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mente sehr lange“, erklärt Fladung. Die 
Wissenschaftlerinnen und Wissenschaft-
ler nutzen für PopMass daher CRISPR/Cas, 
um gezielt Gene zu deaktivieren, welche 
die Biomasseproduktion hemmen. Fünf 
vielversprechende Gene haben sie ausge-
wählt, vier davon konnten sie bereits aus-
schalten. 

In einem anderen Projekt namens Osi-
ris soll CRISPR/Cas dazu beitragen, den Er-
trag von Weizen zu erhöhen. Der wird 
maßgeblich von der Anzahl der Körner pro 
Ähre bestimmt. Bei unserem herkömmli-
chen Brotweizen sind es zwischen 45 und 
50 Körner, die fein säuberlich in zwei Rei-
hen angeordnet sind. In einigen Gegenden 
der Welt wächst hingegen Weizen, der eine 
stark verzweigte Ährenarchitektur auf-
weist. „Wir nennen ihn ‚Wunderweizen‘, 
weil er viel mehr Körner pro Ähre produ-
ziert als unsere Elitesorten“, sagt Thorsten 
Schnurbusch vom Leibniz-Institut für 
Pflanzengenetik	 und	 Kulturpflanzenfor-
schung (IPK), der das Experiment leitet. 

Er hat herausgefunden, dass eine einzi-
ge Mutation im Gen branched head für die-
sen Phänotyp verantwortlich ist. Für Züch-
tung ist das der Jackpot. „Je weniger Gene 
an einer Eigenschaft beteiligt sind, umso 
besser“, sagt Schnurbusch. Deaktiviert 
man dieses Gen mit Hilfe von CRISPR/Cas 
in Hochleistungssorten, dann bilden auch 
diese	Pflanzen	verzweigte	Ähren	aus.	„Im	
Idealfall sind damit Ertragssteigerungen 
von fünf bis zehn Prozent möglich“, sagt 
Schnurbusch. 

In Gerste fanden sich noch zwei weitere 
Gene, die ebenfalls die Ährenarchitektur 
beeinflussen.	Da	Gerste	 und	Weizen	 nah	
verwandt sind, soll jetzt versucht werden, 

diese Gene auch im Weizen zu deaktivie-
ren. Wie genau das die Architektur der 
Ähre	 und	 den	 Kornertrag	 beeinflusst,	
muss sich aber erst noch zeigen. 

Auch bei der Optimierung der Krank-
heitsresistenz von Gerste kommt Genom-
editierung zum Einsatz. Das Projekt  
IdeMoDeResBar soll dazu beitragen, dass 
Gerste sich besser gegen Virus- und Pilzin-
fektionen verteidigen kann. „Viren sind auf 
bestimmte Gene ihrer Wirtsorganismen 
angewiesen, um sich zu vermehren“, er-
klärt Jochen Kumlehn vom IPK Gatersle-
ben. Er verantwortet den Teilbereich des 
Projekts, der sich mit Genomeditierung 
beschäftigt. Sein Ziel ist es, die in einem 
anderen	 Teilprojekt	 identifizierten	 Gene	
mit Hilfe von CRISPR/Cas minimal so zu 
verändern, dass die daraus resultierenden 
Proteine	weiterhin	ihren	Zweck	im	pflanzli-
chen	 Stoffwechsel	 erfüllen,	 für	 das	 Virus	
aber nutzlos geworden sind. 

Nicht zuletzt könnte Genomeditierung 
auch dazu genutzt werden, ganz neue 
Pflanzenarten	zu	domestizieren.	Von	den	
mehr	 als	 300 000	 Pflanzenarten	 werden	
aktuell weniger als 200 kommerziell ge-
nutzt. Drei Arten, nämlich Reis, Weizen 
und Mais, stellen den Großteil aller vom 
Menschen konsumierten Kalorien. Bei die-
sen	 wichtigen	 Nahrungspflanzen	 wird	 es	
immer schwieriger, weitere Ertragssteige-
rungen zu generieren und auch ihr Anbau-
gebiet lässt sich nicht endlos ausdehnen. 

Warum	also	nicht	neue	wilde	Pflanzen	
zähmen? Besonders vielversprechend er-
scheinen	dabei	mehrjährige	Pflanzen.	Mit	
ihrem ausgedehnten Wurzelsystem kön-
nen	sie	besser	Nährstoffe	aus	dem	Boden	
aufnehmen. Auch Hülsenfrüchtler sind für 

Landwirte	 interessant.	 Diese	 Pflanzen	
brauchen	 keinen	 Stickstoffdünger,	 son-
dern	 binden	 den	 lebenswichtigen	 Stoff	
dank einer Symbiose mit Knöllchenbakte-
rien aus der Luft. Zu dieser Familie zählt 
beispielsweise die Erdbirne (Apios ameri-
cana), die von der Urbevölkerung Ameri-
kas schon lange genutzt wird, aber bisher 
noch kaum züchterische Verbesserung er-
fahren hat. 

Zahlreiche Eigenschaften, die für die 
Domestikation	einer	Pflanze	wichtig	sind,	
werden von nur einem oder wenigen Ge-
nen bestimmt. Dazu gehört zum Beispiel 
die Ährenstabilität bei Getreiden. Oft sind 
diese Gene konserviert und kommen auch 
in verwandten Arten vor. Wenn man sie im 
Genom	von	Wildpflanzen	findet,	kann	man	
sie mit Hilfe der Genomeditierung relativ 
einfach verändern. Doch bevor die For-
schung hier voranschreiten kann, müssen 
zunächst weitere Genome von agrono-
misch	 (potentiell)	wichtigen	Pflanzen	ent-
schlüsselt und verstanden werden. 
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Anzahl der Publikationen

Datenquelle: Web of Science
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USA 30 %

China 29 %

Indien 10,3 %

Deutschland 8,3 %

Australien 6,3 %

Japan 6,3 %

England 6 %

Italien 4,4 %

Südkorea 3,8 %

Frankreich 3,6 %

Genomeditierung

Genomeditierung + 
Nutzpflanzenzüchtung

Veröffentlichungen zur Genomeditierung Seit dem Jahr 2012 ist die Anzahl der jährlich erschienenen Veröffentlichungen zur Genomeditierung sprunghaft angestiegen 
(hellgrün). Zum größten Teil handelt es sich dabei um Publikationen aus dem Bereich der Medizin und der Weiterentwicklung der Methoden. Aber auch in der Nutzpflanzen-
züchtung ist das Interesse an Genomeditierung stark gestiegen (dunkelgrün). Hier ist Deutschland an 8,3 % aller bis 2018 entstandenen Publikationen beteiligt und belegt 
Platz 4. Auf den vorderen Rängen liegen die USA, China und Indien. © GENOMXPRESS SCHOLÆ

 Arbeitsaufträge

1. Beschreiben Sie die allgemeinen Ziele, die 
man sich durch die Pflanzenzüchtung  
der Zukunft erhofft.

2. Welche Pflanzenbeispiele und Forschungs-
projekte werden im Text genannt, bei 
denen Genomeditierung eine Rolle spielt? 
Erläutern Sie die jeweilige Problemstellung 
und den Lösungsansatz.

Modul 1 Grundlagen und Anwendung Fokus


