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Zusammenfassung

Zusammenfassung

Die Konvergenz von kiinstlicher Intelligenz (KI) und Gentechnologie bzw. Synthetischer Biologie findet
in Fachkreisen derzeit viel Aufmerksamkeit. Sie verspricht nicht nur groffen Nutzen, sondern birgt auch
hohe Risiken. Dabei finden vor allem die Fragen von ,Biosecurity’, also der absichtlichen (boswilligen) Ge-
fihrdung der menschlichen Gesundheit grofle Beachtung. Fragen zu ,Biosafety’, also den Risiken fiir die
Umwelt und die Biodiversitit, bleiben bisher weitgehend unbeachtet.

Maoglich wurde die Konvergenz von KI und Gentechnik v.a. durch zwei technologische Entwicklungen:
Zum einen wurden in den letzten Jahrzehnten groffe Mengen an Genomdaten digitalisiert und in Daten-
banken verfiigbar gemacht. Diese riesigen Mengen an molekulargenetischen Informationen konnen jetzt
mithilfe von KI in kurzen Zeitriumen durchsucht und als Grundlage fiir das Design neuer Genvarianten
und Genkombinationen genutzt werden. Zum anderen wurde es durch die Werkzeuge der Neuen Gen-
technik (NGT) moglich, fast jedes Gen in jeder Lebensform gentechnisch zu verindern. Hier ist insbeson-
dere die ,Gen-Schere® CRISPR/Cas zu nennen, die es ermdglicht, neue Genvarianten und Genkombina-

tionen, die mithilfe von KI designt werden, auch experimentell zu erproben.

Was diese Konvergenz so brisant machg, ist die rasante und parallele Entwicklung der beiden Hochtechno-
logien. Die Geschwindigkeit der technischen Entwicklung wird dabei keineswegs alleine durch bewusste
Entscheidungen gesteuert, sondern ergibt sich ganz wesentlich aus den Synergien der unterschiedlichen
technischen Entwicklungen, die oft weder gewollt noch vorhersehbar sind. Im Ergebnis entstehen so viel-
filtige Konvergenzen und Synergien zwischen den Anwendungen der Gentechnik und der K1, die sich nur
zum Teil vorhersagen oder planen lassen — und zu groflen Spriingen in der Entwicklung fithren kénnen.
Diese sich selbst verstirkende Eigendynamik bewirke gleichzeitig, dass die Moglichkeiten zur Kontrolle

drastisch ins Hintertreffen geraten.

Durch machtpolitische Strategien und Rivalitit zwischen den USA, China und der EU wird die Dynamik
weiter befeuert. Speziell die USA und China sehen sich rund um die Konvergenz von KI und Gentechnik
in einem politischen und wirtschaftlichen Wettstreit, der fiir technologische Uberlegenheit, Wohlstand,
Sicherheit und militirische Vormacht entscheidend sein soll. Aber auch die EU setzt mit neuen biotechno-
logischen Inidativen bis hin zur geplanten Deregulierung von NGT-Pflanzen deutliche Signale. Bedingt
durch die Rivalitit zwischen den geopolitischen Machtblocken besteht die Gefahr, dass die Risiken von
Freisetzungen gentechnisch verinderter Organismen aus strategischen Griinden wissentlich in Kauf ge-
nommen werden, um den Wettbewerb um KI und Gentechnik zu ,gewinnen®. Es ist zu befiirchten, dass
sich Gesetzgeber weitgehend aus ihrer Verantwortung fiir die Wahrung des Schutzes von Mensch und
Umwelt zuriickziehen und diese den freien Kriften des Marktes iiberlassen. Auch in der EU drohen sich
libertire Vorstellungen durchzusetzen, die einen angeblichen technischen Fortschritt zum Maf aller Dinge

erkliren und gerade im Bereich von KI und Biotechnologie jegliche Regulierung ablehnen.

In diesem Bericht stehen die Risiken fiir die Umwelt und die Biodiversitit im Fokus. Gerade in disruptiven
Zeiten, in denen die Welt zunehmend von Polarisierungen zwischen groflen Machtblocken geprigt ist,
diirfen die Folgen technischen Handelns fiir die Umwelt und deren Auswirkungen fiir kommende Gene-
rationen nicht aufler Acht gelassen werden. Die hier vorgestellten Beispiele reichen von insektengiftigem

KI-Mais iiber Versuche, das Mammut wiederzubeleben, bis hin zu Insekten, Mikroorganismen und Viren.

Zwar ist es richtig, dass sich manche dieser Verinderungen auch im Rahmen der Evolution ereignen konn-
ten. Aber das macht sie keineswegs ,sicher’: die Konvergenz von KI und Gentechnik erméglicht sehr viele

dieser genetischen Verdnderungen in extrem kurzen Zeitriumen. Zudem erlaubt die Neue Gentechnik
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nicht nur die Nachahmung natiirlicherweise vorkommender Genvarianten sondern kann weit dariiber
hinausgehen. Oft reichen schon wenige Verinderungen in regulatorischen Einheiten aus, um einzigartige
Kombinationen von genetischen Verinderungen zu erzielen, die zuvor nicht existierten und mit konven-
tioneller Zucht nicht erreicht werden kénnen. Geradezu diesem Zweck wird oft auch KI eingesetzt. Zudem

wird die Bandbreite der betroffenen Arten stark erweitert, bis hin zu nicht-domestizierten Arten.

In ihrer Gesamtheit ermogliche die Neue Gentechnik einen weit grofleren Eingriff in die Merkmale der
Arten und ihrer Okosysteme, als durch Ziichtung und evolutive Prozesse auch nur ansatzweise zu erwarten
wire. Uberspitzt gesagt: Die Gentechnik kann bei allen Arten alles gleichzeitig geschehen lassen. Dagegen
realisiert sich im Laufe der Evolution nur eine bestimmte Auswahl von Eigenschaften, die sich in der Regel
erst nach sehr langen Zeitriumen manifestiert und eine gegenseitige Anpassung durch Ko-Evolution er-

moglicht.

Im Ergebnis haben Freisetzungen von Organismen aus Neuer Gentechnik das Potenzial, die Okosysteme
zu gefihrden und zu einer neuen Ursache fiir das Artensterben zu werden. Deswegen ist es wichtig, dass
die Risikoforschung ausgeweitet und die geltende Zulassungsverordnung entsprechend angepasst werden.

Doch insbesondere bei NGT-Pflanzen droht der Gesetzgeber eine ganz andere Richtung einzuschlagen.

Die geplante Deregulierung von sogenannten NGT-1-Pflanzen wiirde zu deren beschleunigter Zulassung
und Freisetzung in die Umwelt fithren — ohne Risikobewertung, Riickverfolgbarkeit und Uberwachung.
Mehr als 9o Prozent aller NGT-Pflanzen wiirden in diese Kategorie fallen. Darunter sind schon jetzt viele
gentechnisch verinderte Pflanzen, die sich in ihren Merkmalen stark von denen unterscheiden, die aus
konventioneller Ziichtung bekannt sind. Zu diesen Merkmalen gehéren beispielsweise Verinderungen in
der Zusammensetzung von Pflanzeninhaltsstoffen, verfrithter Zeitpunkt der ersten Bliite, erhéhte Fitness
und Verinderungen der Wechselwirkungen zwischen Pflanzen und Mikroorganismen. Dies betrifft auch
in diesem Bericht vorgestellte NGT-Pflanzen, die insektengiftig sind oder deren Bliitenform an die Bestidu-

bung durch Roboter angepasst wurde.

Betroffen sind auch Pflanzenarten, die in der Umwelt {iberdauern, sich vermehren und ausbreiten konnen.
Beispiele in den Datenbanken umfassen auch einheimische Wildpflanzen wie Ackerhellerkraut, Acker-
schmalwand, Alpenkresse, Borstenhirse, Glockenblumen, Enzian, Fuchsschwanz, Leindotter, Senf, Raps,

Pappeln, Rutenhirse, Walderdbeeren, Weidelgras und andere mehrjihrige Griser.

Dariiber hinaus wiirde eine Beschleunigung der Freisetzungen (einschliefSlich experimenteller Freisetzun-
gen) zu einem erhohten Risiko der Kontamination des Saatguts von Ackerpflanzen wie Mais, Reis, Soja
und Weizen fithren. Wie entsprechende Datenbanken zu NGT-Anwendungen zeigen, konnen auch Ge-
miisearten wie Brokkoli, Blumenkohl, Chili, Gurken, Auberginen, Salat und Tomaten von Saatgut-Konta-

minationen betroffen sein.

Folgende Umweltrisiken, die von NGT-Pflanzen ausgehen, sind in der wissenschaftlichen Literatur be-
reits beschrieben: Auswirkungen verinderter Inhaltsstoffe auf Bestiuber, Pflanzenschidlinge und die Nah-
rungsnetze, erhohtes invasives Potenzial, Schwichung natiirlicher Pflanzenpopulationen, Ausbreitung von
Pathogenen, Gefihrdung von Ernten, Insektengiftigkeit, Verinderung der Zusammensetzung von Boden-

organismen mit unerwiinschten Folgen und die Gefihrdung geschiitzter Arten.

Die unkontrollierte Ausbreitung von NGT-Pflanzen kann dazu fithren, dass neue Genvarianten tiber Jahre,
Jahrhunderte oder sogar ‘fiir immer’ in der Umwelt fortbestehen und sich negativ auf die Nahrungsmiteel-

produktion, die Okosysteme und die heimische Artenvielfalt auswirken.



6| Die Konvergenz von Gentechnik und KI: Risiken fiir die biologische Vielfalt

Zusammenfassung

Nach der Deregulierung von NGT-Pflanzen ist auflerdem zu befiirchten, dass bald darauf auch eine Ab-
schwichung der Schutzvorschriften fiir NGT-Tiere und NGT-Mikroorganismen folgen konnte.

Auch missbriuchliche Anwendungen kénnen nicht ausgeschlossen werden. Unter diesen Voraussetzungen

gehen Aspekte von Biosecurity und Biosafety Hand in Hand und kénnen nicht vollstindig getrennt betrachtet
werden.

Testbiotech schligt, in Anlehnung an Verdffentlichungen und Vorschlige weiterer Expertlnnen, einen Zehn-

Punkte-Plan vor, um die Risiken der Entwicklung einzudimmen:

I.

2.

9.

Risikoforschung fordern

Internationale Kontrollmechanismen vereinbaren

. Zugang zu besonders sensiblen Informationen und Werkzeugen regulieren
. Expertise in der Zivilgesellschaft autbauen
. Einfluss der Industrie zuriickdringen

3
4
5
6.
7
8

Staatliche Kapazititen zum Schutz von Mensch und Umwelt ausbauen

. Internationale Zusammenarbeit stirken

. Vorsorgeprinzip stirken

Anreize fiir ethisch problematische Forschung senken

10. Technikfolgenabschitzung ausbauen
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1. Einleitung

1. Einleitung

Anwendungen von kiinstlicher Intelligenz (KI) sind im Alltagsgebrauch angekommen, nicht nur im
privaten Bereich, sondern auch in Wirtschaft und Wissenschaft. Ein Forschungszweig, in dem sich
der Einsatz von KI ganz besonders auswirke, ist die Gen- und Biotechnologie. Hier spricht man von
einer (Super-)Konvergenz der Hochtechnologien, die u.a. Medizin, Tier- und Pflanzenzucht und
Landwirtschaft betrifft.

Diese Konvergenz von KI und Gen- bzw. Biotechnologie findet in Fachkreisen viel Aufmerksamkeit, da
sie nicht nur groffen Nutzen verspricht, sondern auch ein erhebliches Risikopotenzial birgt. So schreiben die
KI-Experten Suleyman und Bhaskar in ihrem Buch ,, The Coming Wave“ (2023, Seite 13): ,, Die kommende Welle
wird durch zwei zentrale Technologien bestimmt: kiinstliche Intelligenz (K1) und synthetische Biologie. Zusammen
werden sie ein neues Zeitalter fiir die Menschheit einliuten und Woblstand und Uberschuss schaffen, wie es sie noch
nie gegeben hat. Doch ihre rasante Verbreitung droht auch eine Vielzahl bosartiger Akteure in die Lage zu versetzen,

Disruptionen, Instabilitit und sogar Katastrophen unvorstellbaren AusmafSes auszulosen. "

Dabei finden vor allem Fragen zu ,Biosecurity’, also der absichtlichen (boswilligen) Gefihrdung der mensch-
lichen Gesundheit, Beachtung. So warnen Expertlnnen in einem Bericht der Nuclear Threat Initiative, NTI
(eigene Ubersetzung): , Mithilfe von Kl-gestiitzten biologischen Werkzeugen kinnten Krankbeitserreger entwickelt
werden, die gefihrlicher sind als die, die in der Natur vorkommen, oder die Menschen mit dem aktuellen wissen-
schaftlichen Kenntnisstand selbst entwickeln kinnen — wie zum Beispiel Krankheitserreger, die virulenter sind oder
sich leichter zwischen Menschen iibertragen lassen. Auch wenn der Zeitrabhmen noch unklar ist, konnte dieses Miss-
brauchsszenario in den néchsten Jahren eintreten, wenn nicht genug SchutzmafSnahmen fiir KlxBio [Kiinstliche

Intelligenz kombiniert mit Biotechnologie] entwickelt werden. “*

Speziell die USA und China sehen sich rund um die Konvergenz von KI und Gentechnik in einem politischen
und wirtschaftlichen Wettstreit um technologische Uberlegenheit, Wohlstand, Sicherheit und militirische
Vormacht. In einem Bericht der ,US National Security Commission on Emerging Biotechnology® (NSCEB,
2025) heifdt es dazu dramatisch zugespitzt (eigene Ubersetzung): ,, Nun stehen die Vereinigten Staaten zum ersten
Mal in der jiingeren Geschichte im Wettbewerb mit einem Rivalen um eine neue Form der Technik, die enormen
Wohlstand schaffen wird, aber in den falschen Hinden auch zur Entwicklung mdchtiger Waffen genutzt werden
konnte. Linder, die den Innovationswettlauf gewinnen, gewinnen in der Regel auch tatsichliche Kriege. (...)

