die Zelle ein-
geführt, die komplementär (mit nur einem 
falschen Nukleotid) zu einer bestimmten 
Sequenz im Genom sind. Das Oligonu-
kleotid bindet trotz des einen falschen 
Nukleotids an der Zielsequenz und dient 
dann als Matrize für zelleigene Repara-
tursysteme, die das falsche Nukleotid in 
die reparierte DNA übernehmen.

Anwendung hat das Verfahren bei der 
Entwicklung eines Herbizid-toleranten 
Rapses der Firma Cibus (USA) gefunden, 
der in den USA das erste Mal im Frühjahr 
2015 ausgesät wurde. Eine Anbaugeneh-
migung dieses Rapses in Europa ist bean-
tragt, aber bisher aufgrund der gegenüber 
den neuartigen Züchtungstechnologien 
unklaren EU-Gesetzgebung noch nicht 
genehmigt worden.

RNA-abhängige DNA Methylierung

Dieses Verfahren dient dazu, Gene für 
einen begrenzten Zeitraum in ihrer Ak-
tivität zu unterdrücken oder ganz auszu-
schalten  [14]. Grundlage für diese Tech-
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Abb. 5: „Genome Edi-

ting“ oder Gezielte Ge-

nommodi� zierung: ein in-

aktives oder defektes Gen 

wird durch „molekulare 

Scheren“ aufgespürt und 

an der defekten Stelle 

geschnitten. Anschließend 

wird der Schnitt durch 

zelleigene Reparatursys-

teme repariert. Im Zuge 

der Reparatur wird der 

Defekt korrigiert. 

Abb. 6: Zink� ngernukleasen bestehen aus zwei funktionellen 

Domänen: die erste spürt eine gewünschte Position im Genom 

auf und bindet an diese. Die zweite Domäne schneidet die 

DNA an dieser Stelle. 

Abb. 7: Das CRISPR/Cas9-System benötigt eine kurze, aus etwa 

20 Nukleotiden bestehende RNA, die komplementär zur Zielsequenz ist, 

für die gezielte Bindung an der DNA. Dort schneidet das Cas9-Enzym die 

DNA. Danach werden zelleigene Reparatursysteme angeschaltet.
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nik ist die im Jahre 1998 entdeckte „RNA 
Interferenz“, mit der die P� anze bereits 
natürlicherweise epigenetische Verände-
rungen induziert. Voraussetzung ist die 
Verfügbarkeit einer doppelsträngigen, 
nicht-kodierenden RNA (dsRNA), die in 
ihrer Sequenz homolog zur Zielsequenz 
ist. Dort führt die doppelsträngige RNA 
zu einer erhöhten Methylierung, ohne 
die DNA-Sequenz zu verändern. Wenn 
regulatorische Bereiche der Gene von der 
Methylierung betroffen sind, können die 
Gene in ihrer Aktivität herunterreguliert 
oder sogar ganz ausgeschaltet werden. 
Viele dieser epigenetischen Veränderun-
gen sind in nächste Generationen vererb-
bar, manchmal kann aber der Effekt auch 
wieder verloren gehen.

Cisgenese und Intragenese
Unter Cisgenese wird eine Übertragung 
von Genen aus einem Organismus in das 
Genom eines Empfängerorganismus der 
gleichen Art oder einer kreuzungskompa-
tiblen Art verstanden [15]. Die übertrage-
nen Gene sind im Vergleich zu denen im 
Ausgangsorganismus in ihrer Struktur 
und Sequenz unverändert. Sie werden mit 
den gleichen Verfahren übertragen, die 

auch in der Gentechnik eingesetzt werden. 
Die Gene integrieren zufällig im Genom 
des Empfängerorganismus. Kreuzen cis-
gene P� anzen aus, werden keine artfrem-
den Gene oder DNA-Sequenzen an kreu-
zungskompatible Arten weitergegeben. 
Die resultierenden genetischen Verände-
rungen könnten auch durch herkömm-
liche Kreuzungen herbeigeführt werden. 
Allerdings resultieren durch Kreuzungen 
weitere genetische Veränderungen im 
Empfängerorganismus. Damit gleicht 
die Cisgenese der sog. Selbst klonierung, 
unter der die Entnahme von genetischem 
Material aus einem Organismus und 
 Wiedereinführung in denselben verstan-
den wird. Der resultierende  Orga nismus 
weist somit keine fremden Nukle in säuren 
auf. Ein Anwendungsbeispiel ist die cis-
gene Phytophthora- resistente Kartoffel, 
die Resistenzgene aus Wildkartoffeln 
trägt. 

Bei der Intragenese stammen die Gene 
zwar auch aus der gleichen oder einer 
kreuzungskompatiblen Art, jedoch sind 
die übertragenen Gene nicht mehr struk-
turidentisch zu denen im Ausgangs-
organismus. Zwar können dadurch Ziele 
rea lisiert werden, die mit konventioneller 

Züchtung nicht erreichbar sind, aber der 
resultierende Organismus wäre nach der 
heutigen Gesetzeslage ein gentechnisch 
veränderter Organismus.




