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Zusammenfassung

Zusammenfassung

Ziel dieser Studie ist es, neue Anforderungen an das Monitoring durch die Anwendung genom-
editierter Organismen in der Umwelt sowie Nutzungs- bzw. Anpassungsbedarf bestehender
Monitoringkonzepte fir gentechnisch veranderte Organismen (GVO) bzw. Monitoringpro-
gramme des Naturschutzes in Deutschland zu identifizieren und darzustellen. Es wird eine
Ubersicht von derzeit in Entwicklung und Forschung befindlicher genom-editierter (GE) Orga-
nismen auf Basis einer Literaturrecherche erstellt. Aus diesen werden flinf Beispiele von Or-
ganismen (GE-Apfel, GE-Tomate, GE-Alge, GE-Fisch und GV-Virus) ausgewahlt und weiterfiih-
rende Literaturrecherchen zu Expositionspfaden und Umweltwirkungen durchgefihrt. Auf-
bauend auf den daraus abgeleiteten Anforderungen an ein Monitoring dieser Organismen
werden vorhandene GVO-Monitoringkonzepte auf ihre Anwendbarkeit untersucht. Die be-
reits etablierten Monitoringprogramme des Naturschutzes werden auf mogliche Schnittstel-
len zum Monitoring von GE-Organismen untersucht und Fehlstellen sowie Anpassungsbedarf
dargestellt. Weitere Aspekte des Projekts beinhalten die Erstellung einer Ubersicht iber den
Stand der Regulierung von GE-Organismen im internationalen Kontext, wesentliche Aspekte
der Nachweisbarkeit von GE-Organismen und die Untersuchung der Anwendbarkeit bereits
entwickelter Modellierungen von gentechnisch veranderten Pflanzen fiir GE-Organismen.

Die Recherchen zeigen, dass derzeit eine Vielzahl an GE-Organismen in Entwicklung sind. Al-
lerdings befinden sich diese Organismen meist im Forschungs- und Entwicklungsstadium und
es ist zurzeit nicht abschatzbar, ob und welche dieser Organismen kommerzialisiert werden.
Hinsichtlich der bearbeiteten Organismengruppen und verdanderten bzw. neu eingebrachten
Merkmale fallt auf, dass die genomischen Veranderungen zwar mittels neuer molekularbiolo-
gischer Techniken erfolgen, die bearbeiteten Organismen(gruppen) bzw. Merkmale entspre-
chen jedoch jenen, die auch bisher mittels klassischer Transgenese bearbeitet wurden. Diese
orientieren sich an den derzeitigen Marktbed(irfnissen und umfassen vorrangig Krankheitsre-
sistenzen bei kommerziell wichtigen Kulturpflanzen und Tiergruppen fiir den Lebensmittelbe-
reich. Die Informations- und Datenverfligbarkeit hinsichtlich der genomischen Veranderung,
beabsichtigter und moéglicher unbeabsichtigter geno- bzw. phanotypischer Effekte oder mog-
licher Umweltauswirkungen ist eingeschrankt, da nur fiir wenige GE-Organismen Informatio-
nen aus Risikobewertungen vorliegen.

Bestehende konzeptive Arbeiten zum GVO-Monitoring sind fiir ein Monitoring der untersuch-
ten GE-Organismen eingeschrankt nutzbar, da diese spezifisch auf Agrarlebensrdume und ein-
jahrige Kulturpflanzen fokussieren. Die Monitoringprogramme des Naturschutzes weisen fiir
manche GE-Organismen geeignete Schnittstellen auf, fiir andere jedoch sind umfangreiche
Anpassungen und Ergdanzungen notwendig. Da vermehrt Krankheitsresistenzen von Pflanzen
bzw. auch pathogen-libertragende Vektoren mittels Genom-Editierung bearbeitet werden, ist
insbesondere ein Monitoring agrarischer Schadlinge und Nitzlinge, sowie in Obst- und Gar-
tenbaukulturen zu beriicksichtigen. Fiir das Monitoring aquatischer GE-Organismen kdnnen
nur Teilaspekte der bestehenden Monitoringprogramme genutzt werden. Anpassungsbedarf
ist generell bei der Auswahl fallspezifischer Indikatoren, der Abdeckung zusatzlicher Wirk-
raume und der Einbindung zusatzlicher Monitoringprogramme (z.B. die Wasserrahmenrichtli-
nie) gegeben.

Modellierungen zum Verbreitungsverhalten von GE-Organismen in der Umwelt sind derzeit
noch nicht verflgbar. Diese missen die spezifischen verdnderten Merkmale der jeweiligen
Organismen sowie deren Anbau- und Produktionssysteme bertiicksichtigen.



Zusammenfassung

Eine besondere Herausforderung fiir das Monitoring stellt derzeit der auf globaler Ebene un-
terschiedliche Regulierungsstand von GE-Organismen dar, sowie die damit verbundene Prob-
lematik der Nachvollziehbarkeit von Importen von GE-Organismen aus Drittlandern und folg-
lich der Feststellung und des Monitorings der Umweltexposition dieser Organismen. Schluss-
endlich ist die fir das Monitoring wichtige Frage des molekularen Nachweises und der Detek-
tion von GE-Organismen in der Umwelt derzeit noch nicht vollstandig gelost.



Abstract

Abstract

The aim of this study is to identify novel requirements for monitoring adverse environmental
effects of genome-edited (GE) organisms, as well as necessary adaptations of already existing
monitoring concepts developed for genetically modified organisms (GMO) and of biodiversity
monitoring programs. Based on a literature review, an overview of genome-edited organisms
currently under development is provided. The potential environmental exposure and adverse
effects of GE-organisms are discussed by use of five examples (GE-apple, GE-tomato, GE-mi-
croalgae, GE-fish and a GM virus application). For these examples, the requirements for mon-
itoring are outlined and the applicability of existing GMO monitoring concepts is scrutinized.
In addition, potential interfaces with already established biodiversity monitoring programs in
Germany are assessed. Existing gaps in these programs as well as the need for adaptations in
order to address the identified monitoring requirements are presented.

This study also contains an overview of the regulatory status of genome-edited organisms in
the international context. It presents relevant aspects for the analytical detection and tracea-
bility of these organisms. Already existing modelling approaches for the spread of different
organism types are also scrutinized with respect to their applicability for genome-edited or-
ganisms.

The results show that a range of GE-organisms is currently under development. Most of them
are in the research and development stage and predictions regarding their commercialization
in or outside the European Union are difficult. In GE-organisms, the modified traits are pre-
dominantly commercially relevant traits (e.g. disease resistance) which are introduced or
modified by use of novel biotechnological tools such as CRISPR/Cas. The targeted types of
organisms are commercially relevant crop or horticultural plants and animals for food or feed
purposes. In general, data on the specific genomic modification, intended or potentially unin-
tended genetic or phenotypic effects and environmental risks is lacking, as risk assessments
for these organisms are not available.

Existing concepts for GMO monitoring are useful to only a limited extent for monitoring ad-
verse environmental effects of GE-organisms. The existing concepts focus on genetically mod-
ified crop plants and agricultural habitats, specific aspects relevant for GE-organisms are not
covered, if other types of organisms (e.g. microalgae, fish, horticultural plants) and other types
of receiving environments (e.g. gardens, parks, aquatic habitats) are addressed.

The already established biodiversity monitoring programs in Germany can be used for moni-
toring effects of novel types of GE-organisms. However, future applications of GE-organisms
will increasingly focus on other organism types than crop plants, e.g. horticultural plants or
viral applications for fruit crops. Hence, monitoring of pests, pathogens and beneficial organ-
isms in orchards and horticultural habitats will be crucial.

In case aquatic GE-organisms will be released, they will be insufficiently covered by existing
biodiversity monitoring programs. These need to be complemented by additional monitoring
efforts, e.g. those required in the context of the Water Framework Directive. In general, there
is a need to adapt biodiversity monitoring programs with respect to case-specific indicators
and the monitored areas.

Approaches to model and predict the spread of GE-organisms are not available so far and must
take the specific GE-traits of these organisms and their respective cultivation and production
systems into account.



Abstract

A specific challenge is the diverging regulatory status of GE-organisms on a global scale and
the related issues regarding the traceability of these organisms upon import into the European
Union and consequently the assessment and monitoring of the environmental exposition of
GE-organisms. Importantly, the availability of analytical detection methods for GE-organisms
is a prerequisite for monitoring in order to be able to detect and keep track of these organisms
if released into the environment.
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Einleitung und Hintergrund der Studie

1 Einleitung und Hintergrund der Studie

Gentechnisch verdanderte Organismen (GVO) und ihre Produkte erfordern in der Europaischen
Union eine Risikobewertung unter Beachtung des Vorsorgeprinzips, sowie nach erfolgter Zu-
lassung zum Inverkehrbringen (fiir Import und/oder Anbau) eine Uberwachung (Monitoring)
moglicher schadlicher Auswirkungen auf die Umwelt und die menschliche Gesundheit (EC
2001). Die mit neuen molekularbiologischen (allgemein als Genom-Editierung bezeichneten)
Techniken hergestellten Organismen sind rechtlich als GVO einzuordnen. Wie bei den etab-
lierten gentechnischen Methoden (z. B. Transgenese) auch, ist es das Ziel eines Monitorings,
die Annahmen und Ergebnisse der Risikobewertung zu Gberpriifen, sowie langfristige und un-
vorhergesehene Wirkungen zu Gberwachen und maoglichst zeitnah zu erkennen. Mittels Ge-
nom-Editierung werden voraussichtlich neue Organismen mit neuartigen Eigenschaften, Wir-
kungspfaden und Wirkungsorten entwickelt werden, die neuartige Monitoringkonzepte erfor-
derlich machen (BfN 2017). Andererseits werden auch mittels Genom-Editierung bisher schon
entwickelte gentechnisch veranderte Merkmale verwendet werden, wie z. B. herbizidresis-
tente Pflanzen. Es ist also zu erwarten, dass die bisherigen Monitoringkonzepte und —pro-
gramme zur Uberwachung klassisch hergestellter GVO zumindest teilweise auch fiir genom-
editierte Organismen anwendbar sind. Andererseits kann es auch notwendig sein, Spektrum
und Inhalt der vorhandenen Uberwachungskonzepte und —programme zu ergdnzen, um die
neuartigen Organismen und ihre Umweltwirkungen erfassen zu kénnen.

Genom-Editierung wird im Rahmen der Diskussion neuer gentechnischer Verfahren in der EU,
aber auch auf internationaler Ebene im Rahmen des Cartagena Protokolls, intensiv diskutiert.
Neben Fragen im Zusammenhang mit der Regulierung, der Risiken und der Nachweisbarkeit
genom-editierter Organismen wirft die Anwendung dieser Verfahren neue Fragen fir das Mo-
nitoring von Umweltwirkungen auf. Die rechtlichen Grundlagen dafiir sind in der Freisetzungs-
richtlinie RL 2001/18/EG sowie in der Durchfiihrungsverordnung (EU) 503/2013 festgelegt.
Dabei wird zwischen einem fallspezifischen Monitoring und einer allgemeinen Uberwachung
unterschieden. Wahrend das fallspezifische Monitoring die Annahmen beziglich des Auftre-
tens nachteiliger Effekte des GVO aus der Risikobewertung lberpriifen soll, dient die allge-
meine Uberwachung der Identifizierung méglicher nachteiliger Effekte, die nicht in der Risiko-
bewertung vorhergesehen wurden. Fir das Umweltmonitoring nach Inverkehrbringen des
GVO spielen die Ergebnisse der Risikobewertung daher eine wesentliche Rolle. Die in der Risi-
kobewertung formulierten und liberpriften Risikohypothesen, sowie die Einschatzung des Ri-
sikos liefern die Grundlage fiir ein nachgelagertes Monitoring. Dazu sind Informationen und
Daten aus der grundlegenden Charakterisierung des GVO (z. B. molekulare, agronomische,
phanotypische sowie inhaltsstoffliche Beschreibung) wesentlich, aber auch aus spezifischen
Untersuchungen zu einzelnen Risikobereichen (z. B. Effekte auf Ziel- bzw. Nichtzielorganis-
men). In diesem Zusammenhang sind besonders die Ergebnisse aus Labor-, Glashaus- oder
Feldversuchen (gemaR Teil B der RL 2001/18/EG) von Bedeutung. In Europa wurden bisher
keine genom-editierten Organismen fiir das Inverkehrbringen zugelassen. Daher sind grund-
legende Informationen liber diese Organismen nur eingeschrankt oder nicht verfiigbar (z. B.
Sequenzinformationen, geno- und phanotypische Auswirkungen der Verdanderung etc.). Dies
erschwert derzeit die Vorhersage moglicher Umweltwirkungen. Dennoch kénnen aufgrund
der Biologie und Okologie sowie méglicher Wirkrdume des jeweiligen Organismus und des
veranderten Merkmals, Wirkungen auf die Umwelt abgeschéatzt werden, die im Rahmen eines
Monitorings von Relevanz sein kdnnen.
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Einleitung und Hintergrund der Studie

Genom-editierte Organismen stellen aufgrund der vielfaltigen genomischen Eingriffsmoglich-
keiten, des erweiterten Spektrums an maoglichen Zielarten sowie der erschwerten Riickver-
folgbarkeit neue Anforderungen an das Monitoring moglicher Umweltwirkungen. Somit ist es
notwendig, das verfligbare methodische Spektrum zur Erfassung solcher Umweltwirkungen
dieser Organismen zu liberpriifen und gegebenenfalls anzupassen.

Eine generelle Voraussetzung fiir das Monitoring der Umweltexposition genom-editierten Or-
ganismen ist die Verfligbarkeit geeigneter analytischer Nachweismethoden. Fiir manche ge-
nom-editierten Organismen kann die Entwicklung derartiger Methoden bzw. die Anwendung
technisch anspruchsvoller Methoden erhebliche Herausforderungen mit sich bringen.

Das Ziel der vorliegenden Studie ist es, die neuen Fragen und Anforderungen, die sich durch
die Anwendung genom-editierter Organismen in der Umwelt ergeben, anhand von Fallbei-
spielen zu diskutieren und bestehende GVO-Monitoringkonzepte sowie nationale Monitoring-
programme des Naturschutzes in Deutschland (unter Mitwirkung des BfN) auf ihre Nutzbar-
keit zu Uberprifen, sowie Lilicken, Anpassungs- und Ergadnzungsbedarf zu identifizieren.
Schlussendlich werden Empfehlungen fiir das Monitoring genom-editierter Organismen for-
muliert.

12



Struktur der Studie

2 Struktur der Studie

Die vorliegende Studie ist in 4 Arbeitspakete (Prioritaten) unterteilt.

In Prioritdt 1 werden neue Wirkungspfade und —mechanismen von GE-Organismen mit po-
tenziell negativen Auswirkungen auf die Umwelt und die biologische Vielfalt ermittelt. Dazu
wurde ein Uberblick tber die aktuell im Fokus der Forschung befindlichen GE-Organismen
(Pflanzen, Tiere und Mikroorganismen) mit Potenzial fiir die Anwendung erstellt. Daraus wur-
den 5 Fallbeispiele ausgewahlt, flr die eine Recherche zu moglichen Wirkungspfaden und —
mechanismen, sowie Expositionspfaden und Wirkraumen durchgefiihrt wurde. Zudem wird
erganzend dargestellt, welche GE-Organismen sich in welchen Landern im Forschungs- bzw.
Anwendungsstadium befinden. Weiterhin wurde eine Recherche zum Nachweis von GE-Orga-
nismen durchgefiihrt, mit dem Fokus auf derzeit verfligharen und anwendbaren Methoden.
Diese Prioritat wird zudem durch eine Recherche hinsichtlich vorhandener Modellierungen
zum Verbreitungsverhalten von relevanten Kulturpflanzen und Tieren erganzt. Die Arbeiten
erfolgten mittels Literaturrecherche.

Prioritat 2 enthalt eine Recherche von Monitoringkonzepten zur Erfassung von Umweltwir-
kungen von GE-Organismen auf globaler Ebene. Dies erfolgte mittels Literaturrecherche sowie
Befragung relevanter Stakeholder.

Weiterhin wird eine zusammenfassende Ubersicht (iber in Deutschland bereits entwickelte
Konzepte und Ansdatze zum Monitoring von Umweltwirkungen von GVO (unter Mitwirkung
des BfN) erstellt und diese auf Verwendbarkeit fiir GE-Monitoring Giberprift. Diese Arbeiten
erfolgten ebenfalls durch Literaturrecherche.

Prioritat 3 fokussiert auf die Evaluierung der Verwendbarkeit bestehender bzw. in Entwick-
lung befindlicher BfN-Monitoringkonzepte und —programme des Naturschutzes. Zudem wer-
den Anknipfungspunkte zur Nutzung dieser Programme fiir ein GE-Monitoring, sowie Liicken
identifiziert. Die Arbeiten erfolgten mittels Literaturrecherche.

Die Ergebnisse der Prioritaten 1-3 wurden bei einem Online-Fachgesprach mit externen Fach-
personen aus Wissenschaft, Verwaltung und Praxis am 5.11.2021 diskutiert. Die Ergebnisse
und Riickmeldungen aus dem Fachgesprach wurden in Prioritat 4 berlcksichtigt.

Prioritdt 4 enthalt eine zusammenfassende Darstellung der Anforderungen und Empfehlun-
gen an ein Monitoring von Umweltwirkungen von GE-Organismen, basierend auf den Ergeb-
nissen der Prioritdten 1-3 und des Fachgesprachs.
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3 Prioritat 1: Ermittlung neuer Wirkungspfade und -mechanismen mit
potenziell negativen Auswirkungen auf die Umwelt und die biologische
Vielfalt

In Prioritat 1 soll die Frage behandelt werden, welche Wirkungspfade in der Umwelt fir ge-
nom-editierte (GE-)Organismen relevant sind und ob sich diese von klassischen GVO unter-
scheiden.

Die Ergebnisse der Prioritat 1 des Vorhabens sind in 4 Blocke aufgeteilt:

1. Uberblick tiber GE-Organismen mit Anwendungspotenzial;

2. Recherche zu Wirkungspfaden und -mechanismen von GE-Organismen;

3. Recherche zum Nachweis und der Detektion von GE-Organismen;

4. Modellierungen zum Verbreitungsverhalten von Arten, die im Fokus der GE-Forschung
stehen.

3.1 Uberblick iiber genom-editierte Organismen mit Anwendungspotenzial

3.1.1 Einleitung und Methode

Dieses Kapitel enthilt einen Uberblick tiber die derzeit im Fokus der Forschung und Industrie
liegenden GE-Organismen. Die Basis fir die Recherchen liefern bestehende Vorarbeiten bzw.
bereits vorhandene Literatur fiir die unterschiedlichen Organismengruppen (Pflanzen, Tiere,
Mikroorganismen), die durch eine aktuelle Recherche erganzt wurde.

Fiir die Recherche zu genom-editierten Pflanzen wurden folgenden Vor- bzw. Uberblicksarbei-
ten herangezogen:

e Bewgetal. (2018);

e Char & Yang (2020);

e Eckerstorfer et al. (2019a, b, 2020);
e Gelinsky (2019);

e Ku & Ha (2020);

e Modrzejewski et al. (2019, 2020);

e Salava et al. (2021);

e Metje-Sprink et al. (2020);

e Xuetal (2019);

e Zhouetal. (2019);

e BMC Biotechnology (2018-2020) Schwerpunktausgabe (Cross-journal collection) zu ,,Ge-
nome editing technology and applications in animals and plants”.

Fiir die Recherche zu genom-editierten Tieren wurden folgenden Vor- bzw. Uberblicksarbei-
ten herangezogen:

e CSS, ENSSER, VDW (2019);
e Genetic Literacy Project (2020);
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Gratacap et al. (2019);

e Kawall et al. (2020);

e Leeetal. (2020);

e Sovova et al. (2017);

e Tait-Burkard et al. (2018);
e USDA-APHIS (2021);

e Zhaoetal. (2019);

e BMC Biotechnology (2018-2020) Schwerpunktausgabe (Cross-journal collection) zu ,,Ge-
nome editing technology and applications in animals and plants”.

Fiir die Recherche zu genom-editierten Mikroorganismen und Viren wurden folgende Uber-
blicksarbeiten herangezogen:

van der Vlugt (2019);
Patel et al. (2019);

e Ellison et al. (2020);

e Nuismer & Bull (2020);

e Basuetal. (2018);

e Yadav et al. (2018);

e Ritalaetal. (2017);

o Adiego-Perez et al. (2019);
e Arazoe (2020);

e Liu&Qu(2019).

Da sich die Anwendungen aus den Uberblicksarbeiten z.T. als wenig geeignet fiir das gegen-
standliche Vorhaben erwiesen (z. B. fehlender Umweltbezug), wurde nach weiterer aktueller,
anwendungsspezifischer Literatur zu genom-editierten Mikroorganismen (Bakterien, Viren)
auch mit spezifischen Schllisselwortkombinationen in Google Scholar gesucht (gene edi-
ting/genome editing/CRISPR; Name des Taxons bzw. der Gattung oder Gruppe), beschrankt
auf die Publikationsjahre 2017-2020).

3.1.2 Recherche zu genom-editierten Pflanzen, Tieren, Mikroorganismen

Die Ergebnisse aus der Recherche zu genom-editierten Pflanzen, Tieren und Mikroorganismen
inkl. Viren sind den Tabellen im Anhang (Tab. 22, Tab. 23, Tab. 24) zu entnehmen.

3.1.3 Landeriiberblick zu genom-editierten Organismen

Das folgende Kapitel enthilt einen Uberblick tiber in Forschung befindliche genom-editierte
Organismen. Genom-editierte Organismen werden weltweit regulativ unterschiedlich ge-
handhabt. Einen Uberblick (iber den Stand der Regulierung gibt Eckerstorfer et al. (2019b).
Aufgrund dieser unterschiedlichen Handhabung ist nicht immer eindeutig feststellbar, ob ein
genom-editierter Organismus 1) in dem jeweiligen Staat einer behoérdlichen Regulierung un-
terliegt und 2) am Markt erhéltlich ist (selbst wenn eine behordliche Zulassung notwendig ist).
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Zudem ist es oft schwierig festzustellen, mittels welcher neuen molekularbiologischen Ziich-
tungstechnik ein Organismus hergestellt bzw. welches Merkmal verandert wurde, da dies oft
von den Firmen nicht veroffentlicht wird. In den USA wird dies meist in den Ansuchen zur
Deregulierung als ,,confidential business information” (CBI) gekennzeichnet. Informationen
zur Entwicklung genom-editierter Organismen aus Zeitungsartikeln, Pressemeldungen und
grauer Literatur o. a. erschweren zudem die faktenbasierte Zuordnung eines Organismus zu
einer spezifischen Technik und somit eine Abgrenzung zu klassisch gentechnischen Verande-
rungsmethoden (z. B. Transgenese).

Die Recherche zu den genom-editierten Organismen in unterschiedlichen Landern basiert vor-
rangig auf Informationen der jeweiligen Zulassungsbehoérden (sofern diese vorhanden und zu-
ganglich sind), sowie folgenden Literaturquellen:

e Genetic Literacy Project (2020);
e Metje-Sprink et al. (2020);

e Eckerstorfer et al. (20193, b);

e Menz et al. (2020);

o OECD (2020).