Chinas jiingste Erfolge in zentralen Bereichen der Biotechnologie, darunter Ki-gestiitzte Plattformen fiir die Arznei-
mittelforschung und die biologische Fertigung, deuten darauf hin, dass sie uns bald iiberholen kinnten. Und wenn
das geschieht, werden die Vereinigten Staaten maoglicherweise nie wieder aufholen konnen. In friiheren Generationen
hatten wir vielleicht Jabrzehnte Zeit, um unseren Vorsprung zu halten, aber jetzt betrigt das Zeitfenster zum Han-

«

deln nur noch wenige Jahre.

Im hier vorliegenden Bericht stehen die Risiken fiir die Umwelt und die Biodiversitit (= Biosafety) im Fokus,
die in der Diskussion bisher wenig Beachtung finden. Im Bereich technischer Innovationen ist allgemein
anerkannt, dass diese auch mit zerstérerischen (disruptiven) Auswirkungen auf das Bestehende einhergehen.
Im Bereich der Gentechnik bedeutet das aber, dass diese zerstdrerischen Auswirkungen unsere natiirlichen
Lebensgrundlagen betreffen konnen. Deswegen muss dem Schutz der Lebensgrundlagen und der heimischen

Artenvielfalt eine hohe Prioritit eingeriumt werden.

1 Synthetische Biologie ist hier ein Synonym fiir verschiedene Anwendungen von Gen- und Biotechnologie.
2 https://www.nti.org/analysis/articles/statement-on-biosecurity-risks-at-the-convergence-of-ai-and-the-life-sciences
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2. Die Konvergenz von Gentechnik und KI

2. Die Konvergenz von Gentechnik und KI

Eine wichtige Voraussetzung fir Synergien zwischen Gen- bzw. Biotechnologie und kiinstlicher Intelligenz
ist die umfangreiche Digitalisierung von Genomdaten. Diese sind mittlerweile in groflen Datenbanken
verflighbar und umfassen die vollstindige Sequenzierung der Genome vieler Arten, ebenso wie umfangrei-
che Daten zu Proteinen und anderen biologisch aktiven Molekiilen bzw. Stoffwechselprodukten. In diesem
Zusammenhang werden auch sogenannte Pangenom-Datenbanken erstellt, in denen alle bekannten Gen-
varianten innerhalb einer Art und zum Teil auch von verwandten Arten gespeichert werden. Einige dieser
Datenbanken enthalten auch Informationen iiber die jeweiligen Mikrobiome (also die mit Pflanzen und
Tieren assoziierten Mikroorganismen), die einen Einfluss auf deren Gesundheit, Reaktionen auf Stressfak-
toren und Ertrag haben (siehe z.B. Liu et al., 2025). Und diese Digitalisierung der belebten Natur ist lingst
nicht abgeschlossen. So schligt die US National Security Commission on Emerging Biotechnology beispiels-
weise vor, die digitale Erfassung der biologischen Vielfalt in den Nationalparks bis hin zu privaten Girten

zu einem Schwerpunke kiinftiger Forschungsprojekte zu machen (NSCEB, 2025).

Mithilfe von KI ist es moglich, die riesigen Mengen an molekulargenetischen Informationen in kur-
zen Zeitriumen zu durchsuchen und als Grundlage fiir das Design neuer Genvarianten und Gen-

kombinationen zu nutzen (generative KI).

Eine weitere wesentliche Voraussetzung fiir die Nutzung von generativer KI im Rahmen der Gen-

technik sind neue Werkzeuge, die es erlauben, fast jedes Gen in jeder Lebensform gentechnisch zu
verindern. Hier ist insbesondere die ,Gen-Schere® CRISPR/Cas zu nennen, die es ermdglicht, neue

Genvarianten und Genkombinationen, die mithilfe von KI designt werden, auch experimentell zu erproben.

Einen detaillierten Uberblick iiber die parallele Entwicklung von KI und Neuer Gentechnik (NGT bzw.
Genome Editing) geben Li et al. (2025). Nach ihrer Darstellung kumulierten die Technologien erstmals 2013
in der Entwicklung von speziellen Gen-Scheren. Es folgte eine Fiille von speziellen KI-Algorithmen und
-Plattformen, mit denen u.a. bestimmte Gene lokalisiert, regulatorische Elemente identifiziert, bestimmte
Genvarianten entdeckt, sowie die Folgen gentechnischer Eingriffe und die Kombination mehrerer Genver-

inderungen vorhergesagt werden kénnen.

Das bekannteste Beispiel fiir die Konvergenz von Biotechnologie und KI ist das Programm ,Alpha-
Fold‘, das von DeepMind (Google) entwickelt wurde. Dieses Programm kann erstmals die dreidimen-
sionale Struktur von Proteinen vorhersagen, auch wenn dazu noch keine experimentellen Daten

vorliegen. Damit wird ein jahrzehntealtes Problem in der Forschung teilweise gelost: Zwar kann aus

Genomdaten die Abfolge von Aminosiuren abgeleitet werden, die die Grundlage fiir die Synthese der
Proteine sind. Doch die komplexe Faltung der Proteine, also ihre tatsichliche dreidimensionale Struktur,

konnte daraus bislang nicht vorhergesagt werden. Mit ,AlphaFold ist das jetzt moglich. Die Software bietet
damit auch eine Grundlage fiir viele kommerzielle Anwendungen, darunter auch die Entwicklung neuer

Enzyme fir Gen-Scheren (Fei et al., 2025).

2025 gelang es zum ersten Mal, funktionsfihige Viren mithilfe von KI herzustellen (King et al., 2025).
Mit den Versuchen wurde gezeigt, dass KI dazu genutzt werden kann, funktonsfihige Virusformen
zu designen, die so bisher nicht in der Natur vorkommen. Die KIs wurden mit DNA existierender

Bakteriophagen so trainiert, dass auch komplexe Interaktionen zwischen Genen und deren Regulation

berticksichtigt wurden. Mithilfe von KI kénnen also ganze biologische Systeme resynthetisiert werden

und neuartige Eigenschaften entstehen.

Was die Konvergenz so brisant macht, ist die rasante Entwicklung innerhalb der beiden Hochtechnologien.
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Deren Geschwindigkeit und Richtung wird keineswegs alleine durch bewusste Entscheidungen gesteuert,
sondern ergibt sich ganz wesentlich aus den Synergien der unterschiedlichen technischen Entwicklungen, die
oft weder gewollt noch vorhersehbar sind. So war zum Zeitpunke, als zum ersten Mal Genomdaten in grofSem
Umfang digitalisiert wurden, noch nicht wirklich absehbar, dass diese Daten irgendwann einmal mit speziali-
sierten Programmen generativer KI verwertet werden kénnen, um daraus bspw. neue gentechnisch verinderte
Organismen zu designen. Und auch ein anderes Beispiel wurde bereits genannt: KI kann nicht nur dazu ver-
wendet werden, um Aufbau und Funktionsweise existierender Proteine zu analysieren, sondern auch, um neue

Enzyme wie bspw. noch effektivere Gen-Scheren zu entwickeln (Fei et al., 2025).

Welches grofle Potenzial insbesondere generative KI hat, grofle Teile der Arbeitsabliufe bei der Anwendung der
Neuen Gentechnik zu automatisieren, zeigt CRISPR-GPT, das von mehreren US-Universititen und Google Deep-
Mind entwickelt wurde (Qu et al., 2025). Dieser ,Large-language-model*-Agent soll bei der Auswahl von Zielge-
nen und geeigneten CRISPR/Cas-Varianten helfen und eine verbesserte Zielgenauigkeit erméglichen. AufSerdem

macht er Vorhersagen {iber mégliche Nebenwirkungen und fertigt die entsprechenden Versuchsprotokolle an.

Im Ergebnis entstehen so vielfiltige Konvergenzen und Synergien zwischen den Anwendungen der Gentech-
nik und KI, die sich nur zum Teil vorhersagen oder planen lassen — und zu grofSen Spriingen in der Ent-
wicklung fithren konnen. Gleichzeitig bewirke diese enorme Dynamik aber auch, dass die Moglichkeiten zur

Kontrolle dieser Entwicklung aktuell drastisch ins Hintertreffen geraten.

3. Kl und NGT-Pflanzen

Die rasante technische Entwicklung fithrt zu vollmundigen Ankiindigungen auch im Bereich der
Pflanzenzucht. Hohe Erwartungen werden geschiirt, die Rede ist bspw. von einer ,Al-Driven Revolu-
tion in Designed Plant Breeding' (eigene Ubersetzung): , Die Zukunft der Planzenziichtung entwickelt
sich in Richtung grofSerer Prizision, Effizienz und Nachhaltigkeit. Ziichtung 5.0 stebt fiir die Speerspitze

der zukiinfiigen Pflanzenziichtung und revolutioniert diesen Bereich durch innovative Technologien und

Methoden wie Genom-Editierung, kiinstliche Intelligenz und Big-Data-Analyse, die die Integration und Be-
arbeitung genetischer Informationen ermaglichen. Dies wird revolutiondre Verinderungen fiir die globale Landwirt-
schaft mit sich bringen, die Produktivitit der Lebensmittelproduktion steigern, die Lebensmittelqualitiit verbessern
und die Widerstandsfihigkeit gegeniiber dem Klimawancdel fordern. “ (Fang, 2024).

Dabei geht es vielfach um die Optimierung gentechnischer Anwendungen, die Auswahl von Zielgenen sowie
um bessere Vorhersagen der verinderten Eigenschaften auf Grundlage genomischer Daten — auch im Rahmen
der konventionellen Zucht (Feng et al., 2024; Farooq et al., 2024; Chen et al., 2025).

KI wird bei der Planung von Gentechnik-Experimenten an Pflanzen inzwischen oft routinemifSig eingesetzt.
Allerdings gibt es bisher nur wenige Beispiele fiir NGT-Pflanzen, bei deren Entwicklung die KI eine entschei-
dende Rolle spielte. Ein Beispiel dafiir sind Pappeln, bei denen verschiedene Genkombinationen im Hinblick
auf den Ligningehalt des Holzes durch einen KI-Algorithmus bewertet wurden. Dabei wurden aus rund
70.000 moglichen Strategien fiir die mehrfache Verinderung von 21 Genen des Ligninstoffwechsels sieben
Strategien ausgewdhlt, die zur gentechnischen Verinderung von bis zu sechs Genen fithrte. Mithilfe von
CRISPR/Cas und KI wurden so 163 (verschiedene) NGT-Pappeln mit sehr niedrigem Ligningehalt erzeugt,

die sich besser fiir die Holzverarbeitung eignen sollen (Sulis et al., 2023).

Ein anderes Beispiel ist herbizidresistenter Reis, bei dessen Herstellung KI eingesetzt wurde, um die Ubertragung
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besonders langer Genabschnitte zu erleichtern. Die KI soll helfen, derartige Insertionen effektiver und

- ohne ungewollte Nebeneffekte vorzunehmen (Sun et al., 2025).

=

5 Neben Programmen, die auf das Genom der Pflanzen abzielen, gibt es auch Algorithmen, die &

Z-" Interaktionen von Planzen mit ihrer Umwelt besser abschitzbar machen sollen. So bieten be-

Pflanzen und Pathogenen auf der Grundlage von molekularen Strukeuren vorherzusagen (Homma et
al., 2023; Homma et al., 2024; Veeraganti Naveen Prakash et al., 2024). ,AlphaFold‘ kann auch dazu ;
verwendet werden, die Funktion von Proteinen in Pflanzen zu verdndern, beispielsweise um den Ol-
gehalt in NGT-Sojabohnen zu beeinflussen (Wang et al., 2025a).

In einer Publikation chinesischer WissenschaftlerInnen (Xie et al., 2025) wird gezeigt, dass die Bliitenarchi-
tektur von Tomaten und Soja durch NGTs so verdndert werden kann, dass eine Bestdubung durch Roboter
moglich wird. Tomaten und Sojabohnen haben Bliiten, die eine Bestaubung durch Fremdbestiubung kaum
zulassen, sodass Selbstbestiubung die Regel ist. Das Ziel der NGT-Forschung war es, den Aufbau der Bliiten
so zu verdndern, dass zum Zwecke der Ziichtung eine Fremdbestaubung méglich wird. Die Bliiten wurden so
manipuliert, dass der weibliche Stempel freigelegt wird und die ménnlichen Staubblitter (die Pollen produzie-
ren) steril werden. Diese Verdnderung der Morphologie der Bliiten soll sie fiir eine schnelle Bestiubung durch

Roboter zuginglich machen, die wiederum mit kiinstlicher Intelligenz trainiert werden.

Mbglich wurde dies durch Verinderungen von DNA-Sequenzen, die die Entwicklung der Bliiten steuern. Zur
Auswahl der Zielsequenzen wurden spezielle Datenprogramme genutzt, danach wurden mehrere Deletionen
und Inversionen mit Hilfe von CRISPR Enzymen vorgenommen. Die Gesamtzahl der Verinderungen wur-
de auf einem niedrigen Niveau gehalten (unterhalb des im Annex I des Deregulierungsvorschlags erlaubten
Schwellenwerts von 20). Der resultierende Genotyp und Phinotyp ist bei diesen Pflanzenarten bisher un-
bekannt. Hervorstehende Stempel bzw. Narben kommen auch bei wilden Verwandten der Tomate vor. Diese
Merkmale werden jedoch durch andere Genvarianten verursacht und sehen auch anders aus. Daher miissen
diese Pflanzen als ,neu fiir die Umwelt” betrachtet werden. Die NGT-Pflanzen konnten in erster Linie in der

Pflanzenziichtung in Gewichshiusern verwendet werden, sie wurden jedoch auch bereits im Freiland getestet.

