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Pflanzenbiotechnologie für die Landwirtschaft –
Stand und Perspektiven

Ralf-Michael Schmidt

Der Transfer von Erbmaterial in eine Pflanze – Tabak – gelang zum ersten Mal 1983. Da-
mals noch eine Sensation, lassen sich heutzutage neben den Hauptkulturpflanzen (z.B.
Weizen, Mais, Reis, Soja, Raps, Kartoffeln) auch die meisten Gemüsepflanzen und einige
Bäume und Stauden (z. B. Apfel, Pappel, Banane) gentechnisch verändern. Im Unter-
schied zur klassischen Saatzucht, die schon seit Menschengedenken betrieben wird, ge-
schehen diese Veränderungen gezielt:
• durch das Einfügen von Genen,
• durch das Entfernen oder Abschalten von Genen.
Die Beeinflussung der gewebe-, organ- und entwicklungsspezifischen Genexpression in
Pflanzen ist durch die Verwendung entsprechender Promotoren möglich. Auch die Beein-
flussung der zellkompartimentspezifischen Genexpression ist mit Hilfe entsprechender
DNA-Signalsequenzen durchführbar. Kurzum, es stehen alle Werkzeuge zur Verfügung,
um Pflanzen gentechnisch verändern zu können.

Die Pflanzenbiotechnologie nimmt im zuneh-
menden Maße Einfluß auf die landwirtschaftli-
che Wertschöpfungskette. Diese beginnt mit dem
Saatgut. Aus dem Saatgut wird das Erntegut ge-
wonnen. Das Erntegut geht dann entweder direkt
in den Lebensmittel- und den Futtermittelsektor
oder wird zunächst in die Hauptkomponenten
Stärke, Öl und Protein aufgetrennt. Nach der
Trennung schließen sich weitere Veredlungsstu-
fen an: die Auftrennung von Stärke in Amylo-
pektin und Amylose oder die Überführung von
Stärke in Stärkesirupe und Glukose. Glukose ist
selbst wieder Rohstoff für die Herstellung von
„high fructose corn sirup“ (HFCS) oder für zahl-
reiche Fermentationsprodukte, beispielsweise
Lysin und Vitamin C.
Auch das Pflanzenöl und das Pflanzenprotein
sind Ausgangspunkte für eine lange Veredlungs-
kette, von der in Abb. 1 nur ein Teil gezeigt ist.
Wichtigste Produkte sind Reinöl, Fettsäuren,
Vitamin E sowie spezielle Proteinfraktionen.
Die Hauptabnehmer der Produkte aus dieser Ver-
edlungskette sind wiederum der Lebensmittel-
und der Futtermittelsektor. Weitere Abnehmer
sind z. B. die Textilindustrie für Amylose und
Amylopektin, die Waschmittelindustrie für Öle
und die Fermentationsindustrie für Glukose,
HFCS und diverse Proteinfraktionen.
Die Pflanzenbiotechnologie wird genutzt, um die
Wertschöpfung in der geschilderten Wertschöp-
fungskette zu erhöhen. Konkret geforscht und
gearbeitet wird in drei verschiedene Richtungen:
1. Optimierung der agronomischen Eigenschaf-

ten von Pflanzen: Die Herstellung herbizidto-
leranter, insekten-/virusresistenter und pilz-
pathogenresistenter Kulturpflanzen sowie die
Herstellung von Kulturpflanzen, welche sich

durch eine erhöhte Kälte-, Trocken- und
Salztoleranz auszeichnen, soll Ernterträge si-
chern und erhöhen und somit zu einer effi-
zienteren Landwirtschaft beitragen.

2. Optimierung der Qualität des Ernteguts:
Durch Veränderung der Zusammensetzung
und des Gehaltes an Pflanzeninhaltstoffen
will man zu einer besseren, gesünderen Er-
nährung beitragen und gleichzeitig den Wert
des Ernteguts erhöhen.

3. Nachhaltige Produktion: Durch Herstellung
von Spezialchemikalien in Pflanzen will man
Ressourcen schonen und Pflanzen als Fabri-
ken nutzen.