Des Weiteren wurden unterschiedliche Einzelquellen fiir die Recherchen in einzelnen Landern
herangezogen. Die Quellen sind in den jeweiligen Landertabellen angegeben.

3.1.3.1 Europaische Union, Schweiz und Norwegen

In der Europaischen Union unterliegen Organismen, die mittels neuer Mutageneseverfahren
hergestellt werden, der GVO Gesetzgebung gemaR Richtlinie (RL) 2001/18/EG bzw. Verord-
nung (EU) 1829/2003. Somit missen Feldversuche mit diesen Organismen als GVO Freiset-
zungsversuche (absichtliche Freisetzung in die Umwelt nach Teil B der RL 2001/18/EG) natio-
nal genehmigt werden. Zulassungen fur den kommerziellen Anbau in der EU (Teil C der RL
2001/18/EG) unterliegen einer EU-weiten Genehmigung. Beide kdnnen tiber die GVO Daten-
bank des Joint Research Centers (EC 2022) abgerufen werden. Zudem sind Antrage von GVO
fur die Vermarktung in oder als Lebens- bzw. Futtermittel (gegebenenfalls auch fiir den An-
bau) gemaR der Verordnung (EU) 1829/2003 uber das ,Register of Questions” der Europai-
schen Lebensmittelagentur EFSA (EFSA 2022) abrufbar. Eine spezifische Kennzeichnung, mit
welcher Technik der jeweilige Organismus hergestellt wurde, ist jedoch nicht gegeben.

In der Schweiz und Norwegen folgen die Gesetzgebungen weitgehend jener der Européischen
Union. In der Schweiz sind Bewilligungen von Gesuchen zu Freisetzungen von Organismen, die
als GVO eingestuft werden, liber die Homepage des Bundesamts fir Umwelt (BAFU) bzw. Ag-
roscope, dem nationalen Kompetenzzentrum fiir agronomische Forschung abrufbar.

Eine Ubersicht iber Feldversuche mit genom-editierten Organismen in der Européischen
Union bzw. in der Schweiz und Norwegen gibt Tab. 1.
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Tab. 1:

Land Kate-
gorie

Belgien Pflan-
zen

Deutsch- Tiere

land

Frank- Tiere

reich

Italien Pflan-
zen

Nieder- Pflan-

lande zen

Norwe- Tiere

gen

Schwe- Pflan-

den zen

Spanien  Pflan-
zen

Schweiz  Pflan-
zen

Organis-
mus

Mais

Schwein

Schwein

Schaf

verschie-
dene
Feld-
frichte

Apfel

Weizen

Fische

(Lachs)

Kartoffel

Kartoffel

Tabak

Apfel

Merkmal

eingeschrankter DNA
Reparaturmechanismus
und verdndertes
Wachstum

Untersuchung verschie-
dener humaner Krank-
heiten

Verbesserung der Or-
gane (fur Transplantati-
onszwecke)

Erhohte Muskelmasse

verschiedene Merkmale

Erhéhter Anthocyanin-
gehalt

Glutenfreiheit

Resistenz gegen Lause

verringerter Amylosege-
halt (far industrielle
Zwecke)

Pathogenresistenz

veranderter Alkaloidge-
halt,

verlangerte vegetative
Phase und spaterer
Blihzeitpunkt

Resistenz gegen Feuer-
brand

17

Feldversuchsnummer o-
der Forschung / Projekt-
betreiber

B/BE/18/V8 und
B/BE/19/V1/

Flemish Institute for Bio-
technology (VIB)

Forschung / TU Miinchen

Forschung / Centre for In-
novative Medical Models
Facility; Ludwig-Maximi-

lian-Universitat Minchen

Forschung / University of
Nantes (ITUN), siehe auch
Uruguay

Forschung / ENEA

B/NL/15/L01/

Stichting Dienst Land-
bouwkundig Onderzoek
(DLO)

Forschung (phD)/ Uni Wa-
geningen

Forschung / Norwegian
Fisheries, Aquaculture and
Food Research Institute —
Nofima

B/SE/19/5614 / Lyckeby
Starch AB

B/SE/20/1726 / Swedish
University of Agricultural
Sciences

B/ES/21/01, B/ES/20/01/
Instituto de Biologia Mo-
lecular y Celular de
Plantas, Agencia Estatal
Consejo Superior de Inves-
tigaciones Cientificas

Forschung /Agroscope, Zi-
rich

Genom-editierte Organismen in der EU sowie UK, Schweiz und Norwegen.

Referenz

JRC (2020)

Perleberg et al.
(2017)

Weintraub (2019)

Crispo et al. 2015

ENEA (2021)

JRC (2020)

Jouanin (2019)

The Fish Site
(2020)

JRC (2020), An-
dersson et al.
(2017)

JRC (2020)

JRC (2020)

Agroscope (2016)
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Land Kate- Organis- Merkmal Feldversuchsnummer o- Referenz
gorie mus der Forschung / Projekt-
betreiber
Kartoffel Resistenz gegen Kraut- Forschung / Agroscope, Agroscope (2018)
und Knollenfaule Ziirich
UK Pflan-  Gerste N-Fixierung (fir weniger  Forschung / John Innes McKie (2016)
zen Diingergabe) Centre
Leindot-  Ols3uregehalt B/GB/18/(R8)/01 / und JRC (2020), Faure
ter GB/19/R08/01 Rotham- & Napier (2018)
sted Research
Rote Produktion medizinisch ~ Forschung/ John Innes McKie (2016)
Riibe genutzter Aminosauren  Centre

(Parkinson)

Tiere  Huhn Influenza-Resistenz Forschung / Roslin Insti- The Roslin Insti-
tute & Imperial College tute (2019)
London
Huhn Produktion humaner Forschung / Roslin Insti- MacDonald
Proteine fiir Medizin- tute (2019)
zwecke
Schwein  Krankheitsresistenz Forschung / Roslin Insti- The Roslin Insti-
(PRRS, ASF-Virus) tute / Genus PLC tute (2018)

3.1.3.2 USA, Kanada

Gemal dem ,,Coordinated Framework for Biotechnology Regulation” kénnen in den USA Or-
ganismen, die mittels rekombinanter DNA hergestellt wurden, von keiner, einer, zwei oder
drei Agenturen reguliert werden, je nach Pflanze und Merkmal (Parrott 2018). Sofern Unkrau-
ter (,noxious weeds“) oder Pflanzenschadlinge (,,plant pests”) bzw. deren DNA-Sequenzen in-
volviert sind, ist das US Department of Agriculture — Animal and Plant Health Inspection Ser-
vice (USDA-APHIS) in den Regulierungsprozess eingebunden. So werden beispielsweise Pflan-
zen, die mittels Agrobacterium transformiert werden, von der USDA reguliert. Somit kdnnen
auch genom-editierte Pflanzen, bei denen Pflanzenschadlings-DNA bei der Herstellung betei-
ligt ist, durch die USDA reguliert werden (z. B. cisgener schorfresistenter Apfel). Durch den
»Am | regulated?” Prozess konnten Hersteller die Behorde beziiglich einer notwendigen Re-
gulierung ihrer Produkte konsultieren. Die Anfragen der Antragsteller (, letter of inquiry”), so-
wie die jeweiligen Antworten der Behdrde sind im Internet abrufbar (USDA-APHIS 2021). Mit
Stand April 2018 wurden 18 Anfragen zu genom-editierten Produkten gestellt (Parrott 2018).
Die meisten dieser Organismen werden als ,nicht reguliert” (,deregulated”) eingestuft. Aller-
dings lassen die Anfragen der Hersteller keine Aussagen zu, inwieweit die Produkte bereits fir
die kommerzielle Vermarktung vorgesehen sind. Manchmal wird von den Antragstellern (Uni-
versitaten bzw. kommerzielle Firmen) die Absicht von Feldversuchen dargestellt. Seit Mitte
2020 wurde der ,,Am | regulated?” Prozess durch den “SECURE Rule’s Exemption and Confir-
mation Process” ersetzt. Damit kdnnen Pflanzen, deren DNA-Sequenz verandert wurde, unter
spezifischen Bedingungen von den regulativen Vorschriften ausgenommen werden. Dies be-
trifft z. B. Deletionen, Austausch einzelner Basenpaare bzw. das Einbringen von Sequenzen
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aus dem natirlichen Genpool der Pflanze (Menz et al. 2020). Weiterhin werden genom-edi-
tierte Pflanzen, bei denen kein ,plant pest risk” der jeweiligen Pflanze bzw. der eingebrachten
Sequenz festgestellt wird, von einer Regulierung ausgenommen.

Die Umweltbehorde EPA ist bei genetischen Veranderungen von Pflanzen, die resistent gegen
Schadlinge und Pathogene sind, zustandig. Dies betrifft bei gentechnisch veranderten Orga-
nismen vorrangig solche, die Pestizide (sogenannte ,plant incorporated protectants”) produ-
zieren, also beispielsweise ein Bacillus thuringiensis (Bt) Protein. Inwiefern auch genom-edi-
tierte Pflanzen als ,,Pestizid” gelten kénnen, ist derzeit noch unklar (Parrott 2018).

Pflanzenbasierte Lebens- oder Futtermittel werden durch die US Lebensmittelbehérde (FDA)
reguliert. Deren ,statements” geben Auskunft bezliglich der Lebensmittelsicherheit von Pro-
dukten, sofern es freiwillige ,,consultations” der Antragsteller mit der Behorde gibt. Das Center
for Veterinary Medicine der FDA ist fiir genom-editierte Tiere zustdndig, wobei diese unter die
Kategorie ,, pharmazeutische Anwendungen” fallen (Parrott 2018).

Bei den angefiihrten Informationsquellen der USDA und der FDA sind jedoch die eingesetzte
Technik der genetischen Veranderung bzw. der Genom-Editierung nicht immer angefiihrt,
haufig sind verdanderte Gene oder Genfragmente bzw. die neu eingebrachten Merkmale als
vertrauliche Informationen (CBI) angefiihrt.

Derzeit sind — soweit bekannt — zwei genom-editierte Pflanzen in den USA am Markt erhaltlich.
Der herbizidresistente Raps von CIBUS (Technik: Oligonukleotid gerichtete Mutagenese
(ODM)) wird seit einigen Jahren ohne formale Regulierung oder ,Am | Regulated?” Anfrage
vermarket (Menz et al. 2020). Sojabohnen mit erhéhtem Olsiduregehalt der Firma Calyxt
(Technik: TALEN) werden seit 2018 angebaut, mit einer geschatzten Anbauflache von ca.
40.000 ha im Jahr 2020 (Menz et al. 2020). Zudem sind Feldversuche mit genom-editierten
Raps geplant (Yield 10 Bioscience, Menz et al. 2020).

In Kanada basiert die Regulierung genom-editierter Organismen auf einer produkt-orientier-
ten Evaluierung. Alle Pflanzenprodukte unterliegen denselben regulativen Vorschriften fir
Pflanzen mit neuartigen Merkmalen (,,plants with novel traits“), unabhangig von der Zich-
tungsmethode. Alle Pflanzen mit neuartigen Merkmalen kdnnen (ber eine Datenbank der Ka-
nadischen Lebensmittelbehdrde (Canadian Food Inspektion Agency) abgerufen werden
(Government of Canada 2022).

Eine Ubersicht (iber den Regulierungs- bzw. Forschungsstand genom-editierter Organismen in
den USA und Kanada geben Tab. 2 und Tab. 3. ,Dereguliert” bezieht sich auf den Zulassungs-
status gemalk USDA-APHIS Datenbank, ,Forschung” auf sonstige Berichte zu Forschungsvor-
haben mit genom-editierten Organismen. Die entsprechenden Referenzen sind in FuBnoten
angefiihrt.

Tab. 2: Genom-editierte Organismen in den USA (? = unbekannt).

Kate- Organismus Merkmal Status / Projektbetreiber Referenz
gorie
Pflan- Alfalfa Ligningehalt dereguliert 2017 / Calyxt Inc. USDA-APHIS (2021)
zen
Alfalfa Proof of concept Forschung / Agriculture and Agri- Gao et al. 2018

Food Canada
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Kate-
gorie

Organismus

Borstenhirse

Getreide
(Mais, Weizen,
Reis)

Kartoffel

Kartoffel

Leindotter

Mais

Mais

Mais

Mais

Pilze

Rasengras

Reis

Reis
Reis

Sojabohne

Sojabohne

Sojabohne

Sojabohne

Tabak

Merkmal

Bliihzeitpunkt

Erhohte N-Auf-
nahme

Braunung

Braunung, Alka-
loid Gehalt, Kalte-
lagerungstole-
ranz, Knollen-
groRe, Selbst-
Kompatibilitat

? (CBI), Produkt-
qualitat

Starkegehalt
(Wachsmais)

Mehltauresistenz

Ertrag

? (CBI)

Braunungsresis-
tenz

Wachstum, Her-
bizidresistenz

Resistenz gegen
Bakterienbrand

Herbizidresistenz
Salztoleranz

Ols3uregehalt

Trocken- und
Salztoleranz

Ol- und Protein-
gehalt

BlattgroRe, Sa-
mengewicht

Nikotingehalt

Status / Projektbetreiber

dereguliert 2017 / Donald Danforth
Plant Science Center

Forschung / MIT

dereguliert 2016 / Calyxt Inc.

dereguliert 2016, 2017, 2020 /
Simplot Plant Sciences

dereguliert 2017, 2018, 2020 /
Metabolix Oilseed (Yield10 Biosci-
ence)

dereguliert 2016 / DuPont

dereguliert 2018 / DuPont

dereguliert 2015 / Benson Hill Bio-
systems

dereguliert 2020 / Inari Agriculture
Inc.

dereguliert 2016 / Pennsylvania
State University

dereguliert 2020 / Scotts-Miracle
Gro, Ohio

dereguliert 2015 / lowa State
Univ.2020 / Univ. Missouri

deregulated 2020 / Cibus
Forschung / AGRISEA

dereguliert 2015, 2020 / Calyxt Inc.
/ Celletics Plant Sciences

dereguliert 2017 / USDA ARS Min-
nesota
dereguliert 2020 / Corteva

dereguliert 2020 / Univ Missouri

dereguliert 2011 / Univ North Caro-
lina
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Referenz

USDA-APHIS (2021)

Miller & Jameel
(2020)

USDA-APHIS (2021)

USDA-APHIS (2021)

USDA-APHIS (2021)

USDA-APHIS (2021)

USDA-APHIS (2021)

USDA-APHIS (2021)

USDA-APHIS (2021)

USDA-APHIS (2021)

USDA-APHIS (2021)

USDA-APHIS (2021)

USDA-APHIS (2021)
Simke (2021)

USDA-APHIS (2021)

USDA-APHIS (2021)

USDA-APHIS (2021)

USDA-APHIS (2021)

USDA-APHIS (2021)
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Kate-
gorie

Tiere

Organismus

Tabak

Tabak

Tomate

Tomate

Weizen

Weizen

Fische (Wels)

Korallen
Reptilien
Rind
Rind
Rind
Rind
Schwein
Schwein

Merkmal

Nektargehalt

? (CBI)

Virusresistenz

Pflanzenarchitek-
tur, friihe Reife
(indoor-farming)

Hoherer Ballast-
stoffanteil

Mehltau-Resis-
tenz

Schnelleres
Wachstum/er-
hohter Muskelan-
teil

Proof of concept,
Naturschutz

Proof of concept

Nur mannliche
Nachkommen

Hornlosigkeit/Hit-
zetoleranz

Hitzetoleranz

Krankheitsresis-
tenz (Bovine Re-
spiratory Disease)

Krankheitsre-
sistenz (Porcine
Reproductive and
Respiratory Syn-
drome Virus PRRS

Kastrationsfrei-
heit

Status / Projektbetreiber

dereguliert 2019 / Max Plank Insti-
tut DE

dereguliert 2019 / Altria Client Ser-
vices LLC

dereguliert 2019 / Nexgen Plants
Ltd

dereguliert 2020 / Cold Spring Har-
bor Laboratory

dereguliert 2018 / Calyxt Inc.

dereguliert 2016 / Calyxt Inc.

Forschung / Auburn University

Forschung / Stanford, Univ Texas,
Australian Institute of Marine Sci-
ence

Forschung / University Georgia

Forschung / Univ California Davis

Forschung / Acceligen (Recombi-
netics)

Forschung / Acceligen (Recombi-
netics)

Forschung / Washington State Uni-

versity

Forschung / University of Missouri,
GENUS, Acceligen (Recombinetics)

Forschung / Recombinetics
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Referenz

USDA-APHIS (2021)

USDA-APHIS (2021)

USDA-APHIS (2021)

USDA-APHIS (2021)

USDA-APHIS (2021);
Calyxt (2021)

USDA-APHIS (2021)

Genetic Literacy Pro-
ject (2021)

Genetic Literacy Pro-
ject (2021)

Genetic Literacy Pro-
ject (2021)

Genetic Literacy Pro-
ject (2021)

Genetic Literacy Pro-
ject (2021)

Genetic Literacy Pro-
ject (2021)

Genetic Literacy Pro-

ject (2021)

Genetic Literacy Pro-
ject (2021)

Genetic Literacy Pro-
ject (2021)
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Tab. 3: Genom-editierte Organismen in Kanada

Kategorie Organis- Merkmal Status / Projektbetreiber Referenz
mus
Pflanzen Kartoffel enzymatische Brdu-  Zugelassen 2016 / Simplot Government of Canada
nung (2022)
Raps Herbizidtoleranz Zugelassen 2013 / CIBUS Government of Canada
(2022)
Tiere Schwein Stresstoleranz, Forschung / University of Univ. of Guelph (2021)
Fleischqualitat, Im-  Guelph
munitat

3.1.3.3 Zentral- und Stidamerika

Einige sidamerikanische Lander haben in den letzten Jahren ihre regulatorischen Vorgaben
zur Klarstellung des rechtlichen Status genom-editierter Organismen erweitert, z. B. mittels
sogenannter , Resolutionen” (z. B. Argentinien, Brasilien). Demnach werden in den meisten
Landern genom-editierte Organismen ohne rekombinante DNA (ortsgerichtete Nukleasen
(SDN): SDN-1, SDN-2 oder ODM) nicht als GVO eingestuft (Menz et al. 2020). Auf der Home-
page der brasilianischen Freisetzungsbehérde (CTNBio n.i.) sind ,klassische” GVO angefiihrt,
die kommerziell zugelassen sind. Laut Eckerstorfer et al. (2019b) gab es bei der argentinischen
Behorde bis 2018 bereits einige Anfragen bezliglich der regulatorischen Einstufung genom-
editierter Pflanzen. Gemal freiwilligen Angaben der Firmen werden in Sidamerika Feldversu-
che mit genom-editierten Pflanzen zu Forschungszwecken, aber auch zu Vermehrungszwe-
cken durchgefiihrt. Informationen darliber sind jedoch vertraulich, es sind keine offiziellen
Angaben verfiigbar (Menz et al. 2020). Eine Ubersicht {iber die Produkte und Organismen, die
mittels neuer biotechnologischer Methoden erzeugt wurden und einer regulatorischen Pri-
fung unterzogen wurden, geben Whelan et al. (2020). Tab. 4 gibt eine Ubersicht (iber Antrige
und Forschungen an genom-editierten Organismen in ausgewahlten Liandern Zentral- und
Stdamerikas (siehe auch Nepomuceno et al. 2019).

Tab.4: Genom-editierte Organismen in Zentral- und Stidamerika (? = unbekannt, n. i. = not indica-
ted).
Land Katego- Organismus Merkmal Status / Projektbetreiber Referenz
rie
Brasilien  Pflanzen  Mais Starkequalitat CTNBio Zugelassen 2018 / ? CTNB (n.i.)
(Wachsmais)
Sojabohnen  Nematodenre- Forschung / Tropical Melhora-  Evogene
sistenz mento & Genética (2018)
Tiere Fische (Tila-  Erhohter Ertrag CTNBio Antrag/ ? CTNB (n.i.)
pia)
Rind Hitzetoleranz CTNBio Antrag / US Recombi- CTNB (n.i.)
(GE-Rind ,Gen- netics
zel”)
Rind Hornlosigkeit CTNBio / US Recombinetics CTNB (n.i.)
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Land

Argenti-

nien

Uruguay

Kolum-
bien

Costa
Rica

Guate-
mala

Katego-
rie

Pflanzen

Tiere

Pflanzen

Tiere

Pflanzen

Pflanzen

Tiere

Organismus

Kartoffel

Fische (Tila-
pia)

Pferd

Rind

Rind

Manda-
rine/To-
mate

Sojabohne

Sojabohne

Schafe

Kakao

Reis/Ma-
niok

Reis

Tephritidae
(Frucht-
/Bohrflie-
gen)

Merkmal

Nicht braunende
(Polyphenoloxi-
dase)

Schnelleres
Wachstum, Ho-
herer Ertrag

verbesserte
Muskelentwick-
lung

Hornlos/hitzeto-
leranz (,,Gen-
zel”)

Humane Milch-
proteine/ hy-
poallergene
Milch

Antioxidantien-
Gehalt

Herbizidresis-
tenz

Lektin-Reduk-
tion

erhohter Mus-
kelanteil

Geringerer Cad-
mium-Gehalt

erleichterte Ver-
daulichkeit /
Krankheitsresis-
tenz

Trockenresistenz
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Status / Projektbetreiber

Forschung / Institute of Agri-

cultural Technology of Argen-
tina (INTA), Feldversuche seit
2020

Antrag auf Vermarktung /
Intrexon’s AquaBounty divi-
sion

Forschung / Kheiron and FLENI
medical center researchers

Antrag Vermarktung / US
Recombinetics

Forschung / INTA, Universitat
San Martin

Forschung / Universidad de la
Republica / INIA

Forschung / Universidad de la
Republica and Instituto
Nacional de Investigacion Ag-
ropecuaria (INIA)

Forschung / Universidad de la
Republica and INIA

Forschung / Institut Pasteur de
Montevideo

Forschung /CIAT

Forschung / International Cen-
ter for Tropical Agriculture
(CIAT)

Forschung / Universitat Costa
Rica

Forschung / IAEA Technical
Cooperation in Guatemala

Referenz

Gonzalez et
al. (2020)

The Fish Site
(2018)

Norero (2018)

Ledford
(2019)

Gonzalez et
al. (2020)

Gatica-Arias
(2020)

Gatica-Arias
(2020)

Gatica-Arias
(2020)

Crispo et al.
(2015)

Gatica-Arias
(2020)

Villarino
(2017)

Universidad
de Costa Rica
(2022)

Sim et al.
(2019)
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3.1.3.4 Australien, Neuseeland

In Australien werden genom-editierte Organismen als GVO eingestuft. Eine Ausnahme gilt fiir
Organismen, die mittels SDN1 Methoden hergestellt werden, diese sollen nicht reguliert wer-
den (Menz et al. 2020). Alle Organismen, die fiir eine Freisetzung in die Umwelt (,intentional
release”) zugelassen sind, konnen lber die Homepage der zustandigen Behorde fiir Freiset-
zung von GVO in die Umwelt (OGTR , Australian Office of the Gene Technology Regulator”
abgerufen werden (OGTR n.i.). Derzeit sind keine genom-editierten Pflanzen fir den kommer-
ziellen Anbau zugelassen (Eckerstorfer et al. 2019b), Feldversuche finden mit genom-editier-
tem Sorghum statt (Tab. 5).