Unter anderem in China wird der Einsatz von KI und Gentechnik in der Pflanzenziichtung systematisch ge-
fordert. Dort wurden mehrere ,Multiomics‘-Datenbanken — also Daten zu DNA (Genom), RNA (Transkrip-
tom), Proteinen (Proteom) und Stoffwechselprodukten (Metabolom) — fiir verschiedene Pflanzen wie Mais,
Salat, Soja und Kiirbisse entwickelt, die systematisch erweitert werden (Zhang, 2025). Diese Daten ermdg-
lichen die Identifizierung von Genfunktionen und -netzwerken, die an wichtigen Pflanzeneigenschaften be-

teiligt sind. Zudem werden in Feldversuchen systematisch Daten tiber Interaktionen mit der Umwelt erhoben.

In einem Beitrag iiber die Zukunft der Maisziichtung, an dem neben chinesischen auch europiische und
US-amerikanische WissenschaftlerInnen beteiligt waren (Liu et al., 2025), wird die Zukunft des ,intelligenten
Maises® beschworen. Bei dessen Produktion sollen generative KI und Gentechnik kombiniert werden. Dazu
sollen Datenbanken mit Informationen verwandter Arten (Pangenom) und beteiligter Mikrobiome (Hologe-
nom) ausgewertet und nutzbar gemacht werden. Die Forscherlnnen behaupten (eigene Ubersetzung): ,, Durch
die Integration dieser beiden Komponenten — priizise Vorhersagen von Merkmalen direkt aus Genomdaten und
prézises molekulares Design mit gezielten Ergebnissen — wird die intelligente Ziichtung noch praktikabler werden,
was zu einem ganzheitlichen, datengestiitzten und vorausschauenden Ansatz fiihren wird. Wihrend systembasierte
Ansiitze die Grundlage fiir das Verstindnis biologischer Komplexitiit geschaffen haben, integriert das Zeitalter des
intelligenten Designs KI- und molekulare Designtechnologien, um die Prizision der Ziichtung zu beschleunigen
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und zu verbessern. Wir gehen davon aus, dass die intelligente Maisziichtung, die diese Fortschritte integriert, in den

kommenden Jahrzehnten zu einem schnellen, prizisen und programmierbaren Modell werden wird.

Die Entwicklung in der Pflanzenzucht wird aus dieser Perspektive lingst nicht mehr alleine durch den Zugriff
auf genetische Ressourcen, Ziichtung und Biotechnologie definiert, sondern durch deren Kombination mit
spezifischen KI-Programmen. Eine Gefahr dabei ist, dass traditionelle Methoden der klassischen Ziichtung
immer weiter ins Hintertreffen geraten. Nicht weil sie tatsichlich weniger effektiv bei der Ziichtung neuer
Sorten sind, sondern weil sich das Umfeld der Ziichtung unter dem Einfluss finanzieller Interessen verindert,
die mit Big Data, Hightech, Groffkapital und auch staatlichen Interessen einhergehen. Dies kann den Wett-
bewerb in der Pflanzenziichtung erheblich verzerren und méglicherweise auf bestimmte technologische Pfade

verengen, die nicht unbedingt die am besten geeigneten sind.

Es sollte nicht iibersehen werden, dass der kombinierte Einsatz von KI und Gentechnik bisher vor allem fiir
Firmen, Investorengruppen, Technologie-Expertlnnen und Patentanwaltskanzleien interessant ist, wihrend
wir ,unser tiglich Brot' der traditionellen Zucht verdanken. Alles, was diese bisherigen Methoden der Ziich-

tung in Zukunft erschweren oder gar verhindern kénnte, sollte uns alarmieren.

4. Kl und NGT-Wirbeltiere

Im Vergleich zu Pflanzen sind aktuell nur wenige Publikationen zu KI und Gentechnik in der Tierzucht
zu finden. Im Vordergrund stehen derzeit Programme zur Auswertung von Daten aus der konventio-
nellen Zucht (Adebayo et al., 2024). Dabei soll insbesondere die Vorhersage von bestimmten Merkma-

len auf Grundlage genomischer Daten verbessert werden. Auch hier gibt es groffe Datenbanken zu

genetischen Informationen verschiedener Tierarten (Gao et al., 2023)’. Diese werden unter anderem

zur Zucht von Rindern (Xu et al., 2025; Liu et al., 2022), Schweinen (Garcfa-Vizquez, 2024) und Gefliigel
(Bani Saadata et al., 2024; Li et al., 2024) oder auch in der Aquakultur bei Fischen (Li et al., 2025) und Garne-
len (Nguyen et al., 2022) genutzt. Ahnlich wie bei Pflanzen sollen hier auch deren Mikrobiome miteinbezogen

werden (Nguyen, 2024).

Da es zahlreiche NGT-Anwendungen an Nutztieren gibt (siche Testbiotech, 2025a), ist zu erwarten, dass
die Konvergenz von KI und Gentechnik in Zukunft auch hier noch stirker zum Tragen kommen wird.
So wird in der Rinderzucht beispielsweise die Kombination bestimmter Gensegmente untersucht, was
zu einem ,ultimativen Genotypen® fithren soll (Hayes et al., 2023). Daten fiir eine mdgliche Verinde- £
rung der Genregulation bei Schweinen und Rindern finden besonderes Interesse (Liu et al., 2022; Teng

et al., 2024). Die Universitit von Edinburgh (Roslin Institute) ist an Projekten zur Rinderzucht beteiligt,
die u.a. von der Gates-Stiftung geférdert werden* und bei denen KI dazu eingesetzt wird, um u.a. regulatori-
sche Genvarianten zu identifizieren, die sich auch fiir NGT-Anwendungen eignen kénnten (Zhao et al., 2024).
Dazu wurden KI-Strategien entwickelt, die sich sowohl bei Rindern als auch bei anderen Arten einsetzen lassen.
Die Autorlnnen schreiben (eigene Ubersetzung): ,,Mit der zunehmenden Verfiigharkeit hochwertiger Trainingsda-
ten wird erwartet, dass sich die Leistungsfahigkeit von Nutztiermodellen bei der Priorisierung neuartiger funktioneller

Varianten weiter verbessert und letztlich auch fortschrittliche Ziichtungsansiitze optimiert werden.

Wohin die Reise gehen kann, zeigen Publikationen und Patentantrige der US-Firma Colossal Biosciences, die

3 Siehe auch: www.animalgenome.org/tools/SNPnmids/; https://azifi.tz.agrar.uni-goettingen.de/agreg-snpdb/
4 www.research.ed.ac.uk/en/projects/artificial-intelligence-accelerated-genomic-improvement-in-lmic-1
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ausgestorbene Wirbeltiere wie Wollmammuts, Schattenwolfe, Dodos und Tasmanische Tiger wieder
zum Leben erwecken® will. Was die Firma aber tatsichlich mithilfe von Gentechnik und KI kreiert
(oder kreieren will), sind gentechnisch verinderte und zumindest teilweise auch zum Patent ange-

meldete Tiere wie Asiatische Elefanten mit Mammuteigenschaften, Grauwdlfe mit Eigenschaften des

,Schattenwolfes, stidamerikanische Laufvogel mit Eigenschaftes des Moas und Beutelmiuse mit , Woll-

mammutfell’. Voraussetzungen fiir diese Projekte sind Genomdaten und die Analyse komplexer Genom-
Netzwerke. Dafiir nutzt Colossal nach eigenen Angaben auch KI-Programme’. Auch chinesische Wissenschaft-
lerInnen betonen die Rolle, die KI bei der Wiederherstellung oder dem Re-Design des Erbguts ausgestorbener
Arten spielen kann (Wang et al., 2025b). Laut deren Einschitzung soll es dabei v.a. um die Entdeckung und
Verinderung regulatorischer Elemente und die De-novo-Kontruktion synthetischer DNA-Sequenzen — bis hin

zu ganzen Chromosomen — auf der Grundlage von fossilem Erbgut gehen.

Was diese Experimente (abgesehen von einem Medienhype) letztlich genau erreichen kénnen, ist un-

klar. In keinem Fall werden sie zur Wiederbelebung ausgestorbener Arten fithren. Stattdessen handelt
es sich um tiefe Eingriffe in das Genom heute existierender Arten. Oft wird dabei vor allem die Ex-
pression (Aktivitit) arteigener Gene verindert, um beispielsweise Miuse mit extrem langem Fell zu

erhalten, das dem von Wollmammuts ihneln soll (Chen et al., 2025).

Die Grenzen zwischen Menschen und anderen Wirbeltieren sind aus der Sicht der Biologie,
der Labortechniken und der KI-Programme oft nur graduell. Verfahren und KI-Programme, die bei
Miusen oder Grauwdlfen funktionieren, konnten auch bei Menschen erprobt werden. So hat George
Church, Mitbegriinder von Colossal Biosciences, schon vor mehr als 10 Jahren auch tiber die ,\Wieder-
auferstehung’ des Neandertalers nachgedacht (eigene Ubersetzung): ,, Eine neuere Technik, die derzeit

in meinem Labor in Harvard entwickelt wird, wird es uns ermaglichen, praktisch jedes ausgestorbene

Tier wieder zum Leben zu erwecken, dessen Genom bekannt ist oder aus fossilen Uberresten rekonstruiert

werden kann, darunter auch das Wollhaarmammut, die Wandertaube und sogar der Neandertaler. (...)
Die Genomsequenz sowohl des Wollhaarmammuts als auch des Neandertalers wurde weitgehend rekonstruiert; die
genetischen Informationen, die diese Tiere definieren, existieren, sind bekannt und in Computerdatenbanken ge-
speichert.“ (Church & Regis, 2012).

Auch umgekehrt gilt: KI-Programme, die fiir den medizinischen Einsatz entwickelt wurden, wie etwa zur Aus-
wertung regulatorischer DNA-Sequenzen, lassen sich bspw. auch fiir die gentechnische Verinderung anderer
Wirbeltiere nutzen (Gosai et al., 2023; Teng et al., 2024).

s https://colossal.com/colossals-dire-wolf-and-woolly-mammoth-project-leverages-ai-to-advance-species-revival/
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 Verschiedene Datenbanken bieten inzwischen die Méglichkeit, das Erbgut zahlreicher Insektenarten
zu durchsuchen, bspw. das der Taufliege (Drosophila melanogaster), von bestimmten Fraflinsekten
(wie des Rotbraunen Reismehlkifers, 7ribolium castaneum) oder von Miickenarten wie der Agyp-
tischen Tigermiicke Aedes aegypti. Durchsucht und bearbeitet werden diese Genomdaten mithilfe

von KI-Programmen, um

> Zielgene zu finden, die sich bei Schidlingen als Angriffspunkte fiir insektengiftigce RNA eignen (Chen et
al., 2024, Xu et al., 2024),

> regulatorische Sequenzen zu identifizieren, mit denen in die Genregulierung eingegriffen (Asma & Hal-
fon 2021) oder gezielt die Expression bestimmter Gene verstirkt werden kann (de Almeida et al., 2024,
Tashkiran et al., 2022),

> das Ergebnis des Einsatzes von CRISPR/Cas vorab abzuschitzen (Zhang et al., 2024).

N
KI ist auch im Spiel bei Versuchen, den Vorgang der gentechnischen Verinderung durch automati-

sierte Mikroinjektion von Insekten- oder Fischeiern per Robotik zu entwickeln (Alegria et al., 2024).

Fiir bestimmte Insektenarten werden mithilfe von Neuer Gentechnik zudem sogenannte ,Gene

Drives® entwickelt. NGT-Organismen mit Gene Drives konnten mit dem Ziel freigesetzt werden,
natiirliche Populationen direkt in der Umwelt gentechnisch zu verindern (,Outdoor-Gentechnik’,
siche Testbiotech, 2024: Heinemann et al., 2025). Durch die Gene Drive-Methode werden gentechnisch
verinderte Organismen erzeugt, mit deren Hilfe sich die kiinstlichen Genkonstrukte in den nachfolgenden
Generationen deutlich schneller verbreiten, als bei normaler Vererbung. Auf diese Weise sollen bspw. Mii-
ckenpopulationen, die den Malaria-Erreger tibertragen oder als Schidlinge in der Landwirtschaft gelten,
ausgerottet oder in ihren Eigenschaften entsprechend verindert werden. Gene Drives wurden auch fiir
Nagetiere und Pflanzen entwickelt. In diesem Zusammenhang kann KI u.a. eingesetzt werden, um die Aus-
wirkungen auf die Zielpopulationen abzuschitzen (Allegretti et al., 2025) oder geeignete Zielgene zu identi-
fizieren, die mithilfe der Gene Drives verindert werden sollen (D’Amato et al., 2023; Anderson et al., 2024,

Champer et al., 2021; Collier et al., 2024, Gonzales et al., 2025; Verkuijl et al., 2024).
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Auch wenn nur ein kleiner Teil der Mikroorganismen, die bspw. die Boden besiedeln, bekannt ist,
gibt es doch grofle Mengen von Genomdaten in speziellen Datenbanken.® Entsprechend vielfiltig
ist hier der mégliche Einsatz von KI-Programmen, mit denen auch Wechselwirkungen zwischen

verschiedenen Spezies analysiert und ggf. neue Kombinationen designt werden kénnen.