Durch gentechnische Veränderung von Saatgut
haben Pflanzenschutzfirmen und Saatzüchter in

Abb. 1
Wertschöpfungskette
Saatgut
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Zusammenarbeit mit Universitäten und Biotech-
nologie-Firmen mittlerweile erste Marktprodukte
entwickelt: Einerseits handelt es sich um herbi-
zidtolerante Mais-, Raps-, Soja- und Baumwoll-
pflanzen, welche tolerant gegen die nichtselekti-
ven Herbizide Roundup und Basta sind. Die Re-
sistenzen wurden erzeugt durch den Einbau von
Genen, welche aus Bodenmikroorganismen iso-
liert wurden. Im Fall von Roundup kodiert dieses
Gen für ein Stoffwechselprotein (EPSP-Syntha-
se), das im Gegensatz zur EPSP-Synthase nicht-
toleranter Pflanzen nicht mehr durch Roundup
inhibiert wird. Im Fall von Basta kodiert dieses
Gen für ein Protein, welches Basta in ein biolo-
gisch inaktives Molekül überführt. Andererseits
handelt es sich um Mais- und Baumwollpflan-
zen, welche durch das Einbringen des aus Bo-
denbakterien (Bacillus thuringiensis) stammen-
den Bt-Toxins eine stark erhöhte Resistenz ge-
gen Schadinsekten aufweisen. Im Jahre 2000
wurden derartige gentechnisch optimierte Kul-
turpflanzen zwecks Sicherung und Erhöhung des
Ernteertrags auf 44 Mio. ha landwirtschaftlicher
Fläche angebaut (Abb. 2), 98 % hiervon in Nord-
und Südamerika. Im Jahr 2001 wird eine noch-
malige Steigerung dieser Anbauflächen auf vor-
aussichtlich 50 Mio. ha verzeichnet werden.
Die derzeitigen Pflanzenbiotechnologie-For-
schungsarbeiten für die Landwirtschaft konzen-
trieren sich auf die Herstellung pilzpathogenresi-
stenter und streßtoleranter Kulturpflanzen (gegen
Kälte, Trockenheit, hohe Salzkonzentrationen).
Hierbei wird auch in aller Regel das Konzept
verfolgt, natürlicherweise vorkommende Mecha-
nismen zur Abwehr von Pathogenen oder zur
Überwindung von Kälte-, Trocken- und Salz-
streß aufzuklären und für die Herstellung ent-
sprechend resistenter Pflanzen zu nutzen. Bereits
jetzt sei angemerkt, daß greifbare Ergebnisse in
Form kommerzialisierbarer Produkte noch nicht
vorliegen.

Abb. 2
Anbau gentechnisch
veränderter Kultur-

pflanzen nach Merk-
malen und Regionen

Die Vorgehensweise und derzeit vorliegende Er-
gebnisse aus den laufenden Forschungsarbeiten
am Beispiel der Pilzpathogenresistenz:
Trotz Fungizideinsatz verursacht Pilzbefall an
Kulturpflanzen nach wie vor alljährlich hohe
Ernteausfälle (im Wert von 5 Mrd. EUR z. B. bei
Getreide). Für die Behandlung bestimmter Pilz-
krankheiten, z.B. Fusiarosen, fehlen geeignete
Fungizide. Bei Pflanzen, welche von Pilzen be-
fallen werden, kann es zur Anreicherung von für
den Menschen giftigen Pilztoxinen kommen.
Diese Gründe rechtfertigen in hohem Maße For-
schungsarbeiten zur Herstellung pilzpathogenre-
sistenter Pflanzen.
Die Interaktion zwischen einem Pilz und einer
Pflanze ist sehr häufig von einer „Immunität“ der
Pflanze gegen den angreifenden Pilz geprägt.
Hierzu ein Beispiel: Kartoffelpflanzen (Solanum
tuberosum) werden durch das Pilzpathogen Phy-
tophtora infestans ausgesprochen stark geschädigt.
Eine nahe Verwandte der Kartoffelpflanze, Sola-
num nigrum (Schwarzer Nachtschatten), dagegen
ist resistent gegen Phytophtora infestans.1 Die Ab-
wehrreaktion von Solanum nigrum gegen Phy-
tophtora infestans geht einher mit induziertem
Zelltod und starken Zellwandablagerungen,
pflanzlichen Reaktionen, welche ein weiteres Vor-
dringen des Pilzes von der Infektionsstelle in be-
nachbarte Gewebebereiche verhindern. Andere
Abwehrreaktionen können sein: eine starke Kallo-
se-Synthese – Kallose ist ein komplexes Glukose-
Polymer – an der Infektionsstelle, die Bildung von
Phytoalexinen, kleinen antifungal wirkenden Me-
taboliten, die Synthese von „pathogenesis related“
(PR)-Abwehrproteinen und auch die Synthese von
Signalmolekülen zum Auslösen systemischer Re-
sistenz. „Immunität“ von Pflanzen gegen Pilzbe-
fall ist in vielen Fällen die Konsequenz. Der Ver-
such, solche in der Natur vorkommenden Resi-
stenzmechanismen zur Herstellung pilzpathogen-
resistenter Pflanzen zu nutzen, hat bei Modell-
pflanzen in der Tat zu einer erhöhten Resistenz ge-
gen Pilzpathogene geführt (Abb. 3).
Der einzige Erfolg bei der Herstellung pilzpatho-
genresistenter Pflanzen ist bis heute die durch
das Mlo-Gen bewirkte, breite Resistenz gegen
verschiedenste Blumeria graminis f. sp. hordei-
Isolate (Mehltau) in Gerste3. Die Mlo-Resistenz
wurde 1937 in äthiopischen Gerste-Rassen ent-
deckt. Resistenz wird nur dann ausgeprägt, wenn
das Wildtyp-Allel Mlo zur inaktiven Form mu-
tiert wurde bzw. rezessiv vererbt wird (mlo).
1980 wurde mlo in europäische Sommergersten
eingekreuzt und ist seitdem im Feld stabil. Das
verantwortliche Gen wurde mittlerweile isoliert
und molekular charakterisiert3. Inwieweit es ge-
nutzt werden kann, um auf biotechnologischem
Wege resistente Kulturpflanzen zu erzeugen,
wird die Zukunft zeigen.
Neue Ansatzpunkte für das Voranbringen der
laufenden Forschungsarbeiten werden sich aus
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Abb. 3
In der Natur vor-
kommende Resi-
stenzmechanismen
zur Herstellung pilz-
pathogenresistenter
Pflanzen (Beispiele)