In Neuseeland unterliegen alle genom-editierten Organismen den relevanten gesetzlichen Re-
gulierungsvorschriften von klassischen GVO (Menz et al. 2020). Die neuseelandische Umwelt-
behorde (NZ EPA New Zealand Environmental Protection Agency) reguliert alle Anwendungen
von genom-editierten Organismen gemaR dem nationalen Biosicherheitsrahmen. Feldversu-
che mit GVO koénnen lber die Homepage der neuseeldandischen Umweltbehérde EPA abgeru-
fen werden (EPA 2022). Da seit 2010 keine Feldversuche mit gentechnisch veranderten Pflan-
zen oder Tieren genehmigt wurden, ist davon auszugehen, dass derzeit auch keine Feldversu-
che mit genom-editierten Organismen stattfinden. Tab. 5 und Tab. 6 geben eine Ubersicht
Uber Forschungen an genom-editierten Organismen in Australien und Neuseeland.

Tab.5: Genom-editierte Organismen in Australien (n. i. = not indicated).
Kategorie Organis- Merkmal Status / Projektbetreiber Referenz
mus
Pflanzen Raps Trockentoleranz, Forschung / University of Syd-  Rural Industries Research
fotosynthetische ney & Development Corpora-
Kapazitat, Olgehalt tion (2016)
im Samen
Reis Amylosegehalt Forschung / University of Zhang et al. (2017)
(,,sticky rice”) Queensland
Weizen, versch. Merkmale Forschung / CSIRO OGTR (n.i.).
Gerste
Tiere Amphi- toxinfrei Forschung / CSIRO Animal Mitchell (2017)
bien Health Laboratory
(Kroten)
Huhn Biologischer Mar- Forschung / CSIRO Animal Zhang et al. (2017)
ker (GFP) im Ge- Health Laboratory & Poultry
schlechtschromo- CRC
som
Huhn Allergenfreie Eier Forschung / CSIRO, Deakin Rural Industries Research
University & Development Corpora-
tion (2016)
Korallen Verbesserte Hitze- Forschung / Australian Insti- Cleves et al. (2020)
toleranz tute of Marine Science & Univ
Texas
Mause Nur mannliche Forschung / AUS NZ und NGO  Creagh (2018)

Nachkommen

(Island conservation)
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Tab. 6: Genom-editierte Organismen in Neuseeland

Kategorie Organis- Merkmal Status / Projektbetreiber Referenz
mus
Tiere Mause Nur mannliche Nach-  Forschung / NZ AUS und NGO  Regalado (2017)
kommen Island Conservation
Rind Hpyoallergene Milch  Forschung / AgResearch Jabed et al. (2012)
3.1.3.5 Japan

Japan reguliert alle Organismen, die mittels Einbringung extrazellular hergestellter Nuklein-
sauren verandert wurden, als GVO. Ausnahmen von der Regulierung sind méglich, z. B. wenn
das urspriinglich eingebrachte DNA Material nicht mehr im Organismus nachweisbar ist. Somit
sind auch Produkte, die mittels SDN-1 hergestellt wurden, von der Regulierung ausgenommen
(Menz et al. 2020). Aus genom-editierten Pflanzen hergestellte Lebensmittel bendétigen ent-
weder eine ,notification” oder eine Sicherheitsbewertung (,safety assessment“). So wurde
bereits flr Kartoffel der Firma Simplot 2017 und 2019 die Sicherheitsbewertung abgeschlos-
sen, zwei weitere Produkte (Krankheitsresistenz, geringerer Acrylamidgehalt und verringerte
Druckstellen) von Simplot Co. werden derzeit begutachtet. Zudem wurde 2015 ein Produkt
(Alfalfa) der Fa. Monsanto/Forage Genetics mit reduziertem Ligningehalt bewertet. Ein Pro-
dukt der Universitat Tsukuba/InPlanta Innovations Inc. (Tomate) mit veranderter Miraculin-
produktivitat ist derzeit ebenfalls in Begutachtung. Eine genom-editierte Tomate mit erh6h-
tem GABA Gehalt (Sanatech-Seeds) wurde 2021 bereits vermarktet (Menz et al. 2020). Wei-
terhin sind Feldversuche mit Reis und Forschungen zu verschiedenen Pflanzen und Tieren im
Gange (Tab. 7).

Tab.7: Genom-editierte Organismen in Japan

Kategorie Organismus Merkmal Status / Projektbetreiber Referenz
Pflanzen/ Japanische Blutenfarbe Forschung / University of Tsu- Watanabe et
Prunkwinde (Ja- kuba, National Agriculture al. (2017)
panese morning and Food Research Organiza-
glory) tion (NARO), Yokohamaa City
University
Kartoffel Glykalkaloidfreiheit ~ Forschung / Kobe University Nakayasua
(2018)
Reis Hoherer Ertrag Feldversuche 2017 / National  N.N. (2017)

Agriculture and Food Re-
search Organization

Tomaten Erhohte Menge an Forschung / Tsukuba Univer- Nonaka et al.
GABA sity (2017)
Tiere Fische (Brasse) Fleischqualitat Forschung / Kyoto Universitat  Kishimoto et
al. (2018)
Fische (Thun- Langsamere Bewe- Forschung / Seikai National Higuchi et al.
fisch; Makrele) gungen, weniger Ag-  Fisheries Research Institute (2019)
gressivitat
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Kategorie Organismus

Fische (Anchovy,

Sardellen)

Rind

Schwein

3.1.3.6 China

Merkmal

Modell

Experimentelles

Status / Projektbetreiber

Forschung / University
Kyushu

Resistenz gegen ge-  Forschung / National Agricul-
netische Krankheit ture and Food Research Or-
(Wachstumsmangel) ganization NARO

IARS Syndrom

Erhohte Anzahl an Forschung / NH Food

Muskelfasern

Referenz

Sakaguchi et
al. (2019)

lkeda et al.
(2017)

Rao et al.
(2015)

China investiert massiv in die Forschung genom-editierter Organismen (Cohen 20194, b). Der
Grofteil wissenschaftlicher Publikationen zu genom-editieren Organismen stammt von chine-
sischen Wissenschaftlern (Menz et al. 2020 und Referenzen darin). Bis dato wurden keine spe-
zifischen legislativen Dokumente fiir die Regulierung genom-editierter Organismen veroffent-
licht (Menz et al. 2020). Forschungsarbeiten zu genom-editierten Organismen umfassen eine
Reihe von Pflanzen und Tieren (Tab. 8).

Tab. 8: Genom-editierte Organismen in China

Kategorie Organismus

Pflanzen Mais, Weizen

Pappeln

Reis

Sojabohne

Tomaten

Weizen

Tiere Affen,
Schweine,
Hunde

Rind

Merkmal

Ertragsteigerung

Proof of concept

Hoherer Ertrag, Bal-
laststoffgehalt

Ertragssteigerung,
Warmetoleranz

Hitzetoleranz

Pilzresistenz

Schnelleres Wachs-
tum, Humanmedizini-
sche Zwecke (z. B.
Organersatz), Kalte-
toleranz, schnelleres
Wachstum, Krank-
heitsresistenz, mehr
Muskelmasse, weni-
ger Fettgehalt

Tuberkulose-Resis-
tenz
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Status / Projektbetreiber

Forschung / Chinese Academy
of Sciences (CAS)

Forschung / Southwest Univer-
sity

Forschung / Chinese Academy
of Sciences (CAS)

Forschung / Chinese Academy
of Sciences (CAS)

Forschung / Agricultural Univer-
sity

Forschung / Chinese Academy
of Sciences (CAS)

Forschung / Yunnan Key Labor-

atory of Primate Biomedical Re-
search, Chinese Academy of Sci-
ences (CAS), Yanbian University
Jilin University

Forschung / College of Veteri-
nary Medicine, Northwest A&F
University in Shaanxi

Referenz

Liang et al.
(2014)

Fan et al. (2015)

Miao et al.
(2018), Sun
(2017)

Hui (2019)

Yu et al. (2019)

Cohen (20193,
b)

Cohen (20193,
b)

Gao et al.
(2017)
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Kategorie Organismus Merkmal Status / Projektbetreiber Referenz
Schweine verringerte GroRe Forschung / BGI (Chinese Bio- Cyranoski
(micro-pigs) tech Company) (2015)
Ziegen erhohte Muskel- Forschung / Northwest A&F Wang et al.
masse University (2018)

3.1.3.7 Russland

Informationen Uber die Forschung zu GE-Organismen in Russland sind kaum verfligbar. Der-
zeit ist in Russland nur der Anbau von GVO fiir wissenschaftliche Zwecke erlaubt, kommerzi-
eller Anbau ist verboten. Mittels eines Dekrets wurde 2019 ein Forschungsprogramm gestar-
tet, um die Defizite in der biotechnologischen Forschung zu verringern. Das Programm soll
genom-editierte landwirtschaftliche Pflanzen wie Weizen, Gerste, Kartoffel, Zuckerriiben und
schnell wachsende Baume fordern (Dobrovidova 2019, Menz et al. 2020). Eine Aktualisierung
der derzeitigen Rechtslage bezliglich des Anbaus oder Ziichtung von Pflanzen und Tieren im
Hinblick auf neue biotechnologische Methoden ist daher zu erwarten (Menz et al. 2020). An
einigen wenigen genom-editierten Pflanzen wird geforscht (Tab. 9).

Tab. 9: Genom-editierte Organismen in Russland

Kategorie Organismus Merkmal Status / Projektbetreiber Referenz
Pflanzen Kartoffel, Zucker-  Krankheitsresistenz ~ Forschung / Russian Acad- Dobrovidova (2019)
ribe emy of Sciences (RAS)
Weizen und Leichtere Verarbei-  Forschung / Vavilov Re- Dobrovidova (2019)
Gerste tung, Nahrstoffgeh-  search Institute of Plant In-
alt dustry and RAS
3.1.3.8 Indien

In Indien ist die Regulierung genom-editierter Organismen derzeit noch in Diskussion (Menz
et al. 2020). Im Jahr 2020 wurde vom zustdandigen Ministerium ein Dokumentenentwurf zu
genom-editierten Organismen veréffentlicht, in dem ein stufenweiser Ansatz fiir die Regulie-
rung genom-editierter Produkte vorgeschlagen wird. An genom-editiertem Reis und Bananen
wird geforscht (Tab. 10).

Tab. 10: Genom-editierte Organismen in Indien

Kategorie Organismus Merkmal Status / Projektbetreiber Referenz

Pflanzen Bananen Vitamin-A-Gehalt Forschung / Agri-Food Bio- Kaur et al. (2016)
technology Institute

Reis Salztoleranz Forschung / National Institute  Farhat et al. (2019)
for Plant Biotechnology

3.1.3.9 Afrika

Die Gesetzgebung zur Regulierung von GVO in den afrikanischen Staaten ist dulRerst heterogen
(Komen et al. 2020). Derzeit ist unklar, ob und wie genom-editierte Organismen in unter-
schiedlichen afrikanischen Staaten reguliert werden. Dennoch beginnen einige Staaten mit
Beratungen hinsichtlich eines regulatorischen Rahmens fiir GE-Organismen. Viele afrikanische

27



Prioritat 1: Ermittlung neuer Wirkungspfade und -mechanismen mit potenziell negativen Auswirkungen auf die
Umwelt und die biologische Vielfalt

Staaten verfligen liber eine eigene GVO Gesetzgebung, die derzeit auch fiir genom-editierte
Organismen angewandt wird (Eckerstorfer et al. 2019b). In Nigeria wurde das Biosicherheits-
gesetz 2019 dahingehend geandert, dass auch genom-editierte Organismen, Gene Drive Or-
ganismen und Anwendungen synthetischer Biologie gemeinsam mit klassischen GVO als regu-
lierte Technologien erfasst werden (Komen et al. 2020). In Afrika sind vor allem Bananen,
Sorghum, Yamswurzel und Maniok wichtige Grundnahrungsmittel, deren konventionell
schwer bekampfbare Krankheiten (z. B. Viruserkrankungen, Pararetroviren) auch mittels Ge-
nomeditierungstechniken beforscht werden (Komen et al. 2020; siehe Tab. 11).

Tab. 11: Genom-editierte Organismen in Afrika (? = unbekannt, n. i. = not indicated)

Land Katego- Organismus  Merkmal Status / Projektbetrei- Referenz
rie ber
? Pflanzen  Kakao Virusresistenz (CSSV) Forschung / Pennsylva- Gakpo (2019)
nia State University
? Maniok Reduktion toxischer Forschung / z. B. Inno- Innovative
Glucoside u.a. vative Genomics Insti- Genomics In-
tute stitute (n. i.)
Uganda, Maniok Virusresistenzen Feldversuche? / Na- Cerier (2019)
Kenia tional Agriculture Crops
Resources Research In-
stitute
Nigeria, Bananen Krankheitsresistenz, Forschung / Interna- Tripathi et al.
Kenia Hitzetoleranz tional Institute of Tropi-  (2018)
cal Agriculture (lITA)
Mais Virusresistenz (maize Forschung / Corteva Daniel (2019)
lethal necrosis) Agri-Science, CIMMYT,
Kenya Agriculture and
Livestock Research Or-
ganisation (KALRO)
Sorghum Parasitenresistenz Forschung / Kenyatta Cerier (2019)
(Striga) University
Kenia Yamswurzel  Krankheitsresistenz, Vi-  Forschung / ILRI (inter- Meeme
tamin-A Gehalt national livestock rese- (2019)
arch institute)
Athiopien,  Tiere Rind, Huhn Erhdhte Milchleistung,  Forschung / University Centre for
Kenia, Ni- Krankheitsreisistenz, of Edinburgh’s Centre Tropical Live-
geria, Hitzetoleranz for Tropical Livestock stock Genet-
Tanzania Genetics and Health, Ac- ics and
celigen (US) Health (n.i.)
Kenia Rind Krankheitsresistenz Forschung / Internatio- ILRI (n.i.)

(East Coast fever,
Trypanosomiasis)
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3.2 Wirkungspfade und — mechanismen genom-editierter Organismen

In diesem Kapitel sollen mogliche Umweltwirkungen auf die biologische Vielfalt, Expositions-
pfade und Wirkrdume von genom-editierten Organismen beispielhaft dargestellt werden.
Dies beinhaltet die Beriicksichtigung der jeweiligen Art, der veranderten oder neuartigen Ei-
genschaft und des jeweiligen Nutzraumes bzw. der potenziell betroffenen Okosysteme. Als
Vergleich dienen klassische GVO und deren Umweltwirkungen, sofern vergleichbare trans-
gene Organismen vorhanden sind.

Die Auswahl von fiinf Beispielen erfolgte auf Basis der Recherche zu genom-editierten Orga-
nismen (siehe 3.1.2). Die Beispiele wurden in Abstimmung mit dem Auftraggeber ausgewahlt
und umfassen genom-editierte Tomaten, Apfelbaume, StiBwasserfische, Mikroalgen, sowie
ein gentechnisch verandertes Virus. Letzteres wurde gewahlt, da derzeit kein Beispiel eines
genom-editierten Virus mit Anwendungspotenzial verfligbar ist. Vier der finf ausgewahlten
Beispiele sind fiir Deutschland kommerziell relevant (Ausnahme: Citrus Tristeza Virus). Zudem
wurden diese Gruppen bisher fiir das Monitoring in Deutschland nicht oder nur eingeschrankt
betrachtet.

3.2.1 Genom-editierte Tomaten

3.2.1.1 Biologie, Okologie und Anbau

Die Kulturform der Tomate (Solanum lycopersicum, frither Lycopersicum esculentum) gehort
zu der Familie der Nachtschattengewdachse (Solanaceae). Sie wird heute zur Gattung Solanum
gezahlt, die ca. 1.500 Arten umfasst wie z. B. auch Kartoffeln und Auberginen. Zusammen mit
12 wildverwandten Arten gehort die Tomate zu der Sektion der Tomaten, die ihren biologi-
schen Ursprung im Westen Siidamerikas, zwischen der Pazifikkiiste und den Anden, hat (OECD
2016, 2017). Inre Domestikation geht bereits auf die prahispanische Zeit der Hochkulturen der
Maya und Azteken in Mittelamerika zurtick. Dementsprechend ist ihr Diversitatszentrum gro-
Rer und nicht identisch mit dem Zentrum ihres biologischen Ursprungs. Es liegt v.a. in Mexiko
und der Andenregion Siidamerikas, z. B. in Peru, wo besonders viele wildverwandte Arten,
Unkrautarten und lokale Landrassen vorkommen. Als direkte Vorfahren der Tomate werden
heute die Arten Solanum pimpinellifolium und Solanum cerasiforme angesehen (OECD 2016,
2017). Die spanischen Eroberer brachten die Tomate im 16. Jahrhundert nach Europa, wo sie
aber vorerst v. a. als Zierpflanze Verwendung fand und aufgrund ihrer Ahnlichkeit mit anderen
Nachtschattengewdachsen (z. B. der Tollkirsche, Belladonna) als ungenieBbar galt. Erst nach
einigen zlchterischen Verbesserungen im 17. und 18. Jahrhundert durch italienische Ziichter
trat sie im 19. Jahrhundert ihren weltweiten Siegeszug als Nahrungsmittel an.

Die Tomate ist eine ausdauernde, krautige Pflanze, die jedoch als einjahrige Kultur angebaut
wird. lhre Frucht ist eine Beere, weshalb sie zu den sogenannten Fruchtgemiisen zihlt. Die
Blitenstande sind Trauben mit bis zu 25 Einzelbliten. Kultivierte Tomaten sind iberwiegend
selbstbefruchtend (autogam), Fremdbefruchtung ist jedoch moglich und betragt bei Kulturar-
ten bis zu 12 % (OECD 2016, 2017). Voraussetzung fiir die Selbstbefruchtung ist eine durch
Insekten (in Glashdusern werden dafiir z. B. Hummeln eingesetzt) oder Wind erzeugt Vibration
(Vibrationsbestduber). Einige wildverwandte Arten der Gattung Solanum sind allogam. Da In-
floreszenzen laufend gebildet werden, existieren Knospen, Bliten und Friichte zumeist gleich-
zeitig an den Tomatenpflanzen. Je nach GroRe und Form der Friichte spricht man von Rispen-
, Fleisch- oder Cocktailtomaten. Aus erndhrungsphysiologischer Sicht ist v. a. ihr Gehalt an
Vitaminen, Mineralien und sekundaren Pflanzenstoffen interessant, wie z. B. das Carotinoid
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Lycopin, das in reifen Tomaten reichlich vorhanden ist und sich positiv auf den menschlichen
Organismus auswirkt. Die antinutritiven Alkaloide Solanin und Tomatin werden in der Frucht
beim Reifevorgang abgebaut.

Tomaten bendtigten ein warmes Klima fir ihre Entwicklung (das Temperaturoptimum liegt je
nach Entwicklungsstadium zwischen 15 und 25°C) und sind nicht frost-tolerant. In Mitteleu-
ropa ist sie ein neophytische Nutzpflanze, die gelegentlich unbestandig verwildert und spora-
disch an Flussufern sowie stickstoffliebenden Flussmeldefluren und Klarschlammdeponien
vorkommt (Adler et al. 1994, BioFlor 2021, FloraWeb 2021). Man unterscheidet zwei Wuchs-
typen: eine unbegrenzt wachsende (indeterminierte) Form, die an Staben oder Schniiren ge-
zogen wird und eine begrenzt wachsende (determinierte) Form die Buschtomate.

Die Tomate zahlt zu den genetisch am besten erforschten Kulturpflanzen. Sie dient als Mo-
dellpflanze in der Erforschung von Genfunktionen und bei Untersuchungen zur pflanzlichen
Stoffwechselregulation, z. B. bei Fruchtreifung, Vitaminbiosynthese und Hormonregulation
(OECD 2016, 2017). Die Tomate besitzt ein diploides Genom (2n = 24, ca. 950 Millionen Ba-
senpaare; Salava et al. 2021). Ihr Lebenszyklus ist relativ kurz: 45 Tagen bendtigt eine Toma-
tenpflanze von der Keimung bis zur Bliite, die Entwicklung der Friichte betragt in etwa 7-9
Wochen (OECD 2016, 2017). Aus diesen Griinden, sowie der Tatsache, dass effiziente Metho-
den zur Transformation zur Verfligung stehen, dient sie der biotechnologischen Forschung
auch als Modellpflanze fiir molekulares Design (Chaudhary et al. 2019).

3.2.1.2 Ziichtung und Sortenentwicklung

Im Laufe der Jahrhunderte wurde eine Vielzahl verschiedener Sorten geziichtet, wobei aller-
dings viele wichtige Eigenschaften verloren gingen (z. B. Krankheitsresistenz, Toleranz gegen-
Uber abiotischem Stress; Salava et al. 2021). Die durch klassische Mutationszlichtung mittels
chemischer und physikalischer Mutagenese erzielte Verbesserung von Eigenschaften (v. a.
groRere FruchtgrofRe, Inhaltsstoffe, Veranderung des Fortpflanzungssystems) ging mit einem
Verlust an Fitness und genetischer Vielfalt einher (OECD 2016, 2017). Daher sind heute wild-
verwandte Arten und Landrassen, wie z. B. die in den Anden beheimatete Solanum pennellii,
aufgrund ihrer Trockentoleranz und Morphologie fiir die Zlichtung von groRer Bedeutung, z. B.
Solanum pennellii genome project (N. N. 2022). Innerhalb der Gattung Solanum gibt es jedoch
auch Arten, die mit S. lycopersicum kreuzbar sind. So sind z. B. inter-spezifische Kreuzung mit
den sieben Arten des S. esculentum-Komplexes leicht moglich, mit Arten des S. peruvianum-
Komplexes allerdings nur mit Hilfe von ,embryo rescue” Verfahren (OECD 2017). Kreuzungen
mit in Mitteleuropa beheimateten Arten aus der Familie der Nachtschattengewachse sind
ebenso wenig beschrieben wie das neophytische Vorkommen von wildverwandten und kreuz-
baren Arten.