Hefen, Cyanobakterien sowie Pseudomonas und E. coli gehbren zu den am hiufigsten herangezo-

genen Einzellern, wenn es um den Einsatz von KI zur Verdnderung durch NGTs geht (Feng et al.,
2021; Dallo et al., 2025). Die Anwendungen umfassen die Erforschung von Stoffwechselnetzwerken
(Miao et al., 2023), Eingriffe in die Genregulation (Seo et al., 2023; Lei et al., 2025), die Erth6hung bestimmcter
Stoffwechselprodukte (Su et al., 2025; Zhang et al., 2020; Fontana et al., 2023), das Ausschalten von Gen-
funktionen (Yu et al., 2024), das Abtdten bestimmter Bakterienpopulationen (Rottinghaus et al., 2022) und
Interaktionen von Mikrobiomen im Darm (Westfall et al., 2021) oder im Wurzelbereich (Garcfa-Tomsig et al.,
2021; Roghair Stroud 2024). In der US-Landwirtschaft werden NGT-Bakterien seit einigen Jahren als Diinge-
mittel zur Verbesserung der Nihrstoffaufnahme bei Nutzpflanzen kommerziell vermarkeet (Wen et al., 2021
Miklau et al., 2024). Unter anderem durch den Einsatz von KI und NGTs will sich auch der Bayer-Konzern
durch eine Kooperation mit Ginkgo Bioworks (unter dem Namen ,Joyn Bio’) in dieser ,Biologicals’-Branche

etablieren. Sie geben an, dass sie in ihren Datenbanken mehr als 300.000 agronomisch relevante

Bakterienstimme mit mehr als 2,7 Milliarden Metagenom-Datensitzen abrufen kénnen.”

2025 gelang es erstmals, funktionsfihige Viren mithilfe von KI zu entwickeln (King et al., 2025). Da- ,3 )
bei entstanden bisher unbekannte Viren-Varianten, die auf Bakterien spezialisiert sind, sogenannte
Bakteriophagen. Diese KI-Viren sind in manchen ihrer Eigenschaften ihren Ausgangsformen, den
Bakteriophagen ®X174, tiberlegen. Im Versuch wurden nicht nur einzelne DNA-Abschnitte ver-

dndert, sondern das gesamte Erbgut neu designt. o

Bakteriophagen sind dafiir bekannt, dass sie Bakterien nutzen, um sich zu vermehren. Die befallenen Bakterien
gehen zugrunde, dabei entsteht die nichste Generation der Viren, die dann erneut Bakterien befallen kénnen.
Manche Bakteriophagen werden deswegen als moglicher Ersatz fiir Antibiotika genannt, um besonders resistente

Keime zu bekidmpfen. Hier konnte theoretisch ein kiinftiger Nutzen aus den aktuellen Versuchen hervorgehen.

Entscheidend ist aber, dass hier erstmals gezeigt wurde, dass KI dazu genutzt werden kann, funktionsfihige
Virusformen zu designen, die so bisher nicht in der Natur vorkommen. Die KIs ,Evo 1° und ,Evo 2° wurden
mit fast drei Millionen Genomen von existierenden Bakteriophagen so trainiert, dass auch komplexe Inter-
aktionen zwischen Genen und deren Regulation beriicksichtigt wurden. Mithilfe von KI kénnen also ganze

biologische Systeme resynthetisiert werden und mit neuartigen Eigenschaften versechen werden.

Das Erbgut von Phagen ist vergleichsweise klein, deswegen werden sie schon seit mehreren Jahren fir Versuche
zur Synthese ganzer Genome genutzt. Doch bisher waren diese im Hinblick auf neu designte Viren wenig er-
folgreich. Unter Anleitung gelang es ,Evo 1° und ,Evo 2° aber, Bakteriophagen mit biologischen Eigenschaften
zu kreieren, die sich von denen der Ausgangsformen unterscheiden und trotzdem funktionsfihig sind. Einige
der neu designten Virusvarianten kénnen sich nicht nur mithilfe von Bakterien erfolgreich vermehren, son-

dern auch Resistenzen iiberwinden und sich mit hoherer Effektivitit ausbreiten.

Siche bspw.: https://allthebacteria.org/; https://wdcm.org/; https://bacteria.ensembl.org/index.heml

7 https://ag.ginkgo.bio/tech-ag-biologicals;
https://www.cropscience.bayer.us/news-press/crop-protection/bayer-and-ginkgo-bioworks-unveil-joint-ven-
ture-joyn-bio-and-establish-operations-in-boston-and-west-sacramento
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Eingriffe in die Genregulation, zum Teil euphemistisch als ,fine tuning® bezeichnet, haben bei NGT-Pflan-
zen und -Tieren aktuell Konjunketur. Tatsichlich aber konnen auf diese Weise drastische Verinderungen der

Eigenschaften von Arten erzielt werden, die deutlich tiber das hinausgehen, was sonst durch konventionelle

Ziichtung erreichbar wire — und das, ohne dass zusitzliche Gene eingefiigt werden.

Der Ansatz, die Genregulation zu verindern, fuf$t auf den Erkenntnissen der Entwicklungsbiologie
(Ontogenese — die Entstchung des Organismus aus einer Zelle) und den Grundlagen der Evolution
(Phylogenese — die Entwicklung der Arten). Wichtig ist dabei, dass das Erscheinungsbild von Organis-
men und Arten keineswegs nur davon abhingt, welche Gene sie in ihrem Erbgut tragen, sondern auch
davon, wie diese reguliert werden. Anschaulich gemacht werden kann das u.a. anhand der Entwicklung

des menschlichen Kérpers: Die Organe mit all ihren komplexen Unterschieden basieren auf denselben gene-
tischen Grundlagen, die sich erst durch die unterschiedliche Genregulation unterschiedlich ausprigen. Ahn-
lich anschaulich: die Entwicklung der Wale, die in ihrem Skelett noch die rudimentiren Anlagen fiir hintere
Extremititen zeigen. Diese Rudimente sind ein Beispiel aus der Evolution dafiir, wie stark die Merkmale der

Arten iiber die Regulation der genetischen Anlagen beeinflusst werden konnen.

In der Genregulation zeigt sich der Einfluss der Zellen: Diese bestimmen dariiber, wie die Gene abgelesen
werden. Die Erkenntnisse tiber die aktive Rolle der Zellen als organisierende Ebene der Erbinformation
sind in den letzten Jahrzehnten deutlich gewachsen (siche z.B. Ball, 2023). Dabei spielen vielfiltige ge-
netische Veranlagungen zur Produktion biologisch aktiver Molekiile (wie RNA oder Transkriptionsfak-
toren) eine entscheidende Rolle, die steuernd in die Gennetzwerke eingreifen. Andere Mechanismen der
Genregulation sind nicht genetisch verankert, sondern epigenetisch: Uber biochemische Mechanismen
kénnen die Zellen die Genaktivitit so auch kurz- bis mittelfristig in Reaktion auf Umwelteinfliisse verin-
dern. Nur im Zusammenspiel dieser komplexen Organisationsebenen ist ein Organismus entwicklungs-

und lebensfihig.

Um diese Komplexitit funktionsfihig zu erhalten, sind stabilisierende Faktoren nétig. Die Entwicklung der
Arten unterliegt bestimmten Einschrinkungen und wird von Mechanismen beeinflusst, die sowohl deren wei-
tere Anpassung ermdglichen als auch den Erhalt der Artmerkmale schiitzen. Diese ,flexiblen Leitplanken’, die
von der Evolution hervorgebracht wurden, kénnen auf der Ebene der Zellen, der Organismen und der Arten
beschrieben werden (siche z.B. Lala et al., 2024). Sie sind wichtige Ergebnisse der seit tiber vier Milliarden
Jahren stattfindenden Evolution und Ko-Evolution. Die Neue Gentechnik kann auf der molekularen Ebene
viele dieser flexiblen Leitplanken tiberwinden und erhilt daraus ihr grofles Potenzial zur gentechnischen Ver-

inderung von Organismen.

Dieses technische Potenzial wird u.a. in der medizinischen Forschung deutlich: Hier wird versucht, aus ein-
zelnen embryonalen Stammzellen ganze Organe zu ziichten, die dann fiir Transplantationen genutzt werden
sollen. Der Schliissel dazu ist die Manipulation der Genregulation. KI soll helfen herauszufinden, welche
regulatorischen Elemente entscheidend sind und wie diese verindert werden kénnen, so dass die Organe im
Labor geziichtet werden konnen. Dafiir werden spezielle KI-Programme entwickelt, wie ,CellCartographer’

(Appleton et al., 2025) oder ,Malinois‘ (Ventimiglia and Zelezniak, 2024; Gosai et al., 2024).

Derartige Programme konnten auch fiir andere Zwecke eingesetzt werden. Ein Beispiel sind die bereits er-
wihnten ,Wiederauferstehungs‘-Projekte mit ,Wollmammuts* oder ,Schattenwélfen’, bei denen neue Eigen-
schaften auch ohne das Einfigen zusitzlicher Gene erzielt werden kénnen (siche auch Wang et al., 2025b).

Diese Uberlappungen zwischen medizinischen Anwendungen beim Menschen und Eingriffen in das Erbgut
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von Schattenwolf & Co. spiegeln sich auch auf der Ebene der beteiligten WissenschaftlerInnen: So ist der
Genetiker Georg Church sowohl an der Entwicklung der KI-Programme fiir die medizinische Forschung
(Appleton et., 2025; Jung et al., 2021) als auch als Griindungsmitglied an Colossal Biosciences beteiligt. Inter-
essanterweise gehort er zudem zu den UnterzeichnerInnen des eingangs erwihnten Aufrufs der Nuclear Threat

Initiative zu den Risiken im Bereich Biosecurity.

Ahnlich stellt sich die Situation bei Pflanzen dar: Eine Auswertung von Pangenom-Daten bei Mais
zeigte, dass die Unterschiede zwischen verschiedenen Maissorten zu grofSen Teilen auf die Gen-
" regulation zuriickzufiithren sind (Engelhorn et al., 2025). Verinderungen regulatorischer Elemente
spielen folglich auch bei NGT-Pflanzen eine herausragende Rolle. Ein Beispiel ist die ,GABA-To-
mate': Japan erteilte 2021 weltweit die erste Zulassung fiir eine CRISPR-Pflanze. Die extrem hohen

Werte an Gamma-Aminobuttersiure (GABA) in den Tomatenfriichten wurde durch kleine Eingriffe
in regulatorische Einheiten erreicht, die laut den AutorInnen mit Zufallsmutagenese nicht moglich waren
(Nonaka et al., 2017). GABA soll schlaffordernd und blutdrucksenkend wirken. Ein weiteres Beispiel sind
NGT-Pappeln, die schon nach nur vier Monaten Lebenszeit blithen kénnen, wihrend das normalerweise
erst nach rund sieben bis zehn Jahren zu beobachten ist. Auch hier gentigten kleine Eingriffe in die Genregu-
lation der Pflanzen (Ortega et al., 2023). Ein anderes Beispiel ist NGT-Salat, bei dem der Gehalt an Vitamin
C (Ascorbinsiure) so stark erhoht wurde, dass er sogar tolerant gegen Herbizide wie Paraquat wird (Zhang,
et al., 2018; Testbiotech, 2025b). Auch der erwihnte insektengiftige KI-Mais und die NGT-Pflanzen, deren

Bliitenform an die Bestdubung durch Roboter angepasst wurde, gehoren zu diesen Beispielen.

Ein Problem: In vielen Fillen wirken sich die Eingriffe in die Genregulation auf mehrere Funktionen gleich-
zeitig aus, die sich in ihrer Wirkung oft gegenseitig beeinflussen. Ein Beispiel sind kleine RNA-Sequenzen
(Micro-RNA bzw. miRNA), die parallel in die Regulation mehrerer Genfunktionen eingreifen konnen, indem

sie deren Genaktivitit hemmen. Durch die fein abgestimmte Genregulation in den Zellen bewirke die =

Hemmung bestimmter Gene oft auch die Uberaktivitit anderer Gene.

Die miRNA MiRs29a im Reis ist bspw. an der Regulierung von fiinf Transkriptionsfaktoren (Proteine, |
die ihrerseits die Genakrividdt beeinflussen) beteiligt, die Einfluss auf Wuchshdhe, Architekeur der
Pflanzen, sowie Anzahl und Grofle der Korner haben (Yan, et al., 2021). Vielversprechend erscheint
daher die gentechnische Verinderung dieser miRNA, deren Funktion durch die bisherigen Methoden e
der Ziichtung kaum zu beeinflussen ist. Doch weil diese kleinen Molekiile an so vielen und fiir die

Pflanzen lebenswichtigen Prozessen beteiligt sind, werden bei gentechnischen Eingriffen oft schwere Neben-

wirkungen beobachtet (siche auch Yadav et al., 2023).