der pflanzlichen Genomforschung ergeben, wel-
che in den letzten Jahren zunehmend in den Fo-
kus molekularbiologischer und biochemischer
Arbeiten gerückt ist. Erste Erfolge dieser welt-
weit durchgeführten Arbeiten liegen vor: Die Ba-
sensequenz sämtlicher Gene von Arabidopsis
thaliana (Ackerschmalwand)4 und der Kultur-
pflanze Reis5. Die Genomforschung an weiteren
Kulturpflanzen wie Mais, Soja, Raps, Gerste ist
in vollem Gange. Das Interesse der Forscher
konzentriert sich in zunehmendem Maße auf die
funktionelle Genomforschung, d.h. die Aufklä-
rung der biologischen Funktion von Genen. Hier-
zu ist es notwendig, den Informationsfluß inner-
halb der Pflanze ausgehend von der DNA über
die Bildung von mRNA, Proteinen und Metabo-
liten bis hin zu pflanzlichen Phänotypen zu un-
tersuchen und die Ausprägung bestimmter Ei-
genschaften direkt mit der DNA-Sequenz zu kor-
relieren (Abb. 4). Kenntnisse über die biologi-
sche Funktion von Genen bilden die Grundlage
für die Identifizierung von Leitgenen, d.h. Ge-
nen, welche für die Ausprägung eines gewünsch-
ten Merkmals in einer Pflanze absolut essentiell
sind. Eine Strategie zur Erreichung dieses Ziels
stellt das sogenannte „metabolic profiling“6,7 dar:
Ausgangspunkt dieses Ansatzes sind Mutanten-
populationen (z.B. von Arabidopsis und Moos),
bei denen nur eines (oder sehr wenige) der insge-
samt ca. 25000 vorhandenen mutiert wurde(n)
bzw. ein zusätzliches Gen eingefügt wurde (Abb.
5). Danach wird einerseits untersucht, ob und
wie sich die Änderung des Genotyps im „meta-
bolic profile“, dem biochemischen Stoffwechsel-
profil, der Pflanzen (Vorhandensein und Gehalt
an Zuckern, Aminosäuren, Fettsäuren usw.) nie-
derschlägt. Andererseits werden die Phänotypen
der Pflanzen analysiert. Unterschiede im „meta-
bolic profile“ und im Phänotyp zwischen gene-
tisch veränderten und nicht veränderten Pflanzen
werden auf diese Weise erkennbar, können direkt
Gensequenzen zugeordnet werden und lassen so-
mit eine Aussage über die biologische Funktion
definierter DNA-Sequenzen zu. In dem Maße
wie es gelingt, die biologische Funktion von Ge-
nen aufzuklären, ergeben sich auch Perspektiven
für die Anwendung in der Landwirtschaft, z.B.
im Hinblick auf Pflanzen, welche resistent bzw.
resistenter sind gegen Pathogene und Insekten
oder gegen Hitze und Trockenheit.
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Abb. 4
Von der Genfunk-
tionsanalyse zu Leit-
genen

Abb. 5
Strategie bei der
Genfunktionsanalyse