Das Vorhandensein mannlich steriler Sorten erméglicht die Hybridziichtung bei Tomaten. Die
Mehrzahl der heute kommerziell angebauten Sorten sind Hybridsorten. Beim Anbau im Boden
kommen auch Veredelungsmethoden zum Einsatz, indem z. B. die kommerziell interessante
Sorte auf einen gegeniber Schadlingen resistenten Wurzelstock aufgepfropft wird. Primére
Dormanz ist bei Tomaten ausgepragt. Die Organisation flir wirtschaftliche Zusammenarbeit
und Entwicklung (OECD) halt in ihrem Dokument zur Biologie der Tomate fest: ,[...] it is diffi-
cult to find information that contributes to an understanding of the potential for gene flow
(including pollen and seed dispersal) and data on seed viability or dormancy” (OECD 2017).
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Zu den am intensivsten verfolgten Zuchtzielen zahlen die Resistenz und/oder Toleranz gegen-
Uber Umwelteinfliissen und — je nachdem ob fiir den Frischtomatenmarkt oder die Verarbei-
tung produziert wird — Verbesserungen in der Fruchtqualitat (z. B. in Bezug auf Zuckergehalt,
Reifung, Farbe, Form, Geschmack und Lagerungsfahigkeit; Ku & Ha 2020). Das Einkreuzen von
polygenen Merkmalen (z. B. Stresstoleranz, Krankheitsresistenz) ist jedoch mit viel grofReren
Schwierigkeiten verbunden als das Einkreuzen monogenetischer Eigenschaften. Deshalb
schlugen Zso6gon et al. die sogenannte de-novo Domestikation von Wildsorten vor (Zs6gon et
al. 2016). Durch die Editierung mehrerer bekannter monogenetischer, ertrags-relevanter
Gene in Wildarten bleiben die interessanten polygenetischen Gene erhalten, und die Wildart
erhalt die, fur die kommerzielle Produktion erforderlichen, Eigenschaften. Ein Beispiel ist die
Art Solanum pimpinellifolium, die durch Genom-Editierung ,,domestiziert” wurde, indem Gene
fir die Wuchsform, den Vitamin-C Gehalt, sowie die Bliiten- und Fruchtproduktion mit
CRISPR/Cas9 editiert wurden, und ihre besondere Stresstoleranz und Bakterienresistenz er-
halten blieben (Li et al. 2018).

Neben Landrassen und Wildverwandten bedient sich die Zlichtung v.a. umfangreicher Mutan-
tensammlungen (z. B. Tomato Genetic Resources Center, University of California 2022), die
fir verschiedene Tomatensorten angelegt wurden. Darliber hinaus leisten Studien, die v. a.
auf der Stilllegung von Genen (gene silencing) durch verschiedene Methoden (z. B. Anti-sense,
RNAI) beruhen, einen wichtigen Beitrag zur Analyse von Genfunktionen und damit Genkartie-
rungen. Mittlerweile ist das gesamte Genom der Tomate und einiger Wildverwandten (z. B.
Solanum pimpinellifolium) und Landrassen sequenziert und in der Datenbank des Sol Genomic
Networks, eines Webportals, in dem genetische und phanotypische Informationen zur Familie
der Nachtschattengewachse verfligbar sind, zusammengestellt (Fernandez-Pozo et al. 2015).

Des Weiteren unterstiitzt die Analyse von QTLs (quantitative trait loci), also von Genabschnit-
ten, fir die ein Einfluss auf die Auspragung eines phanotypischen Merkmals gezeigt wurde,
sowie von genomweiten Assoziationsstudien (GWAS, bei welchen die genetische Variation
von Genomen untersucht wird) die Identifizierung der an der Ausprdgung eines quantitativen
Merkmals beteiligten Genabschnitte. Mit Hilfe sogenannter Verbindungs- (,linkage maps®)
und Vergleichskarten (,comparative genetic maps“) kdnnen nicht nur beteiligte Gene, son-
dern auch relevante Allel-Variationen und Transkriptionsfaktoren identifiziert werden, die fiir
das Verstdndnis von Stoffwechselaktivitditen bei Pflanzenentwicklung, Fruchtreifung und
Stressadaptionen in der Tomate von Bedeutung sind. Der Umfang dieser molekularbiologi-
schen Informationen Uber die Tomate macht diese Art zu einem idealen Kandidaten fiir An-
satze der Genom-Editierung.

3.2.1.3 Produktion und Anbau

Der Anbau von Tomaten im Gartenbau erfolgt sowohl im Freiland als auch —v. a. in den tem-
perierten Regionen — im geschiitzten Anbau, d. h. in Glashausern oder Folientunneln. Welt-
weit fihrend in der Produktion von Tomaten sind China und Indien, gefolgt von den USA und
der Tiirkei (OECD 2017). In der EU wurden im Jahr 2020 ca. 17,5 Millionen Tonnen Tomaten
produziert, davon wurden ca. 7 Mio. Tonnen frisch vermarket und ca. 10,5 Mio. Tonnen wei-
terverarbeitet (EC 2020). Die Anbauflachen fir die Tomatenproduktion liegen vorwiegend in
Italien und Spanien, gefolgt von Rumanien, Griechenland und Portugal. Bei der Produktion
frischer Tomaten im geschiitzten Anbau sind in den nordlicheren Breiten Europas die Nieder-
lande und Polen fiihrend. In Deutschland wurde im Jahr 2019 in 1.448 Betrieben auf einer
Anbaufldache von 385,63 ha 106.692,77 Tonnen Tomaten produziert, was einem Ertrag von
2.766,7 dt/ha entspricht (Statistisches Bundesamt 2021).
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Der Anbau von Tomaten erfolgt landwirtschaftlich sowohl im grofRen Stil (z. B. in Glashdusern
und Foliengewdchshausern), als auch im Freiland auf kleinen Feldern sowie zunehmend auch
in privaten Garten und auf Balkonen. Entsprechend vielfaltig sind auch die entwickelten An-
bautechniken (zum Uberblick siehe: Land schafft Leben 2021). In Deutschland sind Tomaten
aus heimischer Produktion zwischen Mai und Oktober erhaltlich. In vollautomatisierten Glas-
hdusern mit Klimasteuerung ist eine nahezu ganzjahrige Produktion moglich, sofern neben
einer Beheizung und Temperatur-, Liftungs- und Bewdsserungssteuerung auch eine kinstli-
che Beleuchtung vorhanden ist. In der gartenbaulichen Praxis ist heute die Substratkultur als
Standard etabliert (,,Holland-System®), bei der die Pflanzen nicht im Mutterboden, sondern in
Steinwoll- oder Kokosfasersubstrat wachsen und iber eine Tropfbewadsserung mit Wasser und
Nahrstoffen versorgt werden. Weiterhin kommen neben dem Klimacomputer im Pflanzen-
schutz Nltzlinge zum Einsatz (z. B. Raubwanzen gegen die weile Fliege und Blattlduse), sowie
Hummeln fiir die Bestaubung.

In Foliengewachshausern und Folientunneln erfolgt der Anbau meist im Boden. Im biologi-
schen Landbau ist die Substratkultur meist verboten (z. B. BIO Austria 2020, Bioland 2020).
Weltweit werden im geschiitzten Anbau vorwiegend frische Tomaten angebaut, im Freiland
eher Tomaten fiir die Verarbeitung.

Als Schadlinge kommen Spinnmilben (Tetranychus urticae), Thripse (Frankliniella occidenta-
lis), die Tomatenminierfliege (Liriomyza bryoniae, L. huidobrensis), die Tomatenrostmilben (A-
culops lycopersici) und die WeiRe Fliege (Trialeurodes vaporariorum) vor (BLfL 2021). AulRer-
halb von Gewachshausern kommen auch pilzliche Erkankungen (z. B. Didymella, Alternaria
solani, Phytophthora infestans) sowie Bakteriosen und Virosen vor.

3.2.1.4 Transgene Ansdtze

Die GVO-Zulassungsdatenbank der ISAAA listet fir Tomaten elf verschiedene Events (ISAAA
2021). Fur ebenso viele Antrage und fir Gberwiegend dieselben Events bewilligte die zustan-
dige US Behorde USDA die Deregulierung (USDA-APHIS 2021). Sie wurden allesamt in den
1990er Jahren entwickelt und stammen entweder aus den USA oder aus China. Bis auf eine
wurden alle Tomaten mit Agrobacterium tumefaciens transformiert und enthalten zum Teil
auch Antibiotikaresistenzgene als Selektionsmarker (z. B. nptll). Das haufigste Merkmal ist
eine verzogerte Fruchtreife, die entweder durch die Unterdriickung der Bildung von Enzymen,
die bei der Produktion von Ethylen beteiligt sind, erzielt wurde, oder durch Unterdriickung des
Enzyms Polygalacturonase (PG), das fir den Abbau von Pektinen in der Zellwand verantwort-
lich ist. In der FlavrSavr™ Tomate, sowie den von der Firma Zeneca entwickelten Events Da, F
und B wurde zusatzlich eine Kopie oder ein Teil des tomateneigenen Polygalacturonase Gens
in antisense-Orientierung eingebracht (Baranski et al. 2019). Diese Strategie fihrte zu einer
verminderten Translation der endogenen PG mRNA, einen dadurch gehemmten Pektinabbau
in den Zellwanden und damit letztendlich zu einer trotz Reifung bestehenden Zellwandfestig-
keit (Health Canada 1999). Zwei weitere Entwicklungen sind eine insektenresistente (Bt) To-
mate der Fa. Monsanto sowie eine virusresistente Tomate einer chinesischen Universitat. Die
FlavrSavrTM Tomate war 1994 das erste GV-Lebensmittel mit Marktzulassung und unterliegt
in den USA nicht der Regulierung durch die USDA (APHIS 2021). Sie ist als einzige in der Da-
tenbank der ISAAA als ,verfiigbar” gekennzeichnet, obwohl sie nach der Ubernahme von Cal-
gene Inc. durch Monsanto im Jahr 1997 wieder vom Markt genommen wurde.
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3.2.1.5 Genom-Editierung

Genome-Editierung im Bereich der Gartenbaukulturen wird v. a. bei Tomaten angewandt. Da-
bei kommen vorwiegend Techniken mit RNAi und CRIPSR/Cas9 zum Einsatz (siehe Uberblick
in Salava et al. 2021 und Xu et al. 2019). Es existieren kaum Anwendung von ODM und Zink-
fingernukleasen (ZFN) in Tomaten, jedoch wird auch mit TALENs gearbeitet (Chaudhary et al.
2019, Salava et al. 2021). Zudem gibt es auch Erfolge mit der Anwendung von , base editing”
(Veillet et al. 2019). Die Arbeiten von Veillet et al. sind von Bedeutung, weil es ihnen gelungen
ist, durch transiente Expression des Cytidin-Baseneditors transgen-freie Tomaten mit geziel-
ten Punktmutationen im Acetyolactat-Synthase (ALS) Gen zu erzeugen. Die transiente Expres-
sion von Baseneditoren reduziert nicht nur das Risiko von off-target Effekten, sondern erleich-
tert auch die Genom-Editierung in vegetativ vermehrten Kulturpflanzen (z. B. Kartoffel), aus
denen die transgenen Elemente nicht so leicht herausgeziichtet werden kdnnen wie aus se-
xuell vermehrbaren Pflanzen.

Im Mittelpunkt der Forschung steht bei Tomaten die Veranderung von Merkmalen, welche die
Entwicklung und den Stoffwechsel der Pflanzen, sowie die Toleranz biotischer und abiotischer
Stressoren betreffen (Tab. 12). Es ist zu bericksichtigen, dass es sich bei der (iberwiegenden
Anzahl von Studien mit GE-Tomaten um ,,proof-of-concept” Studien handelt. Wie weit die Ent-
wicklung einzelner Anwendungen zur Marktreife gediehen ist, ist daraus nicht abschatzbar.

Der Markt fir Tomaten — und ebenso die Anforderungen an die Ziichtung — ist in jenen fir
frische Tomaten (vorwiegend Verwendung von indeterminierten Sorten, im Freiland auch de-
terminierte Sorten) und jenen fir die Lebensmittelverarbeitung (vorwiegend determinierte
Sorten) geteilt. Wahrend fiir den ersteren gilt, die Vorteile einer erhohten Produktion und
langeren Lager- und Transportfestigkeit mit den Anforderungen an Geschmack und Inhalt-
stoffe auszubalancieren, liegt der Fokus bei letzterem auf der Erleichterung der mechanischen
Ernte (z. B. synchrones Reifen, leichtere Trennung der Frucht vom Stiel). Zs6gon et al. geben
eine Ubersicht (iber verschiedene Gene, die einen Einfluss auf Produktivitit und Fruchtquali-
tat bei Tomaten haben, als moégliche Ziele fiir die Genom-Editierung (Zségon et al. 2016).

Tab. 12: Uberblick iiber GE-Merkmale bei Tomaten auf Basis von Uberblicksarbeiten zur Anwendung
von Genom-Editierung bei Pflanzen (Eckerstorfer et al. 2020, Ku & Ha 2020, Modrzejewski et
al. 2020, Salava et al., 2021, Xu et al. 2019)

Merkmalskategorie Merkmalauspragung

agronomisch relevant Wachstumseigenschaften:
Schnellere oder verzogerte Fruchtreife und -entwicklung (z. B. durch reduzierte
Ethylenproduktion oder gechemmten Pektinabbau durch Reduktion der Polygalaktu-
ronase)
Pflanzenmorphologie (z. B. Blitenarchitektur, Pflanzen- und Sprossarchitektur,
Blattmorphologie, stark verzweigte Blitenstande und Bildung vieler Bliiten)
Pflanzenentwicklung (z. B. Zwergwuchs, groRere Keimlinge, friihe Bliite, reduzierte
Pollenentwicklung, leichtere Trennung der Frucht vom Stiel, Blattseneszenz) z. B.
Uber Verdnderung des Gehalts an Gibberellinsaure (GA)

Herbizidtoleranz: ALS Resistenz
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Merkmalskategorie Merkmalauspragung

Produktqualitat Lebensmittelqualitat:
veranderte Fruchtfarbe (z. B. durch Veranderung der Carotinoid Biosynthese oder
Anthocyan Biosynthese)
Fruchteigenschaften (z. B. FruchtgroRe und -form, kernlose Friichte, Fruchtanzahl,
verdnderte Anzahl der Samenkammern, Parthenokarpie)
Erhéhung gesundheitsfordernder Inhaltsstoffe (z. B. erhdhter Gehalt an y-Ami-
nobuttersdure (GABA), erhdhter Lycopin-Gehalt, erhdhter Vitamin C Gehalt)
Fruchtmetabolismus (z. B. Reduktion der ndhrwerthemmenden Oxalsdure)

abiotische Stresstole-  Kalte- und Frosttoleranz, Trockentoleranz, Resistenz gegeniiber oxidativem und os-

ranz motischem Stress, Hitzetoleranz, Salztoleranz
biotische Stresstole- Pilzresistenz:
ranz Resistenz gegen Mehltau (z. B. Phytophthora capsici), Resistenz gegen Fusariosen (z.

B. Fusarium spp.), Resistenz gegen Grauschimmelfdule (Botrytis cinerea)

Virusresistenz:

Tomaten-Gelbvirus (TYLCV, i.e. yellow leaf curl virus), Tomatenmosaikvirus (ToMV,
i.e. tomato mosaic virus), Tabakmosaikvirus (TMV, i.e. tobacco mosaic virus), Katof-
felvirus Y (PVX, i.e. potato virus X)

Bakterienresistenz:
Resistenz gegen Blatt- und Fruchtfleckenkrankheit (Xanthomonas spp, Pseudomonas
syringae)

Reporter Albinopflanzen (z. B. durch Ausschalten des Phytoen-Desaturase Gens)

In Japan wurde kirzlich die erste genom-editierte Tomatensorte angemeldet und wird in der
Anbausaison 2021 fiir den Heimgartenbereich, spater auch fiir kommerzielle Nutzer zur Ver-
fligung stehen (Branthéme 2021). Genom-editierte Nutzpflanzen gelten in Japan nicht als GVO
und erfordern daher keine Genehmigung seitens der Behdrden, weshalb auch keine Risikobe-
wertung fiur dieses Produkt vorliegt. Es handelt sich dabei um die Sorte ,,Sicilian Rouge High
GABA“, die einen erhohten Gehalt an Gamma-Aminobuttersdure (GABA) aufweist. Diese
nicht-proteinogene Aminosdure ist ein wichtiger hemmender Neurotransmitter im Zentral-
nervensystem mit beruhigender und dadurch auch einer blutdrucksenkenden Wirkung, die
fir die Zlichtung und die Lebensmittelindustrie generell von groBem Interesse ist. Bei der To-
mate wurden bereits viele Ansatze zur Veranderung des GABA Gehaltes getestet — mit unter-
schiedlichem Erfolg, da GABA an sehr vielen Stoffwechselwegen beteiligt ist (Gramazio et al.
2020). Im Stoffwechsel wird GABA mithilfe der Glutamat-Decarboxylase aus Glutamat gebil-
det. Dieses Enzym enthailt jedoch an seinem C-terminalen Ende eine auto-inhibitorische Do-
mane, die mit Hilfe von CRIPS/Cas9 entfernt wurde (Nonaka et al. 2017). Dies bewirkt eine
erhohte GABA Produktion ohne allzu grofSe negative Auswirkungen auf den Phanotyp. Dieses
Produkt wird in Japan zwar mit einer Kennzeichnung flir Konsumenten, aber ohne Sicherheits-
prifung vermarktet (Then & Bauer-Panskus 2021).

3.2.1.6 Mogliche Umweltwirkungen

Die derzeit in Bearbeitung befindlichen Merkmale bei Tomaten sind sehr vielfiltig. Sie basie-
ren jedoch bisher allesamt auf der Veranderung regulatorischer Sequenzen des Genoms und
nicht auf der Expression transgener Proteine.

Folgende moégliche Umweltwirkungen sind denkbar und werden in der Folge erlautert:

e Auswirkungen eines veranderten Gehalts pflanzeneigener Inhaltsstoffe (z. B. GABA) direkt
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auf die Interaktion mit Nichtzielorganismen;

e Auswirkungen eines verdnderten Gehalts zentraler Stoffwechselprodukte (z. B. GABA) auf
andere Stoffwechselprodukte (sekundare Pflanzeninhaltsstoffe) und damit indirekt auf die
Interaktion mit Nichtzielorganismen (z. B. Bestauber);

e Auswirkungen eines veranderten Gehalts zentraler Stoffwechselprodukte (z. B. GABA) auf
die Stoffwechselregulation der Pflanze bei Umweltstress;

e Auskreuzung zu anderen Tomatenkulturen.

Tomatenpflanzen enthalten eine Vielzahl von antinutritiven und toxischen Inhaltstoffen
(OECD 2008). Die durch Genom-Editierung gezielt herbeigefiihrten Veranderungen kénnen
unbeabsichtigte Folgen fir die Regulation der beteiligten Stoffwechselwege sowie in Folge fir
die Expression solcher Inhaltstoffe haben. Gerade die Editierung von Merkmalen, wie z. B.
GABA Gehalt, die generell in der Regulation unterschiedlicher Stoffwechselvorgange von
Pflanzen eine groRe Rolle spielen, kann zu veranderten Umweltinteraktionen bei Pflanzen fiih-
ren. GABA ist ein wesentlicher Bestandteil von Signalwegen, die das Wachstum und die Ent-
wicklung von Pflanzen steuern (z. B. das Wachstum des Pollenschlauches) und ist v. a. bei zel-
luldren Stressreaktionen der Pflanze beteiligt, wie z. B. bei Sauerstoffmangel, Trockenheit und
Kalte und Infektionen (Kinnersley & Turano 2000). GABA spielt Gber unterschiedlichste Me-
chanismen eine bedeutende Rolle bei der Informationsvermittlung zwischen Pflanzen und an-
deren Organismen, wie z. B. Pilzen, Bakterien, Nematoden und Insekten (Shelp et al. 2006).
Die rapide Erhéhung des GABA-Gehalts bei mechanischen Verletzungen von Zellen ist ein Hin-
weis auf eine Rolle in der Abwehrstrategie gegen Phytophagen. In Laborversuchen, bei denen
Schmetterlingslarven (Choristoneura rosaceana) mit kiinstlicher Nahrung in Petrischalen auf-
gezogen wurden, der jeweils drei unterschiedliche Konzentrationen von GABA zugesetzt wur-
den, konnte ein negativer bzw. inhibierender Effekt auf die Uberlebensrate, das Wachstum
und die Entwicklung der Larven festgestellt werden (Ramputh & Bown 1996). Somit stellt sich
im Falle der GE-Tomate - wenngleich keine neuen toxischen Proteine exprimiert werden - die
Frage nach den Auswirkungen eines erhdhten Gehalts pflanzeneigener Inhaltsstoffe auf die
Interaktion mit Nichtzielorganismen.

Die Veranderung im Gehalt von zentralen Stoffwechselprodukten wie GABA kdnnte sich auf
die stoffliche Zusammensetzung von Friichten, sowie sekundarer Pflanzeninhaltsstoffe, mit
denen die Pflanze mit ihrer Umwelt kommuniziert, auswirken. GABA ist mit einer Vielzahl an
Mechanismen an unterschiedlichen Reaktionen von Organismen auf Umwelteinfliisse betei-
ligt und ihre Produktion wird in Stresssituationen sehr schnell aktiviert. Neuerdings ist die
Rolle von GABA als Pflanzenstarkungsmittel auch Gegenstand von Untersuchungen (Gramazio
et al. 2020). Trotzdem ist fraglich, was ein dauerhaft endogen erhéhter GABA Gehalt fir den
Stoffwechsel und die noch verbleibende Reaktionsmoglichkeit der Pflanze auf Umweltstress
bedeuten. Demnach wiren generell unbeabsichtigte Anderungen auf den Gehalt an relevan-
ten Inhaltstoffen, die Stoffwechselregulation v. a. bei Umweltstress, sowie auf die Interaktion
mit Nichtzielorganismen (z. B. Insekten, pathogene und niitzliche Mikroorganismen) zu beach-
ten.

In einem Glashausversuch mit einer anderen Art aus der Familie der Nachtschattengewdchse,
GV-Bt Auberginen, beobachteten Arpaia et al., dass Hummeln die GV-Auberginen gegeniber
nicht-GV-Auberginen leicht bevorzugen (Arpaia et al. 2011). Die Untersuchung von 13 fliichti-
gen Verbindungen ergab eine Haufung von funf dieser Verbindungen bei GV-Auberginen.
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Hummeln Giben als Bestduber eine essentielle Funktion in Agro-Okosystemen aus. Diese Oko-
systemdienstleistung stellt gemaRk den Richtlinien der EFSA ein Schutzziel fir die Risikobewer-
tung dar (EFSA 2010, 2016). Pflanzen versuchen ihre Bestauber mittels ihrer Bliitenform, und
-farbe, aber v. a. auch durch olfaktorische Reize anzulocken. Sekundare Pflanzeninhaltsstoffe
dienen der Pflanze als Kommunikationsmittel mit ihrer biotischen Umwelt, sowohl (ber als
auch unter der Erde. Unbeabsichtigte Auswirkungen einer Genom-Editierung auf die Expres-
sion dieser Stoffe konnten weitreichende Folgen fiir diese Interaktionen haben. Im Tomaten-
anbau hat der Einsatz von Hummelpopulationen fir die Vibrationsbestaubung mittlerweile
die mechanische Vibrationsbestaubung weitgehend abgeldst. Standard ist —zumindest in Mit-
teleuropa —auch der Einsatz von Nitzlingspopulationen als PflanzenschutzmalBnahme im Gar-
tenbau. Unbeabsichtigte Auswirkungen auf diese Beziehungen kénnten zu einer Zunahme des
Einsatzes von Pflanzenschutzmitteln fihren.