Aufgrund der Komplexitit der sich gegenseitig beeinflussenden Netzwerke erhofft man sich Unterstiitzung
von der KI: Es gibt bereits eine Fiille von KI-Programmen, um regulatorische Einheiten zu identifizieren und
ein Design fur deren gezielte Verinderung zu entwerfen. Neben den erwihnten KI-Programmen aus der me-
dizinischen Forschung (,Malinois’, Gosai et al., 2023 und 2024; ,CellCartographer’, Appleton et al., 2025), gibt
es Entsprechendes auch fiir Pflanzen (z.B. FloraBert', Levy et al., 2022), Insekeen (z.B. , REDfly/SCRMshaw’,
Asma & Halfon, 2021) und Mikroorganismen (z.B. ,PromoGen’, Xia et al., 2024). Dabei lassen sich die je-
weiligen Algorithmen auch artiibergreifend einsetzen. Dies wird ausdriicklich in den jeweiligen Publikationen

betont (eigene Ubersetzungen):
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> In diesem Artikel beschreiben und implementieren wir ein Modell namens FloraBERT, das implizit regulato-
rische Motive aus Promotoren in nabezu allen iffentlich zuginglichen sequenzierten Pflanzengenomen lernt”
(Levy et al., 2022)

> Zusammengefasst bieten wir einen verallgemeinerbaren Ansatz, um CREs® vorausschauend zu entwickeln
und zeigen die erforderlichen Kenntnisse auf, um einen regulatorischen Code zu schreiben, der fiir den Einsatz

in vivo bei allen Wirbeltieren geeigner ist“ (Gosai et al., 2023)

> L Wir (...) konzentrieren uns auf zwei von uns entwickelte Tools, REDfly und SCRMshaw. Diese Ressourcen
konnen zu einer leistungsstarken Kombination zusammengefiigt werden, um die Annotation von Insekten-

regulatoren fiir eine Vielzahl von Arten zu erleichtern, wobei die Genauigkeir derjenigen anderer modernster
Methoden entspricht oder diese sogar iibertrifft” (Asma & Halfon, 2021)

>, Wir haben hier PromoGen entwickelt, eine Sammlung von Nukleotid-Sprachmodellen zur Erstellung artspe-
zifischer funktioneller Promotoren fiir Dutzende von Arten, effizient in Bezug auf Daten und Parameter.”
(Xia et al., 2024)

Fiir die Bewertung der Risiken von Organismen, deren Genregulation mit gentechnischen Eingriffen verdndert
wurde, ist wichtig zu verstehen, dass sich manche dieser Verinderung auch im Rahmen der Evolution ereignen
konnten. Aber das macht sie keineswegs sicher’: die Konvergenz von KI und Gentechnik erméglicht sehr viele
dieser genetischen Verinderungen in extrem kurzen Zeitrdaumen. In ihrer Gesamtheit stellt dies einen weit gro-
Beren Eingriff in die Merkmale der Arten und ihre Okosysteme dar, als durch Ziichtung und evolutive Prozesse
auch nur ansatzweise zu erwarten wire. Uberspitzt gesagt: Die Gentechnik kann alles gleichzeitig bei allen Arten
geschehen lassen, wihrend im Laufe der Evolution nur eine bestimmte Auswahl von Eigenschaften realisiert
wird, die sich in der Regel erst nach sehr langen Zeitriumen manifestiert und eine gegenseitige Anpassung durch
Ko-Evolution ermdéglicht. Freigesetzte Organismen aus Neuer Gentechnik haben deswegen das Potenzial, ganze

Okosysteme durcheinanderzubringen und zu einer neuen Ursache fiir das Artensterben zu werden.

8  Cis-regulatorische Elemente (CRE) sind Regionen nicht-kodierender DNA, die die Transkription bzw. Expression
benachbarter Gene regulieren.
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8. Risiken fir die Umwelt

Vor dem Hintergrund der Konvergenz von KI und NGTs bei Pflanzen, Tieren und Mikroorganismen
muss dem Vorsorgeprinzip wesentlich mehr Gewicht eingerdaumt werden. Insbesondere bei NGT-
Organismen, die in der Umwelt tiberdauern und Merkmale aufweisen, die innerhalb der Art bisher

nicht vorhanden sind, geht es um langfristige Risiken, die vorab kaum spezifiziert werden kénnen. Die

Interaktionen mit der Umwelt hingen von zu vielen Faktoren ab.

Diese Sorge um die langfristigen Folgen fiir die biologische Vielfalt wird auch von den KI-Experten Suley-
man und Bhashkar (2023, Seite 137) angesprochen: ,, Neue Formen der Autonomie haben das Potenzial, eine Reihe
neuartiger, schwer vorhersehbarer Effekte hervorzubringen. Prognosen dariiber, wie sich mafigeschneiderte Genome
verhalten werden, sind unglaublich schwierig. Wenn Forscher einmal Keimbahngene einer Spezies verindert haben,
kénnten sich diese Verinderungen in lebenden Wesen maglicherweise iiber Jabrtausende hinweg bemerkbar machen,
weit jenseits aller Kontrolle und Vorhersage. Sie kinnten sich iiber zahllose Generationen hinweg ausbreiten. Wie sie
sich weiterentwickeln oder in diesen langen Zeitriumen mit anderen Verinderungen interagieren, ist zwangsliufig

unklar — und entzieht sich der Kontrolle. Synthetische Organismen gewinnen buchstiblich ein Eigenleben.

In Bezug auf die Risiken spielt auch das Tempo der Entwicklungen eine grof3e Rolle. Abhingig von
der Entwicklungsgeschwindigkeit, der Eingriffstiefe und dem Umfang der Freisetzung von NGT-

Organismen konnten Kipppunkte erreicht werden, die die Nahrungsnetze und Okosysteme erheb-

= ,
= 4 Th===—
Fim:

e

lich storen. Ab einem bestimmten Ausmaf$ der Freisetzung von Organismen, die nicht im Rahmen
der Ko-Evolution aneinander angepasst sind, konnten sich die Interaktionen in den Okosystemen so
stark veridndern, dass das System als Ganzes erheblich beeintrichtigt wird und sich weitere negative syn-

ergetische Wechselwirkungen ergeben, die zu einem weitgehenden Zusammenbruch fithren kénnten. Daher
bedarf es zusitzlich zur Risikopriifung einzelner NGT-Organismen auch einer Technikfolgenabschitzung, die

systemische und langfristige Risiken, die iiber die bestimmter Organismen hinausgehen, in den Blick nimmt.
8.1. Ausgestorbene Arten

Langst nicht alle Umweltrisiken, die aus der Konvergenz von KI und Gentechnik/NGT entstehen

l‘z konnen, sind offensichtlich bzw. {iberhaupt schon absehbar (sog. ,unknown unknowns®). In einigen
b ( :\// Fillen liegen sie aber auf der Hand: Entkdme der ,Schattenwolf* in die natiirlichen Populationen der

‘f\ Grauwdlfe, konnte er sich dort auch fortpflanzen. Da er grofer und stirker ist als seine natiirlichen
= Artgenossen, hitten er und seine Nachkommen einen Fitnessvorteil und kénnten die natiirlichen

Populationen verdringen. Dies hitte erhebliche Folgen — nicht nur fiir die geschiitzte Wolfsart, son-

dern auch fiir die Okosysteme und méglicherweise die Menschen, wenn die gentechnischen Ver-
dnderungen auch zu einem verinderten Jagdverhalten fithren. Auch zunichst unerwartete Folgen kénnten
mittelfristig auftreten. Wiren die Gentechnik-Tiere z.B. anfilliger fiir Krankheiten, kénnte sich auch dieses
Merkmal zusammen mit den Wolfen ausbreiten und so zu einem zusitzlichen Risiko fiir den Fortbestand der
Art werden. So konnten die Projekte von Colossal Biosciences genau das Gegenteil von dem erreichen, was
angeblich angestrebt wird: Statt zu einer Wiederbelebung ausgestorbener Arten zu fiihren, wiirde der Fort-

bestand der heute existierenden Arten gefihrdet.
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8.2. NGT-Pflanzen
Ein anderes Beispiel, bei dem die Risiken auf der Hand liegen, ist ein insektengiftiger KI-Mais (siche

Kasten). Die hier verinderten regulatorischen Elemente sind Teil des fein abgestimmten Netzwerks
von Wechselwirkungen innerhalb des Genoms und der Zellen, das es Pflanzen erméglicht, sich gegen &
Schadinsekten zu verteidigen. Diese Netzwerke haben sich aus evolutiondren Prozessen entwickelt
und sind auch an der Reaktion der Pflanzen auf andere Umweltfaktoren beteiligt, wie dem Auftreten von
Krankheitserregern oder Verinderungen des Klimas, sowie an Interaktionen mit anderen Arten, wie bspw. Be-
staubern und Bodenorganismen. Diese aus evolutiondren Prozessen entstandenen Wechselwirkungen kénnen
erheblich gestort werden, wenn in ihrer Genexpression ,falsch getunte® Gentechnik-Pflanzen in die Umwelt
gelangen. Thre verinderten Eigenschaften kénnten die aufeinander abgestimmten Okosystemfunktionen, die
Nahrungsnetze und die biologische Vielfalt dauerhaft gefihrden (Juhas et al., 2025).

(ChatGPT 40) méglich ist, den genetischen Bauplan fiir eine insektizide Maispflan-

5l - ze zu entwerfen, die mit Neuer Gentechnik realisierbar wire. (Juhas et al., 2025). In-
-

o) sektizide Pflanzen kénnen nicht nur fiir die anvisierten Schidlingsarten giftig sein,

o sondern auch ernsthafte Risiken fiir Nichtzielorganismen, die Nahrungsnetze, die

Funktionen der Okosysteme und die biologische Vielfalt darstellen. Die Anzahl

ij % 2025 wurde erstmals gezeigt, dass es mit einem 6ffentlich zuginglichen KI-Tool

der notwendigen genetischen Verinderungen ist gering (unter 20), trotzdem ist die spezielle Genkombi-
nation nicht mit den Mitteln der konventionellen Zucht erreichbar. Laut einem aktuellen Vorschlag der
EU zur kiinftigen Regulierung von NGT-Pflanzen, miissen Pflanzen, die bekannte Insektizide produzie-
ren (oder gegen Herbizide resistent gemacht sind), einer Umweltrisikopriifung unterzogen werden. Es
herrscht hier Einigkeit dartiber, dass zumindest einige Pflanzen, obwohl sie nur geringfligige gentechni-
sche Verinderungen aufweisen (NGT-1 Kriterien, s.u.), dennoch einer Umweltvertriglichkeitspriifung be-
diirfen. Ubersehen wird dabei aber, dass viele andere NGT-Pflanzen, die ebenfalls nur eine geringe Anzahl
gentechnischer Verinderungen aufweisen, mit erheblichen Risiken fiir Bestiuber und andere niitzliche
oder geschiitze Insekten einhergehen kénnen. Darunter sind NGT-Pflanzen mit einer verinderten Zu-
sammensetzung ihrer Inhaltsstoffe (Koller et al., 2024) oder verinderten Bliiten (Testbiotech, 2026). Laut
dem vorliegenden Deregulierungsvorschlag miisste jedoch fiir keine dieser NGT-Pflanzen eine Umwelt-

risikopriifung durchgefiihrt werden.

Dariiber hinaus konnen die Pflanzengesundheit und die Erndhrungssicherheit beeintrichtigt werden, wenn
Pflanzen nicht mehr in der Lage sind, so auf die Umwelt zu reagieren oder mit ihr zu interagieren wie bislang,.
Wenn NGT-Pflanzen zum Beispiel Krankheitserregern und/oder extremeren Klimabedingungen ausgesetzt
sind, schneiden die ,falsch getunten® Pflanzen méglicherweise erheblich schlechter ab. Die Verstirkung be-
stimmter Stoffwechselkreisldufe geht oft auf Kosten anderer biologischer Funktionen und kann so zu einer

Schwichung der Pflanzen fiihren.

Die Umweltrisiken von NGT-Pflanzen miissen deswegen auf mehreren Ebenen untersucht werden, darunter
auch die Folgen fiir die Pflanzengesundheit, die Giftigkeit der Pflanzen und ihrer Abbauprodukte (auch nach

der Ernte) fiir niitzliche Insekten oder Wiirmer, fiir Bestiuber und das Bodenleben. Auch Tiere wie bspw.
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Vogel, die Insekeen fressen, welche sich von NGT-Pflanzen ernihren, miissen beriicksichtigt werden (siche

Testbiotech, 2025c¢).

Besondere Sorgfalt erfordert die Risikopriifung von NGT-Pflanzen, deren Bliiten manipuliert wurden

‘ (Testbiotech, 2026). Dies betriftt auch die Pflanzen mit ,Roboter-Bliiten‘ (Xie et al., 2025). Bei diesen
Pflanzen wurde die Architektur der Bliiten durch NGTs so verindert, dass eine Bestiubung durch

2 "\ | Roboter moglich wird. Dabei zeigten einige Bliiten zwar freiliegende Stempel, sie bildeten aber gleich-
/”v zeitig auch fruchtbaren Pollen aus, d.h. sie waren nicht, wie beabsichtigt, minnlich steril. Derartige
NGT-Pflanzen konnten sich schneller ausbreiten und leichter kreuzen. Dabei kann es durch sponta-

nes ,Stacking’ auch zur gleichzeitigen Ausbildung von mehreren NGT-Eigenschaften in einer NGT-

Pflanze kommen. Wenn dhnliche Forschungen mit Arten durchgefiihrt werden, die in der Umwelt iiberdau-

ern und sich vermehren konnen, kann dies die Wechselwirkungen der NGT-Pflanzen mit der Umwelt
erheblich verindern. Beispielsweise werden viele NGT-Anwendungen zunichst an der Modellpflanze Acker-
schmalwand getestet, bevor sie bei anderen Pflanzenarten eingefiihrt werden. Natiirlicherweise zeigt die Acker-
schmalwand, dhnlich wie Tomaten, nur eine geringe Kreuzungsfahigkeit. Eine Verinderung dieser Blitheigen-
schaften kénnte NGT-Ackerschmalwand zu einem schidlichen Unkraut oder einer invasiven Art machen. Da

mit der Ackerschmalwand verwandte Arten weltweit und in verschiedenen Okosystemen mit regionalen ge-
nomischen Variationen vorkommen (siehe beispielsweise Bastias et al., 2024), konnte dies zu weitreichenden

Konsequenzen fiir die Umwelt fithren.

Auch die bereits erwihnten Pappeln, deren Ligninkonzentration dank KI und NGTs stark reduziert wurde
(Sulis et a., 2023), miissen einer Risikobewertung unterzogen werden: Es ist unklar, welche Auswirkungen
diese genetischen Verinderungen auf die Interaktionen der Baume mit anderen Arten oder ihre Reaktionen
auf Umweltstress wihrend ihrer gesamten Lebensdauer haben werden. Die aktuell vorliegenden Daten stam-
men von wenige Monate jungen Biumen. Auffillig ist, dass einige der Biume ein héheres Holzvolumen bei
gleichzeitig verminderter Ligninkonzentration aufweisen. Dies ist ein Anzeichen fiir unbeabsichtigte Verinde-

rungen — die hier verinderten Gene beeinflussen demnach wohl mehrere Stoffwechselkreisliufe.

Pappeln wachsen natiirlicherweise in sensiblen Okosystemen. Zu ihnen gehért auch die geschiitzte Schwarz-
pappel (Populus niger). Wiirde den NGT-Biumen der Sprung in diese natiirlichen Populationen gelingen
(durch Pollen, Samen, Stecklinge oder abgebrochene Aste), wire deren Riickholbarkeit ein ernsthaftes Prob-

lem und u.U. unméglich, da Pappeln Millionen von Pollen und Samen produzieren (siche auch: FGU, 2024).

Die NGT-Pappeln zeigen, dhnlich wie transgene Pflanzen, Merkmale, die tiber die typischen Eigenschaften
der Art hinausgehen. Wie sich diese Verinderungen auf die natiirlichen Populationen und deren Interaktionen
mit anderen Arten {iber die gesamte Lebenszeit der Biume auswirken, ist nicht verlisslich vorhersagbar. Die
langfristigen Auswirkungen hingen von zu vielen Faktoren wie den Wechselwirkungen im Genom und mit
der Umwelt ab.

Aus aktuellen Datenbanken geht hervor?, dass neben Pappeln und Ackerschmalwand auch an vielen weiteren
Arten mit NGTs experimentiert wird, die in der Umwelt {iberdauern, sich vermehren und ausbreiten kén-
nen — darunter auch andere in der EU heimische Wildpflanzen. Unter anderem sind hier Leindotter, Fuchs-
schwanz, Senf, Raps, Ackerhellerkraut, Weidelgras, Rutenhirse und Walderdbeeren zu nennen. Andere Quel-
len nennen auch Alpenkresse, Apfelbiume, Borstenhirse, Glockenblumen, Enzian und Zwenken (Hodaei &

Werbrouck, 2023; Raheena et al., 2025). Die unkontrollierte Ausbreitung von NGT-Pflanzen in diesen Arten

9 z.B. https://www.eu-sage.eu/
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kann dazu fiihren, dass neue Genvarianten iiber Jahre, Jahrhunderte oder sogar ,fiir immer’ in der Umwelt
fortbestehen und sich negativ auf die Nahrungsmittelproduktion, die Okosysteme und die heimische Arten-

vielfalt auswirken.

Dariiber hinaus sind auch dauerhafte Kontaminationen des Saatguts von (in den Datenbanken genannten)
Ackerpflanzen wie Reis, Mais, Sojabohnen und Weizen wahrscheinlich. Die Kontamination von Saatgut

konnte auch Gemiise wie Brokkoli, Blumenkohl, Chili, Gurken, Auberginen, Salat und Tomaten betreffen.

Folgende Umweltrisiken, die von von NGT-Pflanzen ausgehen, sind in der wissenschaftlichen Literatur bereits
beschrieben: Auswirkungen verinderter Inhaltsstoffe auf Bestauber, Pflanzenschidlinge und die Nahrungsnet-
ze, erhohtes invasives Potential, Schwichung natiirlicher Pflanzenpopulationen, Ausbreitung von Pathogenen,
Gefihrdung von Ernten, Insektengiftigkeit, Verinderung der Zusammensetzung von Bodenorganismen mit
unerwiinschten Folgen und die Gefahrdung geschiitzter Arten (siche ANSES, 2024; Bohle et al., 2023; Eckers-
torfer & Heissenberger, 2023, Testbiotech, 2025 und 2026; Mundorf et al., 2025; Juhas et al., 2025; Kawall 2021;
Koller et al., 2024; Koller 2025; FGU 2024; FGU 2025).

8.3. ,Outdoor Gentechnik’

@ 5y

T

Besonders bedenklich sind in diesem Zusammenhang Pline, gentechnisch verinderte Organismen mit

dem Ziel freizusetzen, natiirliche Populationen direke in der Umwelt gentechnisch zu verindern (,Out-

door-Gentechnik’, siehe Testbiotech, 2024; Heinemann et al., 2025). Zu diesem Zweck werden u.a.
@ Gene Drives entwickelt, die es ermdglichen, dass sich die kiinstlichen Genkonstrukee deutlich schnel-

ler ausbreiten als bei normaler Vererbung. Ziel ist die Dezimierung, Ausrottung oder gentechnische
Verinderung bestimmter Arten, die als Schidlinge gelten oder Krankheiten iibertragen. Gene Drives
konnen in natirlichen Populationen u.a. eine mutagene Kettenreaktion ausldsen, die dazu fithre, dass sich
die betroffenen Populationen selbst ausrotten (Gantz & Bier, 2015). Mittels KI wird u.a. versucht, die Aus-
wirkungen auf die jeweiligen Populationen besser abschitzen zu kénnen. Doch mit oder ohne KI bleibt beim
Einsatz dieser Verfahren ein erhebliches Restrisiko. Werden Gene-Drive-Organismen freigesetzt, ist es nicht
unwahrscheinlich, dass nachfolgende Generationen ungewollte Eigenschaften aufweisen, die im Labor nicht
zu beobachten waren (Then et al., 2020). Kommt es zu ungewollten Entwicklungen, kénnte es in vielen Fillen

keine ausreichenden Méglichkeiten fiir Kontrollen oder die Riickholung der Gentechnik-Organismen geben.

8.4. Wechselwirkungen von Bakterien und Pflanzen
Ahnlich problematisch ist die Freisetzung von gentechnisch verinderten Mikroorganismen. Auch hier
mangelt es oft an verlisslichen Kriterien fiir eine robuste Risikoabschitzung (Miklau etal., 2024). Ein

Problem ist, dass sich die Vermehrung und Ausbreitung von Mikroorganismen kaum kontrollieren

lasst. So stellte sich bei Untersuchungen von transgenen Pflanzen heraus, dass sich deren Eigenschaften
tiber Mikroorganismen teilweise auf andere Pflanzen tibertragen lassen (Garcia-Pichel et al., 2025). Aus-

gangspunkt waren transgene Pflanzen, die tiber ihre Wurzeln einen Stoff ausscheiden, der vermehrt Bakterien
anlocken soll, mit dem Ziel, die Zusammensetzung des Mikrobioms an den Wurzeln zu verindern und damit
das Wachstum der Pflanzen zu verstirken. Uberraschenderweise wiesen in der Nihe wachsende Pflanzen der
gleichen Art, die nicht gentechnisch verindert waren, auch einen verbesserten Wuchs auf. Die Analyse zeigte,
dass sich bei diesen Kontrollpflanzen die Zusammensetzung des Mikrobioms ebenfalls verindert hatte. Das
verinderte Mikrobiom beeinflusste aber nicht nur die Nahrstoffversorgung der Pflanzen, sondern gab zu-

sdtzlich auch Signalstoffe an die Pflanzen ab, die in deren Genregulation eingriffen und so den Phinotyp der
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Pflanzen verinderten. Die Autorlnnen (Garcia-Pichel et al., 2025) erwihnen auch das Risiko fiir die Umwelt
(eigene Ubersetzung): ,, [nsbesondere deutet dieser Befund darauf hin, dass der Genotyp einer Pflanze die Expression
des Genotyps einer anderen Pflanze erheblich verindern kann, was wichtige Uberlegungen fiir den Einsatz transge-
ner Pflanzen aufwirft. Konkret bedeutet dies, dass ein 1éil der Vitalitiit transgener Pflanzen dazu verwendet werden

«

konnte, das Wachstum benachbarter Pflanzen zu unterstiitzen, darunter moglicherweise auch unerwiinschte Arten. ©

Diese Wechselwirkung zwischen transgenen und Kontrollpflanzen hitte wohl auch eine KI kaum vorhersagen
konnen. Generell kdnnen KI-Algorithmen nur dann verlissliche Prognosen erstellen, wenn es dafiir eine aus-
reichende Datengrundlage gibt. So bestehen bspw., was das Verstindnis von Interaktionen unter sich stetig an-
dernden Umweltbedingungen betrifft, fiir KI-Programme viele (zumindest bisher) uniiberwindbare Hiirden.
Das kann banale Ursachen haben: Beispielsweise hat die Firma Bayer auch nach iiber 25 Jahren des Anbaus von
insektengiftigem Gentechnik-Mais in Spanien es nicht fiir nétig gehalten, verlissliche Daten tiber die Gefihr-

dung geschiitzter Insekten und die Entstehung von Resistenzen bei den Schidlingen zu liefern (EFSA, 2025).

Gentechnisch verinderte Pflanzen oder Mikroorganismen, die mithilfe von KI entwickelt wurden und bspw.
fir landwirtschaftliche Zwecke genutzt werden sollen, sind fiir Mensch, Umwelt und Ernihrungssicherheit
gleichermaflen mit Gefahren behaftet, wenn sie vor der Freisetzung nicht ausreichend auf Risiken untersucht
wurden. Dabei geht es nicht nur um die Risiken einzelner Organismen, sondern um die Entwicklung und
deren Geschwindigkeit, die Vielfalt der neuen Merkmale, die Anzahl der freigesetzten Organismen und die
Bandbreite der betroffenen Arten in ihrer Gesamtheit (Koller et al., 2023).

8.5. KlI-Viren

Auch missbriuchliche Anwendungen kénnen nicht ausgeschlossen werden. Unter diesen Umstin-

den gehen Biosecurity und Biosafety Hand in Hand und kénnen nicht vollstindig getrennt be-

trachtet werden.

Eindeutig zu erkennen ist das Problem im Falle der bereits erwihnten KI-Viren (King et al., 2025). :
Zum einen konnen sich Bakteriophagen bestindig weiterentwickeln, neue Eigenschaften erwerben
und bspw. auch Bakterien abtéten, die fiir Menschen, Tiere oder Planzen lebensnotwendig sind. TSRS
Zum anderen konnte das Vorgehen auf Viren angewandt werden, die gefihrliche Krankheiten verbreiten.

Zwar wurde in diesem Fall die KI vorsichtshalber nicht mit Daten humanpathogener Viren trainiert. Rein

technisch betrachtet scheint der Ansatz aus diesen Versuchen aber ebenso auf fiir Menschen gefihrliche Viren
tibertragbar. Denkbar ist auch die Schaffung vollig neuer Viren. Der Gefahr der Entwicklung béswilliger
Anwendungen oder auch der militdrischen Nutzung ist die Menschheit mit diesen Experimenten ein grofies

Stiick nihergekommen.
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Bei der Patentierung im Bereich der Gentechnik werden nicht nur Patente auf die jeweiligen Verfahren

erteilt, sondern auch auf die daraus resultierenden Pflanzen, Tiere und Mikroorganismen.

Der zunehmende Einsatz der KI zum Design von Gentechnik-Organismen erdffnet jetzt eine neue,
zusitzliche Dimension exklusiver Schutzrechte. Auch hier werden nicht nur die KI-Programme selbst

beansprucht, sondern auch die daraus resultierenden Organismen, und das unabhingig davon, um

welche konkreten Eigenschaften es geht. Ein extremes Beispiel ist ein Patentantrag des US-Unternehmens
Inari, das auch an der Entwicklung der generativen KI ,FloraBert® beteiligt ist. Im internationalen Patent-
antrag W0O2023250505 wird die Nutzung von DNA-Varianten, wie sie in allen Pflanzenarten vorkommen
konnen und die Genaktivitit regulieren, beansprucht. Dabei erhebt die Firma keinen Anspruch auf ein be-
stimmtes Merkmal oder eine bestimmte Pflanzenart, sondern auf die Verwendung einer unbegrenzten Anzahl
von DNA-Sequenzen, die fiir die Genregulation in Pflanzen entscheidend sind. Damit versucht die Firma,
genetische Informationen, die fiir alle ZiichterInnen — auch fiir die konventionelle Ziichtung — wichtig sind,
zu ihrer Erfindung zu erkliren. Das Patent beanspruche alle Pflanzen, die mithilfe der KI entwickelt wurden
und entsprechende Gen-Sequenzen enthalten — auch dann, wenn sie nicht gentechnisch verindert, sondern

mit konventionellen Verfahren geziichtet wurden.

Die Firma Pioneer (eine Tochter von Corteva) hat ein KI-Programm zum Patent angemeldet, mit dem die
Eigenschaften von Pflanzen, Tieren und Mikroorganismen gleichermaflen designt werden kénnen (WO
2024006802). Eigentlich dient die im Patent beschriebene KI dazu, die Funktion der Gen-Scheren wie bspw.
CRISPR/Cas zu optimieren. Dabei sollen die Erfolgsaussichten fiir die Verdnderung bestimmter Gene ana-
lysiert und die Gen-Scheren entsprechend angepasst werden. Einige der Patentanspriiche sind aber so formu-
liert, dass alleine schon der Einsatz der KI als Ziichtungsmethode gelten wiirde. Damit kénnten auch alle mit

diesen Programmen ,bearbeiteten‘ Organismen als patentierte ,Erfindung’ gelten.

Im Ergebnis droht ein undurchdringliches Patentdickicht: Neben den Patenten auf die jeweiligen gentechni-
schen Verfahren wiren u.a. Saatgut oder landwirtschaftliche Nutztiere zusitzlich von Patenten auf die digitale
Verarbeitung genetischer Daten betroffen. Das kénnte die Vormachtstellung von groflen Firmen weiter stir-
ken. Corteva (ehem. DowDuPont) ist schon jetzt fithrend bei Patentantrigen auf NGT-Pflanzen. Letzdich
bedroht diese Uberpatentierung auch die biologische Vielfalt in den Agrarsystemen.