Zudem sind die Auskreuzung und der Pollentransfer zu anderen Tomatenkulturen zu beach-
ten. Kultivierte Tomatensorten sind zwar (iberwiegend selbstbefruchtend, aber Fremdbe-
fruchtung ist nicht auszuschlieRen und kann selbst bei Kulturarten bis zu 12 % betragen (OECD
2017). Glashausuntersuchungen zu intraspezifischen Kreuzungen zeigen, dass — je nach Sorte
und Versuchsdesign — die Kreuzungsraten zwischen 0,07 % und 47 % liegen (Arpaia et al.
2012). Weitere Untersuchung sind jedoch nétig, um den Einfluss und die Dynamik der Insek-
tenbestaubung auf die Auskreuzung unter Freilandbedingungen abschatzen zu konnen. Dabei
ware auch zu bedenken, dass eine eventuelle Praferenz von Bestaubern GE-Pflanzen gegen-
Uber nicht-GE-Pflanzen auch Konsequenzen fiir den Pollentransfer zwischen diesen hatte. Al-
lerdings stammt das Fruchtfleisch der Tomate vom miitterlichen Organismus, weshalb nur die
Samen die eingekreuzten editierten Gene enthielten (Arpaia et al. 2012).

Flir Chile wird das Auskreuzungspotential von Tomaten zu wildverwandten Arten der Gattung
Solanum als ,mittelhoch” (Stufe 3 auf einer 5-teiligen Skala) eingeschatzt (Sanchez et al. 2016).
Da in Mitteleuropa keine wildverwandten, kreuzbaren Arten neophytisch vorkommen (siehe
Tomato Genetic Resources Center, Adler et al.1994), ist in Bezug auf Gentransfer nur das Aus-
kreuzungspotenzial zu anderen Sorten von Relevanz. Tomaten selbst kénnen in Mitteleuropa
allerdings vereinzelt verwildert auftreten und er6ffnen dadurch unter Umstanden weitere
Wirkraume.

Weitere aus der Risikobewertung bekannte Umweltauswirkungen, die je nach neuer Eigen-
schaft auch bei Tomaten relevant sein kbnnten, waren:

e Resistenzentwicklung von biotischen Stressoren;

e Auswirkung auf Interaktionen mit Schaderregern (z. B. durch ,Ausschalten” eines Patho-
gens, das durch andere ersetzt wird);

e Indirekte Auswirkungen auf Nichtzielorganismen (z. B. durch erhéhten Einsatz von Pflan-
zenschutzmitteln, durch inhaltstoffliche Veranderungen).

3.2.1.7 Mégliche Expositionspfade und Wirkrdume

Die moglichen Wirkrdaume sind — je nach Genehmigungsumfang und -auflagen der GE-Tomate
— jedenfalls im Zusammenhang mit der durch die Genom-Editierung erzeugten Eigenschaft,
der Anbauform (geschitzt oder offen) und einer potenziellen Erweiterung ihrer Nutzraume (z.
B. vermehrter Anbau im Freien aufgrund von erhohter Umweltresistenz) zu sehen. Im Folgen-
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den werden einige Aspekte, die fliir Tomaten, aber auch fiir andere Gartenbaukulturen rele-
vant sind, diskutiert. Dabei ist zu beachten, dass sich bei einem Anbau im Glashaus, im Freiland
und in Privatgarten jeweils unterschiedliche Umweltexpositionen ergeben.

Der kommerzielle Tomatenanbau in Mitteleuropa findet liberwiegend geschiitzt in Gewachs-
hadusern statt, sodass die Interaktion mit der Umwelt sehr begrenzt ist, v. a. bei Substratkultu-
ren, wo kein Kontakt mit der Erde besteht. Das Laub der kontinuierlich wachsenden Triebe
wird wahrend der Produktion entfernt und am Ende der Saison werden die ganzen Pflanzen
entsorgt. Im kommerziellen Gartenbau erfolgt dies meist in Biogasanlagen, sodass auch liber
diese Pflanzenteile kein Kontakt mit der Umwelt besteht. In der kommerziellen Tomatenpro-
duktion werden im Pflanzenschutz meist Nitzlinge (z. B. Raubwanzen) und zur Bestdubung
standardmaRig Hummeln eingesetzt. Arpaia et al. zeigten, dass Hummeln die gegenseitige Be-
fruchtung von GV-und nicht-GV-Tomaten unter Glashausbedingungen ermoglichen (Arpaia et
al. 2012). Ublicherweise werden unterschiedliche Tomatensorten in einem Gewéichsaus ge-
meinsam produziert, sodass es zu ,,Verunreinigungen“ kommen kann. Obwohl Hummeln orts-
treu sind, stellen Glas- und Folienhaduser jedoch keine gesicherte Eingrenzung (,,containment”)
dar, die ein Entkommen in die Umwelt verhindern kénnten. Somit kann auch ein Gentransfer
zwischen Tomatenpflanzen im geschitzten Anbau und im Freiland nicht zur Ganze ausge-
schlossen werden. Wie grol} der Beitrag von Hummeln dazu unter verschiedene Anbaubedi-
gungen ist, ist derzeit jedoch unklar. Ebenso ist nicht abschatzbar, welche Auswirkungen ein
erhohter GABA-Gehalt auf die Stressresistenz — und damit auf das Nitzlingsmanagement —
der Tomatenpflanzen hat.

Beim Freilandanbau werden Einkreuzungen von anderen Tomatensorten aufgrund von Hum-
melflug immer wieder beobachtet. Biobauern nutzen gerne samenfeste Sortenraritaten. Das
unbeabsichtigte Einkreuzen in solche seltenen Sorten ware als eine Verunreinigung pflanzen-
genetischer Ressourcen und somit als Gefahrdung wichtiger landwirtschaftlicher Schutzziele
anzusehen. Beim Anbau im Freiland ist mit einer wesentlich héheren Interaktion mit unter-
schiedlichen Organismen zu rechnen. Aufgrund der vielfaltigen Wirkungen von GABA ware
somit eine Exposition vieler Organismen wahrend der Vegetationsperiode, wie z. B. der Bo-
denorganismen und anderer Nichtzielorganismen, sowie Effekte auf verschiedene Stoffkreis-
laufe zu berlicksichtigen.

Der Anbau von Tomaten ist jedoch prinzipiell nicht auf den rein kommerziellen Bereich (Gar-
tenbaukulturen) eingeschrankt. Dadurch er6ffnen sich neue Wirkrdume von genom-editierten
Tomatenpflanzen, die potenziell auch privat verteilt Gber das ganze Land in Garten und Balko-
nen, im Erdboden, Hochbeeten und Blumentrégen angebaut werden kdonnten. Somit sind die
Wirkraume nicht auf landwirtschaftliche Flachen beschrankt, sondern erstrecken sich auch auf
Siedlungslandschaften und den stadtischen Bereich. Das Wissen (iber 6kologische und trophi-
sche Interaktionen in Garten und im stadtischen Bereich ist gegeniliber dem Wissen Uiber Ag-
rarokosystemen jedoch als gering einzuschatzen. AuBerdem herrschen dort im Vergleich zum
kommerziellen Anbau vielfaltige Bedingungen in Bezug auf abiotischen und biotischen Stress,
was wiederum unterschiedliche Reaktionen der Pflanzen bedingen kann.

Im Gegensatz zu Ackerbaukulturen werden im Gartenbau die Jungpflanzen meist in Baum-
schulen gezogen. Die Verteilung dieser Pflanzen erfolgt dann jedoch nicht nur in die Garten-
baubetriebe zur kommerziellen Produktion, sondern tiber Zwischenhandler (wie z. B. Bauhau-
ser, Supermarkte, Floristen und (Blumen-) Markte) auch zu Privatpersonen. Im privaten Gar-
tenbau erfolgt der Anbau unter sehr heterogenen Bedingungen und die Entsorgung der Pflan-
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zen auf dem eigenen Kompost oder der Biotonne, sodass sich hier auch lokal sehr unterschied-
liche Wirkungen ergeben konnen. Diese zusatzlichen Absatz- und Verteilungswege (z. B. auch
der privat libliche Tausch von Samen und Jungpflanzen) eréffnen eine Vielzahl heterogener
Wirkrdaume, die in einem Monitoring abgedeckt werden mussten.

Unbeabsichtigtes Ausbringen (z. B. Giber Klarschlamm, Abwasser, Kompost) fihrt zu ,,gelegent-
lich unbestandig verwildertem” Vorkommen in der Natur (Adler et al. 1994). Somit muss auch
abseits der intendierten Verwendung von Tomaten mit einer gewissen Umweltexposition ge-
rechnet werden.

3.2.1.8 Schlussfolgerungen fiir das Monitoring

Flr das Monitoring sind immer die Ergebnisse der Risikobewertung maRgeblich, die auf Basis
der gesamten Betrachtung des Organismus, der verdanderten Eigenschaft und der moglichen
Umweltexposition im Zuge deren Verwendung erfolgt. Im Falle der GE-Tomate ergeben sich
nun einerseits Implikationen fiir das Monitoring aus dem Merkmal des erhéhten GABA-Ge-
halts, der unmittelbar auf die Genom-Editierung zuriickzufiihren ist. Andererseits sollen hier
jedoch auch Aspekte angesprochen werden, die sich aus der Tatsache ergeben, dass eine Gar-
tenbaukultur verandert wurde. Dies ware prinzipiell auch mit Transgenese méglich und hatte
- je nach Ergebnis der Risikobewertung - vergleichbare Implikationen. Es liegen derzeit jedoch
keine Erfahrungen mit dem Anbau transgener Gartenbaukulturen in der EU vor.

Mogliche unbeabsichtigte Effekte konnten sich durch die mittels Genom-Editierung erzeugte
neue Eigenschaft der Tomate, den erhéhte GABA Gehalt, ergeben, weil die komplexe regula-
torische Rolle von GABA im Stoffwechsel noch nicht vollstandig entschlisselt ist. Aufgrund der
zentralen und vielfaltigen Rolle von GABA im Pflanzenstoffwechsel ergeben sich moéglicher-
weise eine Reihe von unbeabsichtigten Effekten. Dies betrifft in erster Linie die Interaktion mit
Nichtzielorganismen in unterschiedlichen Umwelten (z. B. Interaktion mit Bestdubern und an-
deren Nitzlingen). Andererseits sind auch Auswirkungen auf das Umweltverhalten der Pflan-
zen bei abiotischem Stress denkbar. Diese Umweltwirkungen sind v. a. bei einem Anbau im
Freiland relevant und um einiges vielfiltiger als bei einem Anbau im Gewachshaus. Ob ein
erhéhter GABA-Gehalt auch zu einer erhdhten Toleranz gegeniiber Umweltstress fiihrt und
dadurch eventuell Auswirkungen auf das unbeabsichtigte sporadische Vorkommen in der Um-
welt hat, ware — je nach der Basis der Daten aus der Risikobewertung (z. B. Studien zu Kei-
mungsverhalten und Dormanz) — in einem Monitoring zu klaren.

Ein weiterer Punkt ist die Abklarung offener Fragen nach dem Auskreuzungsverhalten zu an-
deren Sorten. SchlieRlich ist es sowohl im kommerziellen Gartenbau (z. B. in einem Glashaus),
als auch im privaten Bereich Ublich, verschiedene Sorten gleichzeitig in grofRer raumlicher
Ndhe anzubauen. Da es in Europa keine natlirlichen Kreuzungspartner der Tomate gibt, han-
delt es sich hierbei jedoch nicht um eine Frage der Persistenz oder Invasivitdt von GE-Tomaten
in der Umwelt. Allerdings ist eine Relevanz fiir agronomische Schutzziele gegeben (z. B. Aus-
kreuzung des GE-Merkmals in alte Kultursorten).

Generell wurden bei Gartenbaukulturen einige neue Aspekte identifiziert, die bei der Etablie-
rung eines Monitorings zu beachten waren. Die Verwendung von GE-Pflanzen im Gartenbau
umfasst prinzipiell andere Wirkrdume als die bisher fiir ein Monitoring betrachteten transge-
nen Ackerbaukulturen. So erfolgt die Produktion von Tomaten nicht nur in Agrarrdumen, son-
dern auch in Siedlungsrdaumen und im stadtischen Bereich, wobei sich die Produktionsformen
z. T. sehr unterscheiden (z. B. Substratkultur im Glashaus, Anbau im Mutterboden in Folien-
tunneln, Kleingéarten).
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Bei der Produktion und Verwendung von Gartenbaukulturen, wie z. B. Tomaten, sind viele
verschiedene Akteure involviert (z. B. Baumschulen, Baumarkte, Gartenbaubetriebe, Privat-
personen etc.). Die Produktion erstreckt sich Giber komplexe und lange Lieferketten (z. B. Zlich-
ter — Baumschulen — Gartenbaubetrieb oder Ziichter — Baumschule - Gartenbaubetrieb —
Handler — privater Nutzer), die mehrere Entwicklungsstadien der Pflanze und zlichterische
Vorgdnge umfassen (z. B. Pikieren, Umtopfen). Zudem erfolgen der Vertrieb, die Weitergabe
und der Tausch nicht nur in Form von Samen, sondern auch in Form von lebenden Pflanzen (z.
B. in einzelnen Topfen anstatt in groRen Saatgutgebinden). Sogenannte Anbauregister sind fir
ackerbauliche Kulturpflanzen, nicht jedoch fiir Gartenbaukulturen relevant. Durch die Ver-
wendung von GE-Gartenbaukulturen (kommerziell oder auch im privaten Bereich) missten
die Flachen fir ein Monitoring entsprechend ausgewahlt und angepasst werden.

Die Tatsache, dass nicht mehr nur ackerbauliche Kulturpflanzen genom-editiert werden, son-
dern auch Pflanzen, die gartenbaulich genutzt werden, stellen eine zusatzliche Herausforde-
rung fur das Monitoring von Umwelteffekten dar. Entsprechende Auflagen und Bedingungen
in der Zulassungsgenehmigung konnten diese jedoch abfedern (z. B. Beschrankung der Zulas-
sung auf den kommerziellen Anbau).

3.2.2 Genom-editierte Apfelbdume

3.2.2.1 Biologie, Okologie und Anbau

Eine umfassende Ubersicht liber die Biologie des Apfels findet sich in OECD (2019). Der Kul-
turapfel (Malus domestica) ist ein Vertreter der Rosengewachse (Rosaceae). Die Urspriinge
der domestizierten Art kommen aus dem zentralasiatischen Raum und gehen auf die Wildart
Malus sieversii zurtick. Malus domestica ist aber genetisch enger mit dem wilden Europaischen
Holzapfel (Malus sylvestris) verwandt als mit dem Vorlaufer Malus sieversii. In Europa gibt es
flinf endemische Wildapfelarten: Malus crescimannoi, Malus florentina, Malus pumila, Malus
trilobata und Malus sylvestris.

Heute werden Kulturdapfel weltweit in allen Bereichen mit gemaRigtem Klima kultiviert, wobei
die optimalen Bedingungen in den kihl-gemaRigten Zonen zwischen dem 35. und 50. Breiten-
grad zu finden sind. Diese sind durch warme Tage, kalte Nachte und eine hohe Lichtintensitat
gekennzeichnet. Die Kultivierung in Apfelplantagen zeichnet sich durch einen hohen Einsatz
an Arbeitskraft und landwirtschaftlichem Management, inklusive Diingung und MaRnahmen
zur Krankheits- und Schadlingskontrolle, Bewdasserung, Beikrautkontrolle und Schnitt der
Bdume, aus. Im Laufe der Geschichte wurden weltweit Giber 10.000 Sorten geziichtet, von de-
nen viele wieder verloren gegangen sind. Im Moment werden nur ca. 100 Sorten wirtschaftlich
genutzt.

Unter natirlichen Bedingungen erfolgt die Verbreitung der Samen durch Tiere oder verrot-
tende Apfel. Nach 6-12 Jahren blithen die Wild4pfel und bilden Friichte. Dieser Zeitraum ist
genetisch und durch die jeweiligen Umweltbedingungen determiniert. In Plantagen werden
1-2 Jahre alte Baume gepflanzt, die durch Veredelung mittels Okulation oder Pfropfung er-
zeugt wurden. Die Edelreiser stammen von ausgewachsenen Pflanzen, trotzdem erfolgt die
erste Ernte meist erst zwei Jahre spéter.

Die Blitenbildung des Apfels wird sowohl von biotischen wie auch abiotischen Faktoren be-
einflusst. Dazu gehoren z. B. Phytohormone, das Auftreten von Pathogenen, Licht, Wasser-
stress oder Temperatur. Zudem neigen Apfel zu Alternanz, wobei nach einem Jahr mit hoher
Fruchtbildung ein Jahr mit geringen Ertragen auftritt. Die Verbreitung der Pollen erfolgt durch
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Bestdauber wie Honigbienen, Hummeln oder Wildbienen. In den meisten Apfelsorten betragt
der Anteil an Selbstbestaubung weniger als 10 %. Der Mechanismus der Selbstinkompatibilitat
(also die Verhinderung der Befruchtung durch eigene Pollen) funktioniert bei Polyploidie we-
niger gut. Wahrend die meisten Apfelsorten diploid sind, gibt es auch tetraploide Sorten. Der
Anteil an Selbstbefruchtung kann auch, abhangig von der Sorte oder Umweltparametern, va-
riieren. Apfelbdaume kdnnen sich auch vegetativ durch die Bildung von Wurzelschdsslingen
vermehren, wobei diese in Plantagen entsprechend von der Unterlage stammen und nicht von
der veredelten Kultursorte.

Innerhalb der Gattung Malus sind Hybridisierungen zwischen den meisten Arten maoglich, wo-
bei kiinstliche Hybride z. B. auch zwischen Apfel und Birne oder Apfel und WeilRdorn erzeugt
wurden. Zudem ist Introgression vom Malus domestica in Wildapfelarten wie Malus sylvestris
moglich.

Apfelbdaume sind anfallig fiir eine Reihe von Krankheiten, allen voran die wirtschaftlich bedeu-
tenden Krankheiten Apfelschorf und Feuerbrand. Andere Pilzkrankheiten sind Schwarzfaule
und Mehltau. Eine bekannte Viruserkrankung wird durch das Apfelmosaikvirus hervorgerufen.
Zu den relevanten Schadlingen zahlen der Apfelwickler (Cydia pomonella), die Apfelrostmilbe
(Aculus schlechtendali) oder die Apfelblutlaus (Eriosoma lanigerum).

In Deutschland werden auf 33.980 ha Apfel angebaut. Die Apfelanbaufliche ist dabei in den
letzten Jahren (2017-2020) gleichgeblieben (Eurostat 2021). Diese Flache entspricht 69 % der
gesamten Baumobstanbaufliche Deutschlands bzw. 44 % der gesamten Obstanbauflache. Ap-
fel werden in allen Bundeslandern angebaut (v. a. Niedersachsen, Baden-Wiirttemberg, Sach-
sen) mit Anbauschwerpunkten u.a. in der Bodenseeregion und im Alten Land (Garming et al.
2018). Auf dem GroRteil der Flache (83 %) werden Tafeldpfel (unmittelbar fiir den Verzehr
geeignet) produziert, auf der Gbrigen Flache Wirtschaftsapfel fiir die weitere Verarbeitung als
Saft oder Most. Hauptsachlich werden die Sorten Elstar, Braeburn, Gala und Jonagold ange-
baut (Bundesinformationszentrum Landwirtschaft 2020). Der Selbstversorgungsgrad mit Ap-
feln liegt in Deutschland bei 54-64 %. Exportiert werden ca. 100.000 t pro Jahr, wobei hier
jahrliche Schwankungen zu beachten sind. Importiert werden 600.000-700.000 t, abhangig
von der Apfelernte in Deutschland. Die Importe stammen dabei v. a. aus den Niederlanden
oder ltalien, aber auch aus Chile oder Neuseeland (Garming et al. 2018).

Auf 18 % der Anbauflache wird biologische Landwirtschaft betrieben, wobei das Verhaltnis
von Tafelapfeln zu Wirtschaftsapfeln hier ausgeglichener ist mit 57 % zu 43 %. Auf Grund der
Bestimmungen zum Einsatz von Pflanzenschutzmitteln in der biologischen Landwirtschaft sind
hier vor allem robuste Sorten mit einer geringeren Krankheitsanfalligkeit von Bedeutung, wie
z. B. die schorfresistente Sorte Topaz. Beliebte Sorten wie z. B. Gala sind hingegen auf Grund
ihrer Anfélligkeit fiir die biologische Landwirtschaft wenig geeignet (Bundesinformationszent-
rum Landwirtschaft 2020).

Im Rahmen der PAPA-Erhebung (Panel Pflanzenschutzmittel-Anwendungen) werden Daten zu
allen relevanten PflanzenschutzmalBnahmen in Deutschland erhoben. Die aktuellsten Daten
zu den verwendeten Fungiziden, Herbiziden, Insektiziden/Akariziden und Wachstumsreglern
flr 2019 sind vom JKI (2021) online publiziert. Unter den Ergebnissen finden sich auch Wirk-
stoffmengen, Behandlungshaufigkeit, Behandlungsflichen und Behandlungsindizes.

Gemal einer Analyse der PAPA-Daten von RoBberg & Harzer (2015) spielen Fungizide auf
Grund der Krankheiten Apfelschorf und Apfelmehltau eine grofRe Rolle. Zudem wird in den
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nachsten Jahren keine Reduktion der Anzahl chemischen PflanzenschutzmaRnahmen erwar-
tet. Im Gegenteil, aufgrund des Auftretens neuer invasiver Schadlinge wird von zusatzlichen
Pflanzenschutzmittelanwendungen ausgegangen.

In den Apfelplantagen dominieren heute Niederstamm-Anlagen mit einer Wuchshéhe von 3-
4 m. Auf diese Weise konnte die Apfelernte erleichtert und die Baumdichte erhéht werden.
GroRteils werden Apfel dabei von Betrieben mit einer Anbaufliche zwischen 10 und 50 ha
produziert, wobei hier regionale Unterschiede bestehen.

Der Apfelanbau pragt in manchen Regionen, wie z. B. der Niederelbe im Alten Land, das Land-
schaftsbild und ist somit nicht nur wirtschaftlich, sondern auch kulturell bedeutend (Garming
et al. 2018).

Wihrend Apfel in groRem Umfang in Europa konventionell und biologisch produziert werden,
erfolgt der Anbau von GV-Apfeln erst im Feldversuch in einigen européischen Lindern. Feld-
versuche mit GE-Apfeln sind bis dato nicht bekannt, entsprechend fehlt die Erfahrung im An-
bau.

3.2.2.2 Transgene und cisgene Ansatze

Apfel sind die wichtigste Art im Obstanbau in Deutschland, mit einem relativ hohen pro-Kopf
Verbrauch. Apfelbdume wurden bisher sowohl mit Transgenen oder auch mit Cisgenen modi-
fiziert. Bisher erlangte nur ein transgenes Apfelprodukt, der Arctic™ Apple eine Marktzulas-
sung in den USA und Kanada. In Europa finden derzeit nur Feldversuche mit cisgenen Baumen
z. B. in den Niederlanden und der Schweiz statt.