24 | Die Konvergenz von Gentechnik und KI: Risiken fiir die biologische Vielfalt
10. Die Diskussion um die Regulierung von NGT-Pflanzen in der EU

10. Die Diskussion um die Regulierung von NGT-Pflanzen
in der EU

Freisetzungen von Organismen aus Neuer Gentechnik haben ein erhebliches Potenzial, die Okosysteme
zu gefihrden und zu einer neuen Ursache fiir das Artensterben zu werden. Die Konvergenz von KI und
Gentechnik erhoht dieses Potential drastisch. Deswegen ist es wichtig, dass die Risikoforschung und

Gentechnikgesetze entsprechend ausgeweitet bzw. angepasst werden. Doch insbesondere bei NGT-

Pflanzen droht der Gesetzgeber eine ganz andere Richtung einzuschlagen. Die aktuellen technischen
Entwicklungen zeigen, dass der EU-Vorschlag fiir die kiinftige Regulierung von NGT-Pflanzen unzureichend

und bereits wissenschaftlich {iberholt ist, noch bevor er in Kraft treten kénnte (siehe auch Testbiotech, 2025c).

Herzstiick der von der EU vorgeschlagenen Deregulierung ist Annex I, in dem definiert wird, welche NGT-
Pflanzen konventionellen Pflanzen gleichgestellt werden sollen.”® Darin wird ein Schwellenwert fiir die An-
zahl der ,erlaubten® genetischen Verinderungen eingefiihrt, wodurch die Zulassung von NGT-Pflanzen ohne
Priifung der Umweltrisiken erméglicht werden soll. Die Pflanzen wiirden als sog. ,NGT-1-Pflanzen eingestuft.
Nach aktuellen Schitzungen wiirden mehr als 9o Prozent aller NGT-Pflanzen in diese Kategorie fallen. Aus-
genommen wiren lediglich transgene Pflanzen sowie NGT-Pflanzen, die bekannte Insektengifte produzieren

oder herbizidresistent sind.

Kurz gesagt geht es um einen ,magischen Schwellenwert’ von 20 Mutationen pro Chromosmensatz." Jede
einzelne dieser Mutationen kann bis zu 20 verinderte Nukleotide sowie Deletionen und Inversionen ohne

Groflenbeschrinkung umfassen.

Die Folge wire, dass fiir NGT-Pflanzen mit Verinderungen unterhalb dieses Schwellenwerts keine obliga-
torische Umweltrisikobewertung erforderlich wire. Auch gibe es keine Anforderungen an Methoden zur
Riickverfolgung der Pflanzen oder zur Kennzeichnung von Lebensmitteln. Dariiber hinaus wiirden hybride
Nachkommen, die von ZiichterInnen erzeugt werden oder durch Genaustausch entstehen, keinen weiteren
Bewertungs- oder Zulassungsverfahren unterliegen. In Summe ist dies eine substantielle Aufweichung der be-

stehenden Gentechnikgesetzgebung'®, weshalb man von einer weitreichenden Deregulierung sprechen muss.

Wie von Vogel (2025), Mundorf et al. (2025) und Juhas et al. (2025) gezeigt wurde, konnte dieser gesetzliche
Rahmen von einer KI als eine Art ,Gestaltungsspielraum* genutzt werden, um NGT-Pflanzen zu entwickeln,
die zwar unterhalb der vorgesehenen Schwellenwerte liegen, aber gleichzeitig neue, risikobehaftete Eigen-
schaften aufweisen und sich deutlich von Pflanzen aus konventioneller Ziichtung unterscheiden. Insbesondere
durch Eingriffe in die Genregulation ist das relativ einfach. Dies zeigt auch das Beispiel des KI-Mais mit in-
sektiziden Eigenschaften (Juhas et al., 2025) oder Tomaten und Soja mit an Roboterbestaubung angepassten
Bliiten (Xie et al., 2025).

Eine gesetzliche Verankerung der oben genannten Kriterien konnte so dazu fithren, dass auch mithilfe von KI
grofle Gruppen von NGT-Pflanzen mit einem breiten Spektrum an nicht bewerteten Risiken auf den Markt
gebracht und in die Umwelt freigesetzt werden konnten. Zu den Risiken gehoren dariiber hinaus auch die
unbeabsichtigten Effekte, die durch den Einsatz der NGT-Werkzeuge verursacht werden.

Schon jetzt gibt es viele Beispiele fiir gentechnisch verinderte Pflanzen, die als NGT-1 eingestuft wiirden, sich

aber in ihren Merkmalen stark von denen unterscheiden, die aus konventioneller Ziichtung bekannt sind.

10  https://www.keine-gentechnik.de/fileadmin/user_upload/202 § 12 10Draft_agreement-NGT-VO_2023_0226_COD_.pdf

11 Pflanzen haben oft mehrere Chromosomensitze wie bspw. Weizen mit 6 bzw 8 Chromosomensitzen. Entsprechend héher
ist die Anzahl der zugelassenen genetischen Verinderungen.

12 hups://eur-lex.curopa.eu/eli/dir/2001/18/0j
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Wie zahlreiche wissenschaftliche Verdffentlichungen zeigen, gibt es tatsichlich keinen ,magischen Schwellen-
wert fiir die Anzahl der Mutationen, ab dem von risikofreien NGT-Effekten auszugehen ist: Insektengiftige
NGT-1-Pflanzen (Juhas et al., 2025) oder Tomaten mit ,Robotorbliiten® (Xie et al., 2025) sind bei weitem nicht
die einzigen, die als NGT-1 vermarktet werden konnten und mit Umweltrisiken einhergehen. Verinderungen
in der Zusammensetzung von Pflanzeninhaltsstoffen (Kawall, 2021; Koller et al., 2024), verfrithter Zeitpunkt
der ersten Bliite (Ortega et al., 2023), erhohte Fitness (Koller et al., 2024) und Verinderungen der Wechsel-
wirkungen zwischen Pflanzen und Mikroorganismen (Yan et al., 2022) sind weitere Beispiele fiir NGT-1-An-

wendungen, die in jedem Fall eine genaue Risikopriifung durchlaufen miissten.

Daher wird fiir NGT-Pflanzen ein Regulierungskonzept ohne Schwellenwerte bendtigt. Stattdessen ist ein
fallspezifischer Vergleich von NGT-Pflanzen und konventionell geziichteten Sorten auf Basis molekularer
Charakterisierung erforderlich. Dieser Vergleich sollte beabsichtigte und unbeabsichtigte Verinderungen be-
riicksichtigen. Die zukiinftige Regulierung muss wissenschaftlich gut begriindet sein und eine fallweise Risiko-
bewertung, Riickverfolgbarkeit und Uberwachung beinhalten, um die Zukunft der Lebensmittelproduktion
und den Schutz der biologischen Vielfalt zu sichern (siche z.B. ANSES, 2024).

Die Zustimmung zu dem vorliegenden Vorschlag wiirde zu einer beschleunigten Freisetzung von gentechnisch
verdnderten Pflanzen fithren, zu denen auch einheimische Wildpflanzen wie Ackerhellerkraut, Ackerschmal-
wand, Alpenkresse, Borstenhirse, Glockenblumen, Enzian, Fuchsschwanz, Leindotter, Senf, Raps, Pappeln,
Weidelgras, Rutenhirse, Walderdbeeren und Zwenken gehéren (s.0.). Dariiber hinaus wiirden beschleunigte
(auch experimentelle) Freisetzungen die Kontamination des Saatguts von Acker- und Gemiisepflanzen wahr-

scheinlich machen.
Darunter sind NGT-Pflanzen
> die Risiken fiir die Nahrungskette und Bestduber verursachen,
> die ein Potenzial zur Invasivitit aufweisen,
> die nach einer Auskreuzung die natiirlichen Populationen schwichen und
>

die die Zusammensetzung von Bodenorganismen mit unerwiinschten Folgen verindern kénnen
(siche ANSES, 2024; Bohle et al., 2023; Eckerstorfer & Heissenberger, 2023, Testbiotech, 2025 und
2026; Mundorf et al., 2025; Juhas et al., 2025; Kawall, 2021; Koller et al., 2024; Koller, 2025; FGU,
2025; FGU, 2024)

Das Schadenspotenzial fiir Mensch und Umwelt konnte im Laufe der Zeit akkumulieren und sich ggf. drama-
tisch erhéhen, wenn immer mehr NGT-1-Pflanzen fiir den Anbau und/oder den Import in der EU zugelassen
wiirden, ohne dass diese jemals einer Risikobewertung unterzogen worden wiren. Es gibe auch keine Mag-
lichkeit, die genetische Stabilitdt der Pflanzen bei (hybriden) Nachkommen oder unter bestimmten Umwelt-

bedingungen zu tiberpriifen.

Nach der Deregulierung von NGT-Pflanzen ist aufSerdem zu befiirchten, dass bald darauf auch eine Abschwi-
chung der Schutzvorschriften fiir NGT-Tiere und NGT-Mikroorganismen folgen konnte.
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Speziell die USA sehen die Konvergenz von KI und Gentechnik als von zentraler strategischer Bedeu-
tung in Bezug auf die Rivalitit mit China. Dabei thematisiert die US National Security Commission
on Emerging Biotechnology (NSCEB, 2025) die Frage nach technologischer Vorherrschaft ebenso wie

militirische Optionen und Befiirchtungen (eigene Ubersetzung):

» Wir treten in das Zeitalter der Biotechnologie ein, eine Zeit, in der die Biologie die Grundlage fiir Innova-
tionen bildet. Von ertragreicheren Saargutsorten und gezielten Krebstherapien bis hin zur Maiglichkeir genetisch ver-
besserter Soldaten reicht der Einflussbereich der Biotechnologie weit tiber das Labor hinaus. Jeder strategische Sektor
— darunter Verteidigung, Gesundheitswesen, Landwirtschafi, Energie und Fertigung — kann durch Biotechnologie
vorangebracht, aber auch durch sie gefihrdet werden. Dies sind nicht nur Fragen wissenschaftlicher Errungenschaf-
ten, sondern auch Fragen der nationalen Sicherbeit, der Wirtschafiskraft und des globalen Einflusses.

Ein weiterer Riickstand wiirde eine globale Machtverschiebung zugunsten Chinas bedeuten und eine Reihe neuer

strategischer Herausforderungen fiir die US-Regierung mit sich bringen:
> Was wiirde es fiir die Weltordnung bedeuten, wenn China biologische Mittel entwickeln wiirde, um das

menschliche Leben dramatisch zu verlingern oder die kognitiven Fibigkeiten zu verbessern?

> Wer wird die biologischen geistigen Eigentumsrechte (IP) kontrollieren, von nachhaltiger Energie bis hin zu
Jortschrittlicher Landwirtschafi, die sich im 21. Jahrhundert als ebenso wichtig erweisen konnten wie fossile
Brennstoffe im 20. Jahrbunders?

> Welche Auswirkungen hitte es auf die globale Sicherbeit, wenn ein Gegner Krankheitserreger entwickeln und

gegen uns einsetzen wiirde?

Die Dringlichkeit wird mit teilweise fragwiirdigen Argumenten unterstrichen und als alternativlos dargestellt:
» Unser Handlungsspielraum wird immer kleiner. Wir brauchen eine zweigleisige Strategie: Amerika muss schneller

innovativ werden und China muss gebremst werden.

In eine dhnliche Richtung geht ein Bericht der National Academies of Sciences, Engineering, and Medicine
(NASEM, 2025), der im Auftrag der NSCEB erstellt wurde (eigene Ubersetzung): ,, Die Empfehlungen zielen
darauf ab, sicherzustellen, dass die Vereinigten Staaten weiterhin an der Spitze der biotechnologischen Innovation
stehen und gleichzeitig vor den Risiken geschiitzt sind, die mit deren Missbrauch verbunden sind. Die Schaffing des
BioCATALYST-Netzwerks ist fiir diese Vision von zentraler Bedeutung. Es bietet einen Entwurf fiir eine nationale
Strategie, die die Verteidigungsfihigkeiten verbessert, Lieferketten sichert und die Vereinigten Staaten als weltweir

flibrend in der verantwortungsvollen Entwicklung von Kl-gestiitzten Biotechnologien positioniert.