Cisgenese wird oft, ebenso wie Intragenese oder Genom-Editierung, zu den ,neuen biotech-
nologischen Ziichtungstechniken” gezahlt (High Level Group of Scientifc Advisors 2017). Das
eingefligte Gen stammt dabei aus der gleichen oder einer verwandten Art des veranderten
Organismus (Cisgen), es werden aber dieselben Transformationsmethoden wie bei der Trans-
genese angewendet. Das Cisgen wird zufalligim Genom eingebaut und es erfolgt im Gegensatz
zur Genom-Editierung kein ortspezifischer Einbau des Gens.

Forschung und Entwicklung

Wie in OECD (2019) angefiihrt, dient der Apfel als Modellorganismus fiir die Forschung an der
Gattung Rosacea. Zieleigenschaften von gentechnischen Veranderungen sind vor allem Krank-
heits- und Schadlingsresistenz. Zudem wird u. a. an Stresstoleranz, Herbizidresistenz oder
Fruchtcharakteristika geforscht. Dabei wurden bisher nur wenige potenziell relevante Gene
identifiziert, etwa fir Schorfresistenz, Resistenz gegen Feuerbrand und echten Mehltau.

Neben transgenen pilzresistenten Apfelbdumen wurden auch cisgene Apfel mit einer erhéh-
ten Resistenz gegen Apfelschorf bzw. Feuerbrand entwickelt, sowie ein Apfel mit einem er-
hohten Gehalt an Anthocyanen. Alle wurden mit Agrobacterium-vermittelter Transformation
erzeugt und teilweise auch in Feldversuchen in Europa getestet.

Ein transgener nicht-bliihender Apfel mit Pilzresistenz wurde vom Department Genetics and
Breeding, Plant Research International der Universitdat Wageningen entwickelt. Dieser tragt
neben einem Kanamycin Resistenzgen (nptll-Gen) das hth-Gen aus Gerste, welches eine al-
pha-Hordothionin Vorstufe codiert, die die Pilzresistenz verursacht (BCH 2007, siehe auch
Krens et al. 2012). Dieser transgene Apfel wurde in Feldversuchen in den Niederlanden getes-
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tet (gemald JRC 2004 geplant im Zeitraum 2004-2008). Dabei sollte die Resistenz gegen Apfel-
schorf (Venturia inequalis) und weitere Pflanzenpathogene wie Mehltau (Podosphora leu-
cotricha) und Obstbaumkrebs (Erwinia amylovora) untersucht werden.

Ein cisgener Apfel mit einer Resistenz gegen den Apfelschorf wurde ebenfalls vom Department
Genetics and Breeding, Plant Research International der Universitat Wageningen entwickelt
(BCH 2012a). Apfelschorf ist eine der wirtschaftlich bedeutendsten Apfelbaumerkrankungen,
hervorgerufen durch den Pilz Venturia inaequalis. Blatter und Friichte infizierter Pflanzen zei-
gen dunkle Flecken. Apfelschorf fiihrt zu vorzeitigem Blattverlust und beeintrachtigt die La-
gerfahigkeit der Friichte. In den cisgenen Apfel wurde das Resistenzgen hcrvf2 des Zierapfels
(Malus floribunda) eingebracht. Es kodiert ein Protein, das bei der Pathogen-Erkennung eine
Rolle spielt, welche in der Folge einen Abwehrmechanismus ausloést (BCH 2012b). Das hcrvf2-
Gen kommt auch in resistenten Apfelsorten wie Santana, Topas oder Florina vor (JRC 2010).
Ein weiterer cisgener Ansatz gegen Apfelschorf wurde mit dem rvi6-Gen verfolgt (Krens et al.
2015). Feldversuche mit dem hcrvf2-Apfel werden in den Niederlanden mit der Sorte Gala
durchgeflhrt, mit einem geplanten Zeitraum von 2011-2021 (BCH 2012b, JRC 2010).

Zudem wurde vom Department Genetics and Breeding, Plant Research International der Uni-
versitat Wageningen ein cisgener Apfel mit einem erhéhten Gehalt an Anthocyanen entwi-
ckelt. Anthocyane sind rote Pflanzenfarbstoffe. Entsprechend weist dieser Apfel ein rotes
Fruchtfleisch auf (BCH 2016). Dabei wurden in die Apfelsorten Jumani und Gala das Gen
mdmyb10(R6) eingebracht. Das Gen stammt aus der Sorte ,red field“, welche diese Mutante
des mdmyb10-Gens trdgt. Ndhere Informationen finden sich in Espley et al. (2013).

Ein cisgener feuerbrandresistenter Apfel wurde von der ETH Zirich entwickelt (Kost et al.
2015). Feuerbrand ist eine durch das Bakterium Erwinia amylovora hervorgerufene Pflanzen-
krankheit, die sich von Amerika ausgehend verbreitet hat. Bliiten und Blatter befallener Pflan-
zen verfarben sich braun und verkiimmern. Befallene Pflanzen kénnen innerhalb kurzer Zeit
absterben. In den cisgenen Apfel wurde das Feuerbrandresistenzgen FB_MR5 des Wildapfels
Malus x robusta in die Apfelsorte Gala Galaxy eingebracht, eine fiir Feuerbrand anfallige Sorte.
In der Schweiz wird dieser cisgene Apfel seit 2016 in einem Feldversuch von Agroscope getes-
tet. Dieser soll noch bis 2021 dauern (Agroscope 2016).

Marktzulassung

In den USA und Kanada sind drei Events des Arctic™ Apple als Lebens- und Futtermittel, sowie
fur den Anbau zugelassen: ArcticTM (es handelt sich dabei um die Sorty Granny Smith) Arctic™
Golden Delicious Apple und Arctic™ Fuji Apple. Diese wurden gentechnisch so verdndert, dass
es an den Schnittstellen zu keiner bzw. einer reduzierten Braunungsreaktion kommt (ISAAA
2021). Entsprechend sind sie u. a. als abgepackte Apfelspalten erhiltlich (Okanagan Specialty
Fruits Inc. 2021).

Arctic Apple™ wurde von Okanagan Specialty Fruits Incorporated entwickelt. Neben einem
Antibiotikaresistenz-Markergen (nptll-Gen) wurde in diese Apfel das PGAS PPO Suppressions-
Gen mittels Agrobacterium-vermittelter Transformation eingebracht. Polyphenoloxidase
(PPO) ist jenes Enzym, welches Oxidationsprozesse reguliert. Die Abschaltung des Gens fiihrt
zum nicht-braunenden Phenotyp (Okanagan Specialty Fruits Inc. 2014).
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3.2.2.3 Genom-Editierung

Apfelbdaume werden von einigen wirtschaftlich bedeutenden Krankheiten befallen, wie z. B.
dem Feuerbrand oder dem Apfelschorf. Um entsprechende Krankheitsresistenzen zu erzeu-
gen, wurde bisher in der klassischen Gentechnik mit cisgenen Ansdtzen gearbeitet. Diese Ei-
genschaften sind auch das Ziel in der Forschung im Bereich Genom-Editierung. Auch wenn hier
die Arbeiten erst am Anfang stehen und oft proof-of-concept Studien darstellen, so ist doch
von weiteren Entwicklungen auszugehen, da die Forschung v. a. mit CRISPR/Cas in den letzten
Jahren generell starken Auftrieb bekommen hat.

Konventionelle Ziichtung von Baumen ist auf Grund des langen Reproduktionszyklus und der
Heterozygotie langwierig. Entsprechend werden in der Forschung groBe Hoffnungen in die
Methoden der Genom-Editierung gesetzt. Dabei ist aber zu bedenken, dass es neben der er-
folgreichen Modifikation noch weitere technische Schwierigkeiten gibt (z. B. Protoplasten-Re-
generation).

Bewg et al. (2018) listen einige Beispiele genom-editierter Biume. Diese umfassen nicht nur
Arbeiten mit der Waldbaumart Pappel, sondern auch einige Arbeiten an Obstbaumen wie dem
Apfel. Es handelt sich dabei auf der einen Seite um eine proof-of-concept Studie zu Gen-Knock-
out mittels CRISPR/Cas. Ziel war die Disruption des Phytoen-Desaturase-(pds)-Gens. Das Feh-
len dieses Enzyms behindert die Biosynthese von Chlorophyll und resultiert in einem Albino-
Phanotyp. Auf diese Weise wird ein erfolgreich durchgefiihrtes Gen-Knockout sichtbar. Auf
der anderen Seite wird auch mittels Genom-Editierung an den Resistenzentwicklungen gegen
Feuerbrand geforscht. In einer proof-of-concept Studie wurde von Charrier et al. (2019) nicht
nur das pds-Gen, sondern auch das tfl-Gen (Terminal Flower 1) ausgeschaltet, welches zu ei-
ner friheren Blite fuhrt.

Feuerbrandresistenz

Das Feuerbrand-verursachende Bakterium Erwinia amylovora besitzt ein spezifisches Gen
dspe das einen Pathogenitats-Effektor kodiert, der wesentlich fiir die Entwicklung von Feuer-
brand ist. Dieser interagiert mit DspE-Interaktionsproteinen im Apfel, welche von dipm-Genen
kodiert werden (DIPM =DspA/E-interacting proteins from Malus).

Malnoy et al. (2016) modifizierten in ihrer Arbeit die Gene dipm-1, dipm-2 und dipm-4, mit
dem Ziel, die Resistenz der Pflanzen gegen Feuerbrand zu erhéhen. Dabei untersuchten sie
zum ersten Mal die Moglichkeit, CRISPR/Cas9 Ribonukleoproteine direkt in den Protoplasten
einzubringen. Verwendet wurden spezifische sgRNAs fiir die drei dipm-Gene und die Apfel-
sorte Golden Delicious. An den Zielsequenzen zeigen sich sowohl Deletionen als auch Inserti-
onen.

3.2.2.4 Mégliche Umweltwirkungen

Im Gegensatz zu einjahrigen Feldfriichten sind bei Baumen aufgrund ihrer langen Lebensdauer
und ihren komplexen 6kologischen Interaktionen und Umweltbeziehungen besonders lang-
fristige potenzielle Umweltwirkungen zu beachten. Neben den Leitlinien fiir die Risikobewer-
tung von GV-Pflanzen der EFSA, welche generelle Giiltigkeit fir Pflanzen besitzen (EFSA 2010),
wurden auf internationaler Ebene auch spezielle Uberlegungen zu Bdumen angestellt (SCBD
2016). Zudem beschéftigten sich Greiter et al. (2015) mit speziellen Anforderungen an die Ri-
sikobewertung transgener Bdume. Diese kénnen auch fiir die Uberlegungen zu méglichen Um-
weltwirkungen genom-editierter Apfelbdume herangezogen werden. In Bezug auf mogliche
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Umweltwirkungen wurde nicht zwischen der Verwendung der GE-Apfelbdaume als Unterlagen
oder Edelreiser unterschieden.

Zu den moglichen Umweltwirkungen gehdren auch etwaige unbeabsichtigte Veranderungen,
etwa in anderen Stoffwechselwegen der Pflanze, die nachteilige Effekte nach sich ziehen kon-
nen. Bei Baumen ist zudem zu beachten, dass auf Grund der Langlebigkeit und dadurch be-
dingt wechselnden Umweltbedingungen, negative Umwelteffekte auch zeitlich verzégert auf-
treten kdénnen. Uberlegungen zu méglichen Umweltwirkungen sind in diesem Kapitel tiber-
blicksartig zusammengefasst. Diese basieren vor allem auf den Eigenschaften des Apfels und
seiner Nutzung sowie der genom-editierten Eigenschaft. Die GE-Apfelbdume, an denen der-
zeit geforscht wird, produzieren kein transgenes Protein. Mogliche Umweltwirkungen auf
Nichtzielorganismen oder das Bodenmikrobiom z. B. als Folge von unbeabsichtigten Verande-
rungen im Genom, kénnen aber nicht ausgeschlossen werden.

Mégliche Umweltwirkungen genom-editierter, feuerbrandresistenter Apfel umfassen v.a.:
e Auskreuzung (und Weitergabe der Feuerbrandresistenz) in wildverwandte Arten;

e Resistenzdurchbruch beim Zielorganismus, dem Feuerbranderreger Erwinia amylovora
bzw. Veranderungen des Schaderregerspektrums von Apfelbdumen;

o Etablierung der genom-editierten Apfelbaume in natiirlichen oder naturnahen Habitaten;
e Zunahme bzw. Intensivierung der genom-editierten Apfelkulturflachen.

Wie beschrieben, kénnen Apfel u. a. mit anderen Arten der Gattung Malus hybridisieren.
Dadurch kann die genom-editierte Veranderung an den dipm-Genen und somit die Feuer-
brandresistenz weitergegeben werden. In Bezug auf mogliche Fitnesseffekte ist aber zu be-
achten, dass auch Wildapfel bzw. wildverwandte Arten eine Feuerbrandresistenz aufweisen
kénnen. Weiterhin ist zu beachten, dass Auswirkungen auf Schutzziele zu bericksichtigen
sind. So wird z. B. Malus sylvestris in der Rote Liste Deutschlands auf der Vorwarnliste gefiihrt
und in Bayern als gefdhrdet eingestuft (Botanischer Informationsknoten Bayern 2020). Eine
Verdanderung des Genoms durch die Einbringung der genom-editierten Mutation kénnte aus
Biodiversitats- und Naturschutzsicht problematisch sein und naturschutzrechtliche Fragen
nach sich ziehen.

Es ist zudem denkbar, dass sich der Erreger des Feuerbrands Erwinia amylovora an die genom-
editierte Verdanderung anpasst und neue Mechanismen entwickelt, Apfelbdume zu infizieren
und Schaden zu verursachen. So wurde z. B. die durch das Gen fb_mr5 vermittelte Resistenz
durch einige Erwinia-Stamme in Nordamerika und Israel bereits tiberwunden (Vogt et al.
2013). Ein solcher Resistenzdurchbruch kann Auswirkungen auf die Krankheitsverbreitung ha-
ben, wobei nicht nur Sorten ohne Krankheitsresistenz, sondern auch Arten oder Sorten mit
bereits natlirlich vorhandenen Resistenzen (z. B. alte Sorten) betroffen sein konnen. Auf der
anderen Seite konnten andere Schaderreger die Nische von Erwinia amylovora besetzen und
so zu einer Veranderung im Schaderregerspektrum fihren.

Apfelbdume kénnen nicht nur durch Pollen und Samen verbreitet werden, sondern auch ve-
getativ (z. B. durch Wurzelschosslinge). Entsprechend ist eine vegetative Etablierung in geeig-
neten Habitaten moglich. Dies ist fiir ein Monitoring zu beachten (Kontrolle des Vorkommens
von GE-Apfelbdumen).

Feuerbrandresistente Sorten kdnnen einen bedeutenden wirtschaftlichen Vorteil darstellen.
Entsprechend ware es denkbar, dass als Folge einer Zulassung von GE-feuerbrandresistenten
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Apfeln die Anbauflichen zunehmen. Hierbei handelt es sich meist um biodiversititsarme, in-
tensiv genutzte und gemanagte Plantagen mit entsprechender Anwendung von Pflanzen-
schutzmitteln. Eine eventuelle Verdanderung bzw. Erhéhung des Einsatzes von Pflanzenschutz-
mitteln aufgrund von GE-Sorten bzw. im Falle von Resistenzdurchbriichen kénnen somit auch
zu indirekten Auswirkungen auf die Biodiversitat und biologische Landwirtschaft fihren.

3.2.2.5 Mégliche Expositionspfade und Wirkraume

Apfel werden nicht nur im Erwerbsobstbau auf Plantagen oder Streuobstwiesen kultiviert,
sondern auch in privaten Obstgarten und im 6ffentlichen Raum (Stichwort ,essbare Stadt”).
Die moglichen Wirkraume genom-editierter Apfelbdume werden daher auch vom Genehmi-
gungsumfang und etwaigen Auflagen mitbestimmt werden. Somit ist auch — je nach Geneh-
migungsumfang — die absichtliche Weitergabe von genom-editierten Apfelbdumen an Privat-
personen zu bedenken. Vor diesem Hintergrund sind die folgenden Expositionspfade maoglich:

Beabsichtigte Ausbringung
e Pflanzung in Plantagen, Streuobstwiesen, Privatgarten, 6ffentlichem Raum;

e Weitergabe von Baumen und anderem Pflanzgut (z. B. Stecklinge, Edelreiser) an Privatper-
sonen.

Unbeabsichtigte Ausbringung

Ausbringung der Samen durch Tiere;
e Ausbringung der Samen durch den Menschen;
e Verbreitung durch Wurzelschésslinge;

e Auskreuzung durch die Ubertragung von Pollen auf nicht modifizierte Pflanzen oder wild-
verwandte Arten;

e Transportverlust.

Apfel kdnnen auf unterschiedlichem Weg unbeabsichtigt in die Umwelt eingebracht werden.
Neben dem natirlichen Verbreitungsmechanismus durch Samen ist auch die Ausbringung
durch den Menschen zu beachten. Dazu zahlen Transportverluste und das Wegwerfen der
Kerngehause nach dem Verzehr. Zudem ist eine vegetative Vermehrung durch Wurzelschoss-
linge moglich. Entsprechend ist die Verbreitung durch diese (z. B. durch Transportverlust des
Schnittmaterials) denkbar.

Als Expositionspfad ist die Moglichkeit der Auskreuzung durch die Ubertragung von Pollen
durch Bestauber auf andere Apfelbdume zu bedenken. Kreuzbarkeit besteht u. a. mit dem
Wildapfel Malus sylvestris und anderen Malus Arten. Auch Hybridisierungen mit anderen
Wildsippen wie Pyrus sp. und Sorbus sp. kommen vor (Pascher & Gollmann 1997). Auskreu-
zung wurde auch von Flachowsky & Hanke (2006) im Rahmen einer Modellstudie untersucht.
Zentrale Frage war, in welchem Abstand von GV-Apfelbdumen mit einer Auskreuzung zu rech-
nen ist. Daflir wurden rotlaubige Vertreter von Malus pumila var. niedzwetzkyana als Pollen-
spender gepflanzt. Entsprechende Nachkommen wurden vor allem im Abstand von 5-10 m
zum Pollenspender gefunden, aber in geringem Ausmalf$ auch noch in 100 m Abstand. Einfluss
auf die Auskreuzung hatte dabei die Richtung des Bienenfluges, welche von den Umweltbe-
dingungen wie der Windrichtung, sowie vom Standort des Bienenstockes abhangig ist. Zudem
ist eine Pollenlbertragung durch Wind nicht auszuschlielRen.
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Die moglichen Verbreitungswege sind sehr von den Reproduktionseigenschaften der Art so-
wie der Nutzung durch den Menschen determiniert. Zudem ist zu beachten, in welchen Habi-
taten und unter welchen Umweltbedingungen Apfelbdaume wachsen konnen. Die bisher im
Fokus der Forschung stehenden Eigenschaften, welche durch Genom-Editierung, Trans-ge-
nese oder Cisgenese erzeugt wurden, tragen derzeit nur bedingt zu einer Erweiterung der
Nutzrdume oder potentiell betroffenen Okosysteme bei. Zwar kénnen Krankheitsresistenzen
einen Fitnessvorteil bieten, dabei ist aber zu beachten, dass es auch einige resistente konven-
tionelle Sorten gibt und auch wildverwandte Arten Resistenzen aufweisen kdnnen.

3.2.2.6 Schlussfolgerungen fiir das Monitoring

Die bisher mittels Genom-Editierung in Apfeln neu erzeugte Eigenschaft (Feuerbrandresis-
tenz) wurde zuvor auch mittels transgener Ansatze (Cisgenese) erreicht. Generell zeigt sich,
dass Krankheitsresistenzen auf Grund der wirtschaftlichen Bedeutung im Fokus der Forschung
bei Apfelbdumen stehen, sowohl den Bereich der klassischen Gentechnik betreffend, als auch
jenen der Genom-Editierung. Durch die GE-vermittelte Feuerbrandresistenz ergeben sich
keine spezifischen neuen Wirkungen, Wirkraume und Expositionspfade im Vergleich zu Resis-
tenzen, die mittels klassischer Gentechnik erzielt wurden. Neu ist aber das Bestreben, ent-
sprechende Krankheitsresistenzen ohne die Einbringung von zusatzlichem Genmaterial (z. B.
neue Proteine) zu erzeugen.

Im Vergleich zu bisher bearbeiteten GV-Feldfriichten ist fiir das Monitoring von GE-Apfeln zu
berilicksichtigen, dass es sich hier um eine langlebige Art handelt, die sich auch vegetativ ver-
mehren kann und deren Anbau nicht nur auf den kommerziellen Bereich beschrankt ist. Auch
wenn der kommerzielle Anbau in Plantagen und Streuobstwiesen allein schon aus praktischen
Grinden im Fokus stehen wird, sind auch Vorkommen im o6ffentlichen Raum und privaten
Obstgarten zu berlicksichtigen.

Bei genom-editierten feuerbrandresistenten Apfelbdumen wird nur auf die Stérung des Kom-
munikationsmechanismus zwischen Pflanze und Erreger abgezielt. Da es zu keiner Expression
neuer Proteine kommt, sind keine Umweltwirkungen durch diese (z. B. Nahrungskettenef-
fekte durch Toxine auf Nichtzielorganismen) relevant. Somit sind die moglichen Umweltwir-
kungen, Wirkrdume und Expositionspfade vorrangig von der Biologie des Apfels und der In-
teraktion mit dem Zielorganismus abhéangig. Allerdings sind unbeabsichtigte Effekte (z. B. aus-
geldst durch unbeabsichtigte on-target oder off-target Veranderungen im Genom) und damit
verbundene mogliche Umweltwirkungen fiir das Monitoring relevant und sollten entspre-
chend beachtet werden.

Drei Aspekte sind fiir die Ausgestaltung des Monitorings eines feuerbrandresistenten GE-Ap-
fels vorrangig zu beachten. Einerseits ist neben der Auskreuzung und der Verbreitung von GE-
Apfelbdumen in natlrliche und naturnahe Habitate auch ein etwaiger Resistenzdurchbruch
des Feuerbranderregers Erwinia amylovora zu berlicksichtigen. Ein entsprechendes Monito-
ring sollte daher die Verbreitung von Feuerbrand und seines Krankheitserregers sowie das
etwaige Vorkommen bei GE-Apfelbdumen und resistenten konventionellen Sorten umfassen.
Da es sich bei Feuerbrand um einen meldepflichtigen Krankheitserreger handelt, kdnnten In-
formationen Uber die befallenen (GE-) Sorten der zustéandigen Meldestellen fiir ein Monitoring
genutzt werden. Zudem sollten etwaige Verschiebungen im Pathogenspektrum von GE-Apfel-
bdaumen untersucht werden.
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Im Fall einer Beschrankung der Zulassung von GE-Apfelbaumen auf den kommerziellen Anbau
ist auch die Moglichkeit einer unbeabsichtigten oder nicht durch die Zulassung gedeckte Wei-
tergabe von Pflanzen oder Edelreisern im Monitoring zu bericksichtigen. Zudem sollte erfasst
werden, wie sich die Apfelanbauflachen sowie der Pestizideinsatz in Deutschland in Abhangig-
keit einer Anbauzulassung von GE-Apfeln entwickelt, um mégliche Intensivierungseffekte er-
kennen zu kdnnen. Fiir den Fall der Zulassung mehrerer GE-Apfelbdaume mit unterschiedlichen
genom-editierten Merkmalen waren zudem etwaige kombinatorische Effekte zu beachten.