Auch China sicht sich bei der Biotechnologie in einem strategischen Wettbewerb mit den USA. So vergleichen
Expertlnnen, die an verschiedenen nationalen chinesischen Forschungseinrichtungen titig sind, den Stand
der Entwicklung im Bereich der Pflanzenzucht in China mit dem in den USA (Zhang et al., 2025). Auch sie
betonen grundsitzliche strategische Fragen in der wirtschaftlichen Rivalitdt mit den USA. Dabei werden die
USA im Hinblick auf Patente und konkrete Anwendungen derzeit noch im Vorteil gesehen. Diesen Status
quo kénnte ein nationaler Aktionsplan indern (eigene Ubersetzung): , Basierend auf einer eingehenden Analyse
des aktuellen Stands und der Herausforderungen der technologischen Entwicklung der chinesischen Saatgutindustrie
schlagen wir strategische Ziele und Schliisselaufgaben fiir Chinas neue Generation der KI- und Big-Data-gestiitzten
intelligenten Ziichtung vor. Diese Vorschliige zielen darauf ab, die Entwicklung eines intelligenten Ziichtungssystems
Sfiir Nutzpflanzen zu beschleunigen, das sich durch grofS angelegtes Gen-Mining, effiziente Genmanipulation, gen-
technisch verinderte Sortenentwicklung und systematisierte Bioziichtung auszeichnet. Diese Studie liefert eine theo-

retische Grundlage und praktische Leitlinien fiir die Entwicklung der Technologie der chinesischen Saatgutindustrie®
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DieRivalititenzwischen den USA und Chinahaben auch Auswirkungen aufdie Politik der EU. So will die Eu-
ropiische Kommission mit ihrer im Juli 2025 vorgestellten Life-Sciences-Strategie weltweit fiihrender Stand-
ortfiir Biotechnologie werden (Europiische Kommission, 2025). Ihrer Ansicht nach hinkt Europa derzeit weit
hinterher: ,, Die EU ist auf globaler Ebene einem harten Wettbewerb mit anderen Volkswirtschaften wie den USA
und China ausgesetzt, wobei eine wachsende Innovationsliicke und ein alarmierendes Versaumnis, Innovationen in
Procukte oder Dienstleistungen umzusetzen, zu vergeichnen sind. Innovative Unternehmen haben Schwierigkei-
ten, in Europa zu expandieren. Auch die Liicke bei den Risikokapitalinvestitionen wird zunehmend grifSer. Diese
negativen Trends deuten auf strukturelle Hindernisse hin, welche die Wertschopfungsketten der Biowissenschaften
in Europa beeintrichtigen. Fragmentierte Rahmenbedingungen fiir Forschung und Entwicklung, die begrenzte
und oft verzogerte Valorisierung technologischer Durchbriiche und die unzureichende Nutzung von Daten und
kiinstlicher Intelligenz (KI) schrinken unser Potenzial ein.” Zulassungsverfahren, wie sie derzeit fiir gen-
technisch verinderte Organismen (GVO) gelten, werden als ein weiterer Engpass fiir die globale Wett-
bewerbsfihigkeit identifiziert: ,,Selbst bei zentralisierten Ansiitzen kinnen langwierige Zulassungsverfahren im
Rahmen von Rechtsvorschriften, die eine Zulassung vor dem Inverkehrbringen vorschreiben, um die Sicherbeit
fiir die menschliche Gesundheit und die Umwelt zu gewdibrleisten, die Markteinfiihrung innovativer Produkte

verzogern.

Der Ehrgeiz, im globalen Rennen um die Fithrung in der Biotechnologie aufzuholen, ist einer der Haupt-
griitnde, wenn nicht der Hauptgrund, fiir den EU-Vorschlag zur Deregulierung von NGT-Pflanzen. Dort
heillt es: ,Der Saatgutsektor der Union ist der weltweit grofSte Exporteur von Saatgut, und die Fibigkeit,
innovative lechnologien einzusetzen, ist eine Voraussetzung fiir die Aufrechterbaltung der Wettbewerbsfihig-
keit auf dem Weltmarkr.“ Um den Handel mit Partnern wie den USA und siidamerikanischen Staaten
zu erleichtern, sollen in Zukunft nicht mehr einzelne Organismen auf Risiken gepriift werden, sondern
Kategorien fir grofle Gruppen von Organismen geschaffen werden, die dann pauschal beurteilt werden,
bzw. sehr rasch und ohne Risikopriifung in die Umwelt entlassen werden kénnten. Ahnliche Ideen finden
sich auch im Vorschlag der NSCEB (2025): Auch hier ist man der Ansicht, dass eine Einzelfallpriifung in

Zukunft vermieden werden sollte, indem man einander ,dhnliche’ Produkte in Kategorien zusammenfasst.

Dabei kommen sachliche Argumente im Report der NSCEB zu kurz. Ein Beispiel: Gene Drives, die bei
Miicken zum Einsatz kommen sollen, werden mit anderen Verfahren (ohne Gentechnik) zur Eindimmung
von Miickenpopulationen auf eine Stufe gestellt. Aufler Acht gelassen wird dabei, dass die Risiken von
Gene Drives sehr stark davon abhingen, auf welche Weise sich diese in den natiirlichen Populationen aus-
breiten (siche oben). Ein Vergleich oder gar eine Gleichsetzung mit anderen Verfahren, die dazu eingesetzt
werden, Insektenpopulationen zu dezimieren, ist daher nicht méoglich, da dadurch die ginzlich unter-

schiedlichen Risiken ausgeblendet wiirden.

Bedingt durch die Rivalitit zwischen den geopolitischen Machtblocken besteht die Gefahr, dass die Ri-
siken von Freisetzungen gentechnisch verinderter Organismen aus strategischen Griinden in Kauf ge-
nommen werden, um den Wettbewerb um KI und Gentechnik zu ,gewinnen‘. Es geht prioritir nicht um
die tatsichlichen Vorteile der Organismen oder um den Schutz der Umwelt, sondern um machtpolitische

Fragen, Technologichoheit und generelle Wettbewerbs- und Profitinteressen.

Es besteht die Gefahr, dass sich Gesetzgeber weitgehend aus ihrer Verantwortung fiir die Wahrung des Schutzes
von Mensch und Umwelt zuriickziehen und diese den freien Kriften des Marktes iiberlassen. Auch in der EU dro-

13 htps://eur-lex.europa.eu/legal-content/ DE/TXT/HTML/?uri=CELEX:52023PCo411
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hen sich libertire Vorstellungen durchzusetzen, die einen angeblichen technischen Fortschritt zum Maf§ aller Din-
ge erkldren und gerade im Bereich von KI und Biotechnologie jegliche Regulierung ablehnen. Nach Auffassung
von Testbiotech muss insbesondere die EU weiterhin ihrer Verantwortung fiir Mensch und Umwelt gerecht wer-
den, auch und gerade im Wettstreit mit anderen geopolitischen Machtblécken. Ohne einen ausreichenden Schutz

von Mensch und Umwelt birgt die Konvergenz von KI und Gentechnik das Risiko fiir eine globale Katastrophe.
2025 wurde der Nobelpreis fiir Wirtschaft an Philippe Aghion und Peter Howitt vergeben, die zu technischer

Innovation und kreativer Zerstorung' forschen. Im Bereich technischer Innovationen ist es also allgemein
anerkannt, dass diese auch mit zerstorerischen (disruptiven) Auswirkungen auf bestehende Techniken und
Wirtschaftssysteme einhergehen. Mit der Konvergenz von KI und Gentechnik, der Deregulierung der neuen
Gentechnik und dem geopolitischen Wettbewerb zwischen den Machtblocken besteht die Gefahr, dass dieses
Konzept auch auf die Umwelt ausgeweitet wird. Das hitte fatale Folgen — auch und vor allem fiir kommende
Generationen. Es darf nicht tibersehen werden, dass im Bereich der Gentechnik dem Schutz der Lebensgrund-
lagen und der heimischen Artenvielfalt eine hohe Prioritit eingerdumt werden muss. Wenn die ,schopferische
Zerstorung' (ein Ausdruck des sterreichischen Okonomen Schumpeter) auf unsere Lebensgrundlagen aus-

geweitet wird, zerstéren wir auch unsere eigene Zukunft.
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Suleyman und Bhaskar (2023) plidieren eindringlich dafiir, die Risiken der Konvergenz von Gentech-
nik bzw. Synthetischer Biologie und KI zu kontrollieren und einzudimmen. Nur so kénnten mégliche
katastrophale Auswirkungen verhindert werden. Dabei miisse ein Wettlauf zwischen den Nationen

moglichst vermieden werden, um auf internationaler Ebene zu tragfihigen Losungen zu kommen.
g grahig g

Auch in einem Editorial in der Fachzeitschrift Nature (2026) wird eine verstirkte globale Zusammen-
arbeit gefordert (eigene Ubersetzung): ,, K7 ist potenziell eine transformative Technologie. Wir wissen jedoch nicht,
wie sich dies manifestieren wird und welche Auswirkungen es haben wird. Viele Linder sind zu Recht vorsichtig
und bewerten die Risiken, allerdings ist mehr Kobirenz in der Politikgestaltung erforderlich. Die Nationen sollten
zusammenarbeiten, um Strategien zu entwickeln, die nicht nur die Entwicklung fordern, sondern auch Schutzmafs-

nahmen beinbalten. Moge 2026 das Jahr sein, in dem sich alle darauf einigen. s

Suleyman und Bkaskar haben, wie viele andere Expertlnnen, vor allem die Risiken fiir die menschliche Ge-
sundheit und Sicherheit (Biosecurity) im Fokus. In ihrem Buch prisentieren sie zehn Vorschlige, um die dro-
hende Gefahr weltweit einzuddimmen. Daran angelehne stellt Testbiotech zehn Mafinahmen zur Diskussion,
die insbesondere die Risiken fiir die Umwelt und die biologische Vielfalt (Biosafety) berticksichtigen:

1. Risikoforschung férdern
In Anwendungen von Gen- und Biotechnologien flief3t sehr viel Geld. Dagegen gibt es kaum Investitionen in
unabhingige Risikoforschung aus der Perspektive des Schutzes von Mensch und Umwelt. Damit fehlen Wis-
senschaftlerInnen die notwendigen Anreize, um sich mit Forschung zur Vermeidung von Gefahren zu befassen.
Das Resultat ist ein Ungleichgewicht in der Forschungslandschaft: Die Perspektive der AnwenderInnen und die
Hoffnung auf potenziellen Nutzen dominieren, wihrend die Perspektive der Schutzziele dramatisch unterrepri-
sentiert ist. Um diesen Mangel zu beheben, muss ein definierter Anteil der Férdermittel in Risikoforschung und

Technikfolgenabschitzung investiert werden, die frei von Interessen an der Anwendung und Vermarktung sind.

2. Internationale Kontrollmechanismen vereinbaren
Insbesondere Maschinen zur kiinstlichen Synthese von DNA und RNA miissen zwingend Software enthalten,
die die Uberwachung der Synthese von pathogenem Material oder anderweitig risikobehafteter Sequenzen

ermdoglichen.

3. Zugang zu besonders sensiblen Informationen und Werkzeugen regulieren
Es ist erforderlich, dass der Zugang zu besonders risikobehafteten Technologien, Werkzeugen und geneti-
schen Informationen, die fiir Missbrauch geeignet sind, reguliert und von geeigneten Bedingungen abhingig

gemacht werden.

4. Expertise in der Zivilgesellschaft aufbauen
Empfohlen wird auch die Schaffung von Programmen fiir die interessierte Zivilgesellschaft (,capacity buil-
ding’), die ecinen sachkundigen und kritischen Umgang mit den wissenschaftlichen Grundlagen und damit
der Technologie erméglichen. Entsprechend geforderte Projekte miissen Nichtregierungsorganisationen auch

in Eigenregie durchfiihren kénnen.

s. Einfluss der Industrie zuriickdringen
Es braucht Forschungsanreize, die Nutzen fir die Allgemeinheit fordern und die Entwicklung der Technologie
von privatwirtschaftlichen Interessen entkoppeln. Entsprechende Forschungsprogramme sind unter Einbezie-

hung der Zivilgesellschaft zu erarbeiten.
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12. Risiken eindimmen

6. Staatliche Kapazititen zum Schutz von Mensch und Umwelt ausbauen
Behorden und ihre MitarbeiterInnen miissen personell, technisch und wissenschaftlich so ausgestattet sein,
dass sie die aktuellen Entwicklungen bestméglich bewerten und kontrollieren kénnen sowie iiber die Kompe-

tenzen verfiigen, die Perspektive des Schutzes von Mensch und Umwelt konsequent zu vertreten.

7. Internationale Zusammenarbeit stirken
Mafinahmen zur Eindimmung einer ungehemmten Verbreitung (Proliferation) risikobehafteter Anwendun-
gen miissen Gegenstand internationaler Vertrige und Bestandteil der linderiibergreifenden Zusammenarbeit

von Behorden werden.

8. Vorsorgeprinzip stirken
Entscheidend ist, dass die Risiken, die mit dem Einsatz risikobehafteter Anwendungen einhergehen, offen
kommuniziert werden. Sicherheitsfragen miissen fester Bestandteil von Forschungsprojekten sein. Unwig-
barkeiten und Unsicherheiten beziiglich der Kontrolle oder Einschitzung von Risiken miissen dazu fiihren,
dass risikodrmere Alternativen bevorzugt und unumkehrbare Prozesse vermieden werden. Fiir Projekte mit zu
groflen Unwigbarkeiten ist die Definition von Abbruchkriterien notwendig.

9. Anreize fiir ethisch problematische Forschung senken
Um ethisch problematische Anreize zu vermeiden, diirfen keine Patente auf Erfindungen erteilt werden, die
den Schutz menschlicher Embryonen gefihrden oder mit Experimenten an leidensfihigen Tieren einher-
gehen. Auch fiir Freisetzungen von gentechnisch verinderten Organismen, die mit hohen Risiken fiir die
Umwelt verbunden sind, diirfen keine kommerziellen Anreize geschaffen werden. Um den Verwertungsdruck,
der mit der Laufzeit von Patenten einhergeht, einzudimmen, miissen fiir ,Patente auf Leben® besonders hohe

ethische und rechdiche Hiirden gelten.

10. Technikfolgenabschitzung ausbauen
Die Konvergenz von (generativer) KI und (Neuer) Gentechnik kann zu einer erheblichen Beschleunigung der
aktuellen Entwicklung fithren und eine neue technologische Welle mit vielfiltigen Disruptionen, Instabili-
titen und sogar Katastrophen auslosen. Daher bedarf es einer Technikfolgenabschitzung, die systemische und
langfristige Risiken, die tiber jene einzelner Produkte hinausgehen, in den Blick nimmt. Auch sollten gerade
im Bereich Gentechnik und Umwelt die jeweiligen Anwendungen auf Niitzlichkeit und Notwendigkeit ge-
priift werden. Die Fihigkeiten und Maéglichkeiten der Gesellschaft, die langfristigen Folgen von neuen Risiko-

technologien vorherzusagen, miissen verbessert werden.
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