3.2.3 Genom-editierte SiiBwasserfische (Karpfen, Regenbogenforelle)

3.2.3.1 Biologie, Okologie und Haltungsformen

Karpfen und Regenbogenforelle stellen die beiden wichtigsten Fischarten der Binnenaquakul-
tur in Deutschland dar. Aus dieser stammt der GroRteil des in Deutschland produzierten SuR-
wasserfisches. 36 % der Aquakulturbetriebe produzieren Karpfen und 20 % Regenbogenforel-
len. In den 1.656 Betrieben mit Karpfenproduktion wurden 2019 durchschnittlich 4,6 t Karpfen
produziert (das entspricht 25 % der Aquakulturproduktion). In 926 Betrieben wurden im
Durchschnitt 6,2 t Regenbogenforellen erzeugt (das entspricht 33 % der Aquakulturproduk-
tion). Die aktuellsten Zahlen stammen aus dem Jahr 2019 und sind hier gerundet wiedergege-
ben (BMEL 2021). Hinzuzufligen ist, dass in dieser Statistik nur Betriebe ab einer bestimmten
Produktionsmenge erfasst sind (Bramick 2020). Karpfen wird auch durch die Binnenfischerei
gefangen. Wahrend im Jahr 2019 allerdings 42 % des Gesamtaufkommens an Fischen (bezo-
gen auf Binnengewasser und Aquakulturanlagen) aus der Angelfischerei stammt, kommt die
Erwerbsfischerei nur auf 6 %. Die Angelfischerei Uberwiegt mit 1,7 Mio. glltigen Fischerei-
scheinen im Jahr 2019 somit klar. Die Anzahl der angelnden Menschen diirfte aber deutlich
hoher sein (Bramick 2020).

Karpfen (Cyprinus carpio)

Der Karpfen (Cyprinus carpio) ist ein Vertreter der Cyprinidae. Urspriinglich aus Asien stam-
mend, wurde er von den Rdmern nach Europa gebracht. Derzeit finden sich in Europa 30-35
domestizierte Zuchtformen (FAO 2021a). Die Urform des Karpfens (Wildkarpfen) ist in
Deutschland nicht mehr heimisch. Karpfenbestiande stammen in der Regel aus Fischbesatz.
Der Karpfen kann unter guten Bedingungen bis zu 140 cm gro und 50 Jahre alt werden. Die
Geschlechtsreife wird im Alter von 3-5 Jahren erreicht (WESO 2022).

Der Karpfen bevorzugt warme, langsam flieRende oder stehende Gewasser mit Pflanzen-be-
wuchs und schlammigem Boden. Er ist unempfindlich gegeniiber Schwankungen des Sauer-
stoffgehalts oder des pH-Werts. Das Temperaturoptimum fiir die Zucht liegt bei 232-30°C. Die
Eier werden beim Laichen an Pflanzen geklebt (FAO Fisheries and Aquaculture 2021a). Er er-
nahrt sich omnivor u.a. von tierischem Plankton, pflanzlichen Partikeln und Zerfallsprodukten,
kann aber auch kleine Fische fressen (EK 2012a, WESO 2022).

Die Vermehrung und Aufzucht des Karpfens erfolgt in der Regel in Brutanlagen. Eier werden
in Fertilisationsbecken gehalten, Larven in flachen Becken oder Aufzuchtteichen. Fir die Auf-
zucht 2-jahriger Fische werden Sommerteiche genutzt. Im 3. Lebensjahr werden die Karpfen
in Mastteiche umgesetzt (EK 2012a). Weitere Information zu Produktionszyklus und Produkti-
onssystemen finden sich in FAO Fisheries and Aquaculture (2021a).

Informationen zur Karpfennutzung in Deutschland kdnnen dem Jahresbericht zur Deutschen
Binnenfischerei und Binnenaquakultur 2019 entnommen werden (Bramick 2020). Entspre-
chend beziehen sich die unten genannten Zahlen auf 2019.
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Karpfen (sowohl Satzkarpfen als auch Speisekarpfen) wird vor allem in der traditionellen Karp-
fenteichwirtschaft in Warmwasserteichen produziert. Nach der Aufflllung erfolgt dabei eine
Wasserzufuhr nur zum Ausgleich von Wasserverlusten, etwa durch Verdunstung oder Versi-
ckerung. Die meisten Speisekarpfen werden in Bayern (1.895 t) und Sachsen (1.677 t) erzeugt.
Zudem werden Satzkarpfen in mit Teichwasser durchflossenen Warmwasseranlagen sowie in
Netzgehegeanlagen in Brandenburg und Sachsen produziert. Warmwasseranlagen zeichnen
sich dabei durch eine Mehrfachnutzung des Wassers im Kreislauf aus, wobei die Wassertem-
peratur im Optimalbereich der erzeugten Fischart gehalten wird. Die Anlagen befinden sich in
der Regel in Gebauden. In Warmwasseranlagen wurden 100 t Satzkarpfen in Brandenburg und
80 t in Sachsen erzeugt.

Karpfen wird auch durch die Erwerbsfischerei gefangen, besonders in Brandenburg mit 35 t
und Mecklenburg-Vorpommern mit 26 t im Jahr 2019. Auch fiir die Angelfischerei ist Karpfen
von Bedeutung, so wird z. B. in Baden-Wirttemberg fast die gesamte Karpfenernte an Angler-
vereine als Besatzfisch verkauft.

Der Eigenversorgungsgrad mit Karpfen betragt in Deutschland 80 %. Genaue Zahlen zum Im-
port von Lebendfisch werden in Bramick (2020) nicht angefiihrt, allerdings kann aus dem an-
geflihrten Preis flir importierten Lebendfisch geschlossen werden, dass Karpfen auch lebend
importiert wird. Bio-Karpfen wird nur in sehr geringen Mengen in 20 zertifizierten Betrieben
produziert.

Der Karpfen ist nicht nur eine wirtschaftlich bedeutende Fischart, sondern auch ein wichtiger
biologischer Modellorganismus. Das tetraploide Genom und seine lange Generationszeit stel-
len allerdings Herausforderungen sowohl fiir genetische Studien als auch fiir die Ziichtung dar.
Entsprechend erhofft man sich neue Méglichkeiten durch die Anwendung von Techniken der
Genom-Editierung (Zhong et al. 2016).

Regenbogenforelle (Oncorhynchus mykiss)

Die Regenbogenforelle (Oncorhynchus mykiss) ist ein urspriinglich in Nordamerika vorkom-
mender Vertreter der Salmoniden und wurde Ende des 19. Jahrhunderts in Europa eingefiihrt
(EK 2012b). Sie kann natirlicherweise 10 Jahre alt werden und eine GrofRe von 120 cm errei-
chen. Die Geschlechtsreife erfolgt im Alter von 2-3 Jahren (WESO 2022).

Die Regenbogenforelle ist eine robuste und anpassungsfahige Art, die eine Bandbreite an Um-
weltbedingungen vertragt und verschiedene Habitate besetzten kann. Sie findet sich in sauer-
stoffreichen FlieRgewdssern mit niedrigen Temperaturen, wobei sie toleranter gegenliber ho-
heren Temperaturen und beziiglich des Sauerstoffgehalts ist als die Bachforelle. So werden
kurzfristig auch Temperaturen bis 27 °C vertragen (WESO 2022). Die optimale Wassertempe-
ratur flr die Zucht liegt unter 21 °C. Die Regenbogenforelle kann zudem zwischen SiRB- und
Salzwasser wechseln (EK 2012b). Auf Grund ihrer Toleranz u. a. gegeniiber hoheren Tempera-
turen kommt sie nicht nur in der Forellenregion, sondern auch in groSeren Bachen und klei-
neren Fliissen der Aschenregion vor. Die Regenbogenforelle ist im Vergleich zur Bachforelle
nicht standorttreu. Die Eier werden im Kies klarer Gewasser abgelegt. Juvenile Fische leben in
seichten Bereichen (De Azambuja & Reiter 2006). GemaR WESO 2022 laicht sie in Europa aber
selten.

Als Fleischfresser erndhrt sich die Regenbogenforelle von Insekten, Wirmern, Schnecken,
aber auch von kleinen Fischen und Artgenossen. Dabei ist sie aggressiver im Raubverhalten
als die Bachforelle (WESO 2022). Sie weist ein starkes Konkurrenzpotential auf, v.a. gegeniiber
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Bachforelle und Asche (De Azambuja & Reiter 2006) und kann endemische Forellenarten ver-
drangen. Zudem ist die Hybridisierung mit der Bachforelle méglich (WESO 2022).

Die kommerzielle Aufzucht von Regenbogenforellen erfolgt in Aquakulturfarmen. Die Larven
werden dort in Rundbecken mit gleichmaRiger Wasserstromung gehalten, die Jungfische in
Abwachsstationen (Schwimmkafige in Seen oder im Meer sowie in Frischwasserbecken in
Flussndhe). Details zur Produktion sind in FAO Fisheries & Aquaculture (2021b) zu finden.

Informationen zur Nutzung der Regenbogenforelle in Deutschland stammen aus dem Jahres-
bericht zur Deutschen Binnenfischerei und Binnenaquakultur 2019 (Bramick 2020). Die ge-
nannten Zahlen beziehen sich entsprechen auf 2019.

Regenbogenforellen (Speiseforelle und Satzforelle) werden in der Aquakultur in Kaltwasser-
anlagen erzeugt. Durch permanenten Durchfluss wird hier kiihles und sauerstoffreiches Was-
ser garantiert. Die Haltungsanlagen kdnnen unterschiedlich beschaffen sein und umfassen
z. B. Erdteiche, Betonteiche oder Fliekandle. Die Hauptproduktion erfolgt dabei in Bayern
(2.059 t) und Baden-Wirttemberg (1.910 t) gefolgt von Niedersachsen und Nordrhein-West-
falen. Die Satzforellen werden dabei vor allem innerbetrieblich erzeugt und nicht zugekauft.
Speiseforellen werden zudem auch in Netzgehegen in Brandenburg, Niedersachsen, Sachsen-
Anhalt und Schleswig-Holstein produziert.

Nicht nur Karpfen, sondern auch Regenbogenforellen werden an Angelvereine als Besatzfi-
sche verkauft. Dies betrifft z. B. in Nordrhein-Westfalen und Rheinland-Pfalz 65-70 % des Ab-
satzes.

Auch wenn die Regenbogenforelle die ertragsstarkste Art der deutschen Aquakultur ist, wer-
den nur 9 % der Forellen in Deutschland produziert. Von den nach Deutschland importierten
Fischen ist die Regenbogenforelle jene Art mit dem groRten Anteil (76.000 t im Jahr 2019). Der
Import erfolgt auch lebend.

3.2.3.2 Transgene Ansdtze

Forschung und Entwicklung

Eine umfassende Ubersicht zum Stand der Forschung zu transgenen Fischarten wurde von
Cowx et al. (2010) erstellt. Diese ist Teil eines Berichts im Auftrag der EFSA zur Risikobewer-
tung transgener Fische. Cowx et al. (2010) listen in diesem Bericht transformierte Fischarten,
die eingebrachten Gene sowie die intendierten Anwendungen wie z. B. Wachstumssteigerung.

Zum damaligen Zeitpunkt konnten von Cowx et al. (2010) Forschungsarbeiten zu 50 Fischarten
recherchiert werden. Die Arbeiten umfassten dabei Grundlagenforschung, Wachstumssteige-
rung (durch die Insertion von Genen fir Wachstumshormone) oder Produktionssteigerungen
in kaltem Wasser durch erhohte Kéltetoleranz (die transformierten Fische erzeugen dabei
Frostschutzproteine). Zudem gab es Versuche, die Krankheitsresistenz zu steigern und GV-Fi-
sche als Indikatoren fiir Umweltverschlechterung (z. B. in Bezug auf Wasserqualitat) einzuset-
zen. Auch wenn ein GroRteil der transgenen Veranderungen Grundlagenforschung zum bes-
seren Verstandnis biologischer Prozesse betrifft, zielen andere Arbeiten, wie z. B. zur Wachs-
tumssteigerung, durchaus auf eine Marktzulassung ab.

Die angefiihrten transgenen Eigenschaften finden sich auch in einer jingeren Studie (SCBD
2020). Zudem wird hier erwahnt, dass als mogliche zukiinftige Entwicklung auch ,,Omega-3-
Fisch” (gesteigerte Produktion von Omega-3-Fettsauren in StiBwasserfischen wie z. B. Karp-
fen) angedacht wird. Ansatze wie z. B. Fertilitdtsreduktion oder die Erzeugung steriler Fische
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sind Teil einer Einddmmungsstrategie (,,containment strategy”) freigelassener oder entkom-
mener GV-Fische. Sterilitatsgene bei mannlichen Fischen wurden als MaBnahme fiir die bio-
logische Kontrolle von Fischpopulationen diskutiert, wie auch die Reduktion der weiblichen
Fische einer Population mittels Trojaner-Genen (SCBD 2020).

In der Ubersicht von Cowx et al. (2010) sind auch Studien zu transgenem Karpfen und trans-
gener Regenbogenforelle enthalten.

Die Arbeiten an Karpfen umfassen v. a. Wachstumssteigerung und Sterilitat (Verhinderung der
Keimdrisenentwicklung). Die Wachstumssteigerung soll dabei durch das Einbringen von Ge-
nen fiir Wachstumshormone erreicht werden. Diese stammen dabei aus anderen Fischarten,
wie z. B. Regenbogenforelle, Lachs oder Graskarpfen. Zudem wurden in einigen Studien Gene
flir menschliche Wachstumshormone verwendet. Die Wachstumssteigerung ist dabei nicht
nur fur die Lebensmittelproduktion interessant, sondern auch fiir Angelwettbewerbe.

Neben vielen proof-of-concept-Studien wurden Regenbogenforellen auch hinsichtlich Wachs-
tumssteigerung oder Effizienzsteigerung bei der Futterverwertung verandert. In der For-
schung wurde u. a. mit Wachstumshormongenen von Lachs, Ratte oder Mensch gearbeitet.
Auch Gene zur Produktion von Frostschutzproteinen oder zur Erzeugung von Sterilitdt wurden
in Regenbogenforelle eingebracht.

Marktzulassung

Marktzulassungen fiir GV-Fische sind derzeit nur fir zwei Anwendungen bekannt: AquAdvan-
tage® Lachs und GloFish®. In der EU wurde noch keine Marktzulassung fiir einen GV-Fisch be-
antragt (EFSA 2021).

Der GV-Lachs (Salmo salar) AquAdvantage® der Firma AquaBounty Technologies besitzt eine
Marktzulassung als Lebensmittel in den USA und Kanada. Durch die gentechnische Verande-
rung weist er ein schnelleres Wachstum auf und erreicht deshalb friiher die Schlachtreife. Da-
flir wurde ein Wachstumshormongen des Konigslachses (Oncorhynchus tshawytscha) und ein
Frostschutzproteinpromotor des Meeres-Dickkopf (Macrozoarces americanus) eingebracht
(DFO Canada 2013). Bei den produzierten Fischen handelt es sich um triploide und deshalb
sterile Weibchen (AquaBounty 2010, FDA 2020). Zudem wird der GV-Lachs nur in Aquakultur-
Tanks an Land in geschlossenen Gebaduden produziert, um ein Entweichen der GV-Lachse in
die Umwelt zu verhindern. Dies umfasst auch verschiedene zusatzliche physische Barrieren
wie Netze und betrifft sowohl die Fischfarm in den USA, als auch den Brutbetrieb in Kanada
(FDA 2020, AquaBounty 2021).

Beim GloFish® der Firma Spectrum Brands Holdings (entwickelt von Yorktown Technologies)
handelt es sich um verschiedene Arten von Aquarienfischen, welche in unterschiedlichen Far-
ben erhiltlich sind (Glofish 2021). Durch die gentechnische Veranderung wird eine Fluores-
zenz hervorgerufen. GloFish® ist in den USA und Canada zugelassen, und auch in Taiwan, Kuba,
Malaysia, China und Sri Lanka erhaltlich (Cowx et al. 2010, SCBD 2020). Obwohl nicht in der
EU zugelassen, wurde illegale Exemplare bei Handlern in Deutschland sichergestellt (Der Spie-
gel 2007).

3.2.3.3 Genom-Editierung

Im Jahr 2019 publizierten Gratacap et al. (2019) einen Uberblick tiber Aquakulturarten, welche
mit Genom-Editierung mittels CRISPR/Cas verandert wurden. Dieser umfasst auch Arbeiten
an den fiir Europa relevanten SiiBwasser-Fischarten Karpfen und Regenbogenforelle.
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Die beim Karpfen mittels Genom-Editierung durchgefiihrte Veranderung des Myostatin-Gens
flhrt zu einer Wachstumssteigerung (Gratacap et al. 2019). Bei der Regenbogenforelle zielt
nach Gratacap et al. (2019) die Arbeit ebenfalls auf die Untersuchung des Wachstums ab. Bei
letzterer handelt es sich um eine ,loss of function“-Studie, d. h. in den Tieren zeigt sich der
gegenteilige Effekt (Wachstumsverringerung). Beide Studien zeigen aber, dass Wachstums-
steigerung bzw. verbessertes Muskelwachstum und das Verstandnis dieser Prozesse wichtig
fir die Forschung an StRwasserfischen sind. Die Bedeutung und Aktualitat wird dadurch un-
terstrichen, dass diese Eigenschaft auch Gegenstand der Forschung und Entwicklung an ver-
schiedenen genom-editierten Nutztieren, wie z. B. Rindern oder Schweinen, ist, und dass der
bisher einzige transgene Speisefisch mit Markzulassung, der AquAdvantage® Lachs, hinsicht-
lich Wachstumssteigerung gentechnisch verandert wurde.

Karpfen

Flr eine Verbesserung der Produktqualitdt von Karpfen spielen sowohl GréRe und Muskel-
masse, als auch die Reduktion intermuskuldrer Graten eine Rolle. Vor diesem Hintergrund
wurde von Zhong et al. (2016) eine erste Studie zur Genom-Editierung mittels TALEN und
CRISPR/Cas durchgefuhrt, um die Eignung dieser beiden Techniken fir die Veranderung von
Karpfen zu untersuchen. Ziel der Studie war die Disruption von Genen, welche mit der Kno-
chenentwicklung in Verbindung stehen (sp7-Gen und vier weitere Gene), sowie dem mstnba-
Gen, welches eine Rolle in der Muskelentwicklung spielt. AuRerdem wurde mittels
CRISPR/Cas-Multiplexing eine Mutante erzeugt, die sowohl die Veranderung des sp7a- als
auch des mstnba-Gens aufweist, um zu untersuchen, ob Multiplexing bei Karpfen moglich ist.
Mutationseffizienz, Veranderung der Zielsequenz als auch phanotypische Auswirkungen wur-
den untersucht. Das mstn-Gen kodiert fiir Myostatin, welches das Muskelwachstum hemmt.
Die mit CRISPR/Cas erzeugten mstnba-Mutanten zeigen entsprechend ein héheres Gewicht
und eine groRere Korperlange. Die Zielsequenz weist Deletionen, in einigen Fallen auch Inse-
rtionen auf. Sp7 ist ein Transkriptionsfaktor, der bei der Zelldifferenzierung in Osteoblasten
und Osteozyten eine Rolle spielt. Die mit CRISPR/Cas erzeugten sp7a-Mutanten zeigen ein ge-
ringeres Korpergewicht und sind kleiner. Zudem weisen sie diverse Knochendefekte auf, wie
z. B. kiirzere intramuskulare Graten oder Defekte an den Kiemendeckeln (Zhong et al. 2016).
An der Zielsequenz zeigen sich Deletionen, welche die Disruption der Zielsequenz verursa-
chen.

Regenbogenforelle

Cleveland et al. (2018) verwendeten die Technik CRISPR/Cas um Regenbogenforellen mittels
Genom-Editierung zu verdandern. Ziel der Arbeit war eine Disruption der Proteinexpression von
IGFBP-2b (IGFBP = insulin-like growth factor-binding protein). Die erzeugten Mutanten weisen
entsprechend Mutationen an den igfbp-2b1 und igfpb-2b2 Genduplikaten auf. In dieser ,,loss-
of-function”-Studie sollte nicht nur die Funktion von IGFBP-2b untersucht werden, sondern
auch, inwieweit CRISPR/Cas fiir die Disruption der Proteinexpression funktioneller Proteine,
sowie fiir die Veranderung duplizierter Gene geeignet ist.

Die igfbp-Gene codieren fiir Bindungsproteine des insulinartigen Wachstumsfaktors IGF-1, ein
Hormon welches eine wichtige Rolle im Zellwachstum, u. a. in Muskeln und Knochen, spielt.
IGF-1 zirkuliert im Blut gebunden an Transportproteine, den sogenannten IGF-Bindungsprote-
inen. In Salmoniden ist das IGFBP-2b Protein am haufigsten im Blutkreislauf vorhanden. Die
mit CRISPR/Cas erzeugten Mutanten weisen einen geringeren Gehalt an IGFBP-2b Protein so-
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wie IGF-1 im Blutplasma auf. Sie zeigen zudem ein geringes Gewicht und eine geringere Kor-
perlange in den ersten Monaten. In dlteren Tieren wird das Wachstum teilweise wieder aus-
geglichen. Die veranderten Genabschnitte der Mutanten weisen Deletionen, zu einem gerin-
geren Teil auch Insertionen auf (Cleveland et al. 2018). Dadurch wird die Proteinexpression in
unterschiedlichem Ausmal} reduziert.

3.2.3.4 Mogliche Umweltwirkungen

Mogliche Umweltwirkungen von GV-Fischen wurden von Cowx et al. (2010) in einem Bericht
bearbeitet, welcher in die Erstellung der Leitlinien zur Umweltrisikobewertung gentechnisch
verdanderter Tiere (EFSA 2013) eingeflossen ist. Diese Leitlinien kamen in der Praxis bis jetzt
noch nicht zur Anwendung, da noch keine Zulassungsantrage fiir GV-Tiere gestellt wurden.
Entsprechend konnten sie noch nicht auf ihre Praktikabilitat Gberprift werden. Fir die gegen-
standliche Studie wurden aus der Arbeit von Cowx et al. (2010) jene Aspekte herausgegriffen,
welche fur genom-editierte Karpfen und Regenbogenforellen relevant sein kénnten. Zudem
wurden eigene Uberlegungen angestellt, sowie die Arbeiten von SCBD (2020) und Firber et
al. (2020) herangezogen.

Zur Abschatzung moglicher Umweltwirkungen sind nicht nur der spezifische veranderte Orga-
nismus, der Domestizierungsgrad und seine genom-editierte Eigenschaft, sondern auch die
spezifischen ManagementmalRnahmen bzw. Produktionsprozesse zu beachten. Auch sind vor-
handene und geeignete Habitate der veranderten Fischarten sowie die dort vorkommenden
Arten von Bedeutung.

Fiir mogliche Umweltwirkungen von GE-Fischen ist ebenfalls die Art und Weise der Nutzung
und Haltung zu beachten. So sind bei GE-Karpfen und GE-Regenbogenforelle nicht nur mogli-
che Umweltwirkungen durch die eigentliche Haltung oder durch entkommene Fische zu be-
achten, sondern auch jene absichtlich ausgebrachten Besatzfische in Naturgewdssern. Zur
Verdrangung heimischer, bzw. nicht-modifizierter Arten kann nicht nur die gesteigerte Fitness
wachstumsgesteigerter Fische beitragen. Auch die etwaige verstarkte Ausbringung dieser GE-
Fische als Besatzfisch fiir die Aquakultur oder Angelfischerei kdnnte entsprechende Wirkun-
gen verstarken.

Sowohl Karpfen als auch Regebogenforelle werden derzeit in der Aquakultur in Deutschland
genutzt. Eine Steigerung der intensiven Aquakulturproduktion kann aber dazu fiihren, dass
bestimmte Umweltwirkungen haufiger oder verstarkt auftreten (z. B. Eintrag von Schadstof-
fen in die Umwelt).

Fiir wachstumsgesteigerte Karpfen und Regenbogenforellen besteht die Moglichkeit einer ho-
heren Fitness und gesteigerter Konkurrenzfihigkeit (z. B. bessere Ressourcennutzung, raube-
risches Verhalten gegenliber nicht veranderten Fischen und anderen Beutetieren). Im Fall der
Karpfen mit verringerten intermuskuldaren Graten kann von einer geringeren Fitness ausge-
gangen werden, da sie ein geringeres Korpergewicht aufweisen, kleiner sind und Knochende-
fekte zeigen. Karpfen mit dieser Eigenschaft werden in Folge in Bezug auf Fitnessaspekte nicht
weiter diskutiert, da sie kaum in der Aquakultur genutzt werden wiirden. Hier sind weitere
Entwicklungen abzuwarten, um zu sehen, ob Fische mit einem verringerten Anteil an Graten
ohne nachteilige Effekte auf wirtschaftliche Parameter, wie KérpergroRe, entwickelt werden
kénnen.

Mogliche Umweltwirkungen aufgrund hoherer Fitness umfassen unter anderem die folgenden
Aspekte:

52



Prioritat 1: Ermittlung neuer Wirkungspfade und -mechanismen mit potenziell negativen Auswirkungen auf die
Umwelt und die biologische Vielfalt

e Veranderungen in der Zusammensetzung und Struktur der aquatischen Artengemein-
schaft in einem bestimmten Gewasser, sowie generell Verdrangung heimischer Arten aus
ihrem Habitat (z. B. durch verstarkte Ausbringung von GE-Fischen, rauberisches Verhal-
ten);

e Veranderungen der Habitatnutzung nicht veranderter Fische;

e Veranderung des Nahrungsangebots, sowie der Nahrungszusammensetzung fiir nicht ver-
anderte Fische aufgrund von Veranderungen in der Struktur der Nahrungsnetze (z. B. re-
duziertes Futterangebot oder Nahrungsspektrum durch den verstarkten Fra genom-edi-
tierter Tiere);

e Habitatverdnderung und Anderung im Nihrstoffgehalt.

Abseits der Fitnessaspekte kdnnen sich Umweltwirkungen auch aus den folgenden Punkten
ergeben:

e Hybridisierung und veranderte Fitness von Wildpopulationen durch Introgression (z. B.
Verlust einer lokalen genetischen Anpassung einer Population);

e Vermehrte Ubertragung von Krankheiten und Parasiten;
e Intensivierung der Aquakulturproduktion.

Eine Wachstumssteigerung kann mit einer hoheren Fralileistung verbunden sein. Zudem ist
denkbar, dass die groReren Tiere auch groRere Beutetiere fressen, als die nicht veranderten
Artgenossen. Bei limitierten Nahrungsressourcen ist zudem denkbar, dass die grofleren GE-
Fische einen Vorteil gegeniber nicht editierten kleineren Fischen haben. Wachstumsgestei-
gerte Karpfen bzw. Regenbogenforellen kénnen entsprechend konkurrenzfahiger sein und
heimische Fische verdrangen. Bei der Regenbogenforelle ist hier auch ihr kannibalistisches
Verhalten zu beachten. Cowx et al. (2010) verweisen auch darauf, dass die Regenbogenforelle
in einigen Landern fir einen Riickgang anderer Fischpopulationen gefiihrt hat, z. B. in der
Schweiz oder den Ldndern des Westbalkans. Ursache ist nicht nur Konkurrenz, sondern auch
rauberischer Druck auf Eier oder Jungtiere.

In Bezug auf die Habitatnutzung ist zu beachten, dass die Regenbogenforelle z. B. eine hdhere
Toleranz gegeniiber héheren Temperaturen aufweist und auch in der Aschenregion vorkom-
men kann. Sie ist generell konkurrenzfihiger als Bachforelle oder Asche. Auch wenn fiir die
gegenstdndlichen Beispiele nicht relevant, soll an dieser Stelle darauf hingewiesen werden,
dass eine solche Verdrangung heimischer Arten aus ihrem Habitat besonders relevant bei mo-
difizierten Fischen ist, die z. B. eine héhere Warmetoleranz aufweisen und so neue Habitate
nutzen und moglicherweise invasive Populationen bilden kénnen.

Neu eingebrachte Arten sind auch in der Lage, das Habitat an sich zu verandern. Cowx et al.
(2010) beschreiben hier z. B. Habitatdegradation und Degradation der Wasserqualitat durch
den Einfluss des Karpfens (z. B. durch Aufwiihlen des Sediments, Stérung aquatischer Inver-
tebraten, Beschadigung aquatischer Makrophyten, Eutrophierung durch Ausscheidungen).
Auch wenn diese Art derzeit in Deutschland bereits verbreitet ist und entsprechend genutzt
wird, sind doch mdégliche Auswirkungen eines verstdarkten Eintrags von GE-Karpfen zu beden-
ken, ebenso wie Auswirkungen auf Gewasser, in denen Karpfen bis dato nicht ausgebracht
wurden.

Auswirkungen auf nicht verdnderte Populationen sind prinzipiell durch intra- und interspezifi-
sche Hybridisierung moglich und kénnen z. B. zu einer Reduktion der genetischen Diversitat
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flihren. Auch wenn z. B. die Regenbogenforelle in Europa selten laicht, sind selbsterhaltende
Populationen in Europa bekannt (Cowx et al. 2010). Zudem ist die Hybridisierung mit der Bach-
forelle moglich. Auch sollten genetische Unterschiede zwischen domestizierten und autoch-
thonen Populationen einer Art beachtet werden. Vom Atlantischen Lachs ist z. B. bekannt,
dass in einigen Bereichen entkommene domestizierte Tiere aus Aquakultur den gleichen oder
sogar einen hoheren Anteil am Bestand bilden, als die Wildtiere (SCBD 2020). Kreuzungen fiih-
ren zudem zu einer Reduktion der Fitness der Wildpopulation. Durch Introgression verur-
sachte genetische Veranderungen sind dort bekannt, wo sich Aquakulturanlagen fiir die Pro-
duktion von Lachs mit dem Vorkommen natiirlicher Lachspopulationen iberschneiden (SCBD
2020). Zu bericksichtigen ist hier auch, ob GE-Fische mit Wachstumssteigerung moglicher-
weise eine frilhere Geschlechtsreife zeigen oder eine hohere Anzahl an Eiern produzieren.
Auch ein konkurrenzstarkeres Verhalten z. B. in Bezug auf die Besetzung geeigneter Stellen
flir die Eiablage oder Fral} von Eiern und Embryos ist denkbar.

Entkommene Tiere aus Aquakultur konnen Krankheiten und Parasiten auf Wildpopulationen
Ubertragen (Farber 2020, SCBD 2020). Hier sollte auch der Import von Lebendfisch bedacht
werden. Nach Cowx et al. (2010) ist der Transport von Lebendfisch die Hauptroute fiir die
Verbreitung von Parasiten oder Pathogenen Uber grofRe Distanzen. Genannt sind hier ver-
schiedene Beispiele aus der Vergangenheit, wie z. B. der Eintrag eines Karpfenparasiten aus
Kontinentaleuropa nach GroRbritannien. Wichtig ist, dass die Tiere nicht notwendigerweise
zum Transportzeitpunkt schon Krankheitszeichen aufweisen.

Vor allem die Warmwasserteiche der Karpfenaquakultur weisen eine Vielzahl an potenziellen
Okosystemleistungen auf — diese sind allerdings abhingig von der Bewirtschaftungsweise.
Eine extensive Bewirtschaftung leistet aufgrund der Férderung verschiedenster Okosystem-
leistungen u. a. einen Beitrag zu Landschaftspflege und Biodiversitat. Auf der anderen Seite
kénnen Aguakulturanlagen auch negative Auswirkungen haben, z. B. durch stoffliche Belas-
tungen (z. B. Nahrstoffbelastung durch Futtermittelzugabe) oder hygienische Belastung (Aus-
trag von Parasiten oder Krankheitserregern) (Farber et al. 2020). Problematische Aspekte der
Aquakultur in Bezug auf Umwelt- und Naturschutz werden auch von Teufel et al. (2004) ge-
nannt. Dazu gehoren der Einsatz von konzentrierten EiweiRfuttermitteln (sowie die Eutrophie-
rung durch tGberschissiges Futter und Fakalien), Pharmazeutika, Desinfektionsmittel oder Pes-
tiziden sowie Probleme mit entkommenen Zuchtfischen (siehe oben). Sowohl Karpfen als auch
Regenbogenforelle werden in Deutschland in Aquakultur produziert. Wirtschaftliche Vorteile
durch die genom-editierte Eigenschaft konnten zu einer Steigerung und Intensivierung fiihren.
Entsprechend besteht das Potenzial, dass die negativen Auswirkungen der Aquakultur ver-
starkt werden.

3.2.3.5 Maégliche Expositionspfade und Wirkrdume

Die Ausbringung von GE-Fischen in die Umwelt ist auf vielfache Art und Weise moglich, wobei
hier v. a. natlrliche oder naturnahe Binnengewdsser zu beachten sind, im Fall der Regenbo-
genforelle aber auch ein moglicher Eintrag ins Meer.

Die Ausbringung kann absichtlich erfolgen z. B. als Besatzfisch (Satzkarpfen und Satzforelle),
wobei je nach etwaigen Vorgaben bei der Zulassung des GE-Fisches diese Ausbringung legal
oder illegal erfolgen kann. Zudem ist ein unabsichtliches Entkommen der GE-Fische in allen
Stadien der Produktionskette, z. B. beim Transport, moglich.
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Cowx et al. (2010) identifizierten verschiedene Verbreitungswege fiir den Eintrag von GV-Fi-
schen in natlrliche Gewdsser, welche von der Nutzung des Fisches, der komplexen Produkti-
onskette und den entsprechenden genutzten Aquakulturanlagen beeinflusst sind. Jeder
Schritt der Produktionskette birgt das Potenzial eines Entkommens von Fischen, wobei alle
Lebensstadien zu berlicksichtigen sind (Eier bis Adult-Tiere). Das Risiko eines Entkommens
hangt von der konkreten Produktionsform ab. Diese Verbreitungswege kdnnen prinzipiell
auch fiir GE-Fische herangezogen werden, wurden aber um eigene Uberlegungen erginzt
bzw. anhand der Beispiele Karpfen und Regenbogenforelle spezifiziert.

Beabsichtigte Ausbringung

e Absichtliche Freisetzung in natirliche oder naturnahe Gewasser (z. B. als Besatzfisch fir
die Angelfischerei in Binnengewassern, Zucht und Haltung in Naturteichen etc.).

Unbeabsichtigte Ausbringung
o Entkommen aus Forschungseinrichtungen oder Versuchsanlagen;

e Entkommen aus Aquakulturanlagen inkl. Brutanlagen (z. B. Abwasser, wenn direkt abge-
leitet, Lecks, ineffektive Barrieren, Uberschwemmung);

e Entkommen beim Transport (z. B. Unfélle, Bruch der Fischbehalter), v.a. per Boot;

e Entkommen bei der Lieferung des Fischbestandes (z. B. Verlust durch Verschiitten des Be-
halterinhalts);

e Austrag durch Pradatoren (Fang des Fisches aus der Aquakulturanlage und anschlieender
Verlust der Beute in nahe Gewasser);

e Entkommen bei Extremwetterereignissen und Uberschwemmungen.
Die moglichen Verbreitungswege sind zudem zusammen mit:

o derjeweiligen Fischart undihrer spezifischen Produktion und Nutzung sowie ihren Habitat-
Ansprichen an natlrlich oder naturnahe Habitate,

e der durch Genom-Editierung erzeugte Eigenschaft, und damit verbunden,

e etwaigen Erweiterungen bei Nutzraumen (z. B. bei GE-Fischen mit induzierter Kaltetole-
ranz) und potentiell betroffenen Okosystemen,

Zu betrachten.

Um das Entkommen von Fischen aus Aquakulturanlagen beurteilen zu kénnen, sind die fisch-
spezifischen Produktionszyklen und Anlagentypen zu beachten. Wahrend Karpfen v. a. in
Warmwasserteichen gehalten wird, werden Regenbogenforellen in Kaltwasseranlagen unter-
schiedlicher Ausgestaltung geziichtet. Fir beide Arten werden in Deutschland auch Netzge-
hege genutzt.

Die durch Genom-Editierung beabsichtigte Wachstumssteigerung in den angefiihrten Beispie-
len wird die Wahrscheinlichkeit eines unbeabsichtigten Entkommens moglicherweise nicht er-
hohen. Cowx et al. (2010) weisen allerdings darauf hin, dass bestimmte verdnderte Eigen-
schaften dazu fiihren kdénnen, dass die Wahrscheinlichkeit eines Entkommens erhoht wird, z.
B. bei induzierten Verhaltensdanderungen wie hoherer Aggressivitat. Verdanderungen im Nah-
rungssuchverhalten kénnen dazu flihren, dass die Fische eine leichtere Beute fiir Pradatoren
werden (EFSA 2013). Ein grolReres Wachstum kann die GE-Fische allerdings interessanter z. B.
fir die Angelfischerei machen und das Potential fiir illegalen Besatz oder Diebstahl erhéhen.

55



Prioritat 1: Ermittlung neuer Wirkungspfade und -mechanismen mit potenziell negativen Auswirkungen auf die
Umwelt und die biologische Vielfalt

Dasselbe gilt auch fiir Pradatoren. Fischentnahme durch Pradatoren wie Kormoran, Grau- und
Silberreiher ist ein bekanntes Problem im Aquakultursektor, da SchutzmaBnahmen wie z. B.
Uberspannungen nur bei kleinen Anlagen méglich sind. Entsprechend ist dies v. a. fiir die Karp-
fenaquakultur in Warmwasserteichen relevant. Betroffen sind aber auch die Kaltwasseranla-
gen der Forellenzucht (Bramick 2020).

Auch Uberschwemmungen und Extremwetterereignisse kénnen zum Entkommen von Fischen
aus Aquakulturanlagen fiihren. SCBD (2020) nennt dazu ein Beispiel aus Brasilien. Der Klima-
wandel fihrt aber auch in Europa u. a. zu Starkregenereignissen und wie in EK (2012a) ange-
fihrt, dienen Karpfenteiche als Riickhaltebecken fiir die Landwirtschaft sowie dem Hochwas-
serschutz. Zudem haben Aquakulturanlagen meist eine Anbindung an natiirliche Gewasser.
Sie konnen dabei im Nebenanschluss (mit Wasserentnahme aus FlieRgewdassern) oder (selte-
ner) im Hauptanschluss (Einbau in ein Gewdsserbett) angelegt sein oder eine eigene Quelle
nltzen. In diesen Fallen erfolgt ein Abfluss in natirliche Gewasser (Landwirtschaftskammer
Salzburg 2014).

Der Vollstandigkeit halber, wenn auch fiir Karpfen und Regenbogenforelle wenig relevant, ist
die Ausbringung nicht mehr erwiinschter Fische aus privaten/nicht kommerziellen Teichanla-
gen zu nennen.

Entkommene oder ausgebrachte GE-Karpfen und GE-Regenbogenforellen kénnen sich in je-
nen Gewassern etablieren, die ihren Habitatanspriichen entsprechen. Bei genom-editierten
Fischen mit einer groReren Toleranz fiir abiotische Umweltfaktoren (z. B. Temperatur, pH-
Wert), ist entsprechend auch eine Verbreitung in Habitate moglich, die durch konventionelle
Tiere nicht besetzt sind. Dies ist bei der Betrachtung moglicher neuer Wirkrdaume zu beach-
ten.

3.2.3.6 Schlussfolgerungen fiir das Monitoring

Im Gegensatz zu gentechnisch veranderten bzw. genom-editierten Pflanzen ergeben sich bei
GV-bzw. GE-Fischen voéllig neue Expositionspfade, die sich aus ihren natlrlichen Lebensrau-
men, sowie ihrer Nutzung in Aquakultur, Binnenfischerei sowie Angelfischerei ableiten lassen.
Bei mobilen Tieren wie GE-Karpfen und GE-Regenbogenforellen ist nicht nur die absichtliche
Ausbringung in die Umwelt (z. B. in kommerzielle Fischteiche) zu berlicksichtigen, sondern
auch das unabsichtliche Entkommen der Fische in natiirliche Gewdsser. Dieses ist prinzipiell
in allen Produktionsstufen méglich, z. B. aufgrund von Transportverlusten, Uberschwemmun-
gen oder Schaden an den Aquakulturanlagen.

Mogliche Wirkrdaume von genom-editierten Karpfen und Forellen sind auch abhéngig von et-
waigen Vorgaben oder Einschrankungen der entsprechenden Zulassung. Der derzeit einzige
zugelassene GV-Fisch darf z. B. nur in Tanks an Land in geschlossenen Gebauden gehalten
werden, um ein mogliches Entkommen der Tiere zu verhindern (Aqua-Bounty 2021, FDA
2020). Weitere mogliche ,Containment” MalRnahmen kdnnten die Produktion steriler Fische,
eine Verminderung der Fertilitdt oder die Abhangigkeit von bestimmten Nahrungserganzungs-
mitteln umfassen. Unabhangig davon ist auch die Moglichkeit einer Weitergabe oder unab-
sichtlichen Ausbringung bzw. Entkommen der Fische im Monitoring zu berticksichtigen.

Die in diesem Beispiel diskutierte Wachstumssteigerung ist eine Eigenschaft, welche sowohl
mit klassischen gentechnischen Methoden, als auch mit Genom-Editierung erzeugt wurde.
Uberlegungen zu méglichen Umweltwirkungen des wachstumsgesteigerten GV-Lachs kdnnen
entsprechend fiir wachstumsgesteigerte GE-Karpfen und GE-Forellen herangezogen werden,
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da dieselbe Eigenschaft (Wachstumssteigerung), nur Gber einen anderen Wirkmechanismus,
eingebracht wurde. Unterschiede in den Umweltwirkungen aufgrund des unterschiedlichen
Wirkmechanismus sind derzeit nicht absehbar und waren nur aufgrund unbeabsichtigter Ef-
fekte im Genom (z. B. off-target Effekte) moglich. Dies betrifft vor allem mogliche negative
Effekte auf Grund der hoheren Fitness und gesteigerten Konkurrenzfahigkeit, sowie des Hyb-
ridisierungspotentials der Tiere.

Entsprechend sollte die Anzahl und Haufigkeit an ausgebrachten GE-Tieren (auch im Verhalt-
nis zu nicht veranderten) bzw. ihr Vorkommen in natiirlichen und naturnahen Habitaten beo-
bachtet werden. Voraussetzung dafir ist eine Nachweismoglichkeit von GE-Tieren und ihre
Unterscheidung von nicht veranderten Artgenossen. Zudem sollte ein Monitoring auch mog-
liche Anderungen in der Artenzusammensetzung in diesen Habitaten durch den Eintrag von
GE-Karpfen oder GE-Forelle inkludieren. Damit konnten etwaige Verdrangungseffekte von
nicht veranderten Karpfen und Forellenarten oder auch Nahrungsketteneffekte erfasst wer-
den. Zudem sollten mogliche abiotische Veranderungen der Habitate durch den Eintrag von
GE-Fischen beachtet werden (z. B. durch Nahrstoffeintrage).

In Bezug auf Hybridisierungen ist das Potenzial der Introgression in Wildpopulationen zu be-
ricksichtigen. Das betrifft insbesondere das Hybridisierungspotential zwischen Regenbogen-
forelle und Bachforelle. Hierbei sind auch entsprechende Schutzziele hinsichtlich des Vorkom-
mens und Erhalts autochthoner Bachforellenpopulationen in Naturgewdssern wesentlich.

Die beabsichtigten Verdanderungen bei den hier diskutierten wachstumsgesteigerten GE-Karp-
fen und GE-Forellen flhren nicht zur Expression neuer Proteine. Allerdings sind unbeabsich-
tigte Effekte der Genom-Editierung auf phanotypischer Ebene (z. B. physiologische Verande-
rungen) und damit verbundene Umweltwirkungen fiir das Monitoring relevant.

Ein Monitoring von GE-Karpfen und GE-Forellen sollte auch die generelle Entwicklung der ent-
sprechenden Produktion in Aquakultur umfassen. So sollten mogliche Intensivierungseffekte
erkannt werden, die sich moglicherweise durch die Haltung dieser GE-Fische ergeben. Da ent-
kommene Tiere Krankheitserreger aus der Aquakulturanlage in natirliche und naturnahe Ha-
bitate einbringen kdnnen, sollte auch die Verbreitung von fiir Karpfen und Regenbogenforelle
relevanten Parasiten und Pathogene im Monitoring beachtet werden.

3.2.4 Genom-editierte Mikroalgen

3.2.4.1 Biologie, Okologie und Kultivierung

Als Mikroalgen werden mikroskopische, meist einzellige, fotosynthetisch aktive Algen be-
zeichnet, die in marinen Gewassern oder im StiRwasser leben. Seit vielen Jahren stehen sie im
Forschungsfokus unterschiedlichster Asnwendungen, unter anderem aufgrund ihrer Fahigkeit,
atmospharisches CO2 zu binden, sowie verschiedene industriell wertvolle Stoffe zu produzie-
ren. Insbesondere wird das Potenzial von Mikroalgen in der Herstellung nachwachsender Roh-
stoffe in gleichbleibender Qualitdt sowie ohne Konkurrenz zur Landwirtschaft gesehen (DE-
CHEMA 2016). So wurde in den letzten Jahren der Fokus auf jene Organismen gelegt, mittels
welcher erneuerbare Treibstoffe, sowie funktionelle Lebensmittel (,,nutraceuticals”) herge-
stellt werden kdnnen (Garcia et al. 2017, Peng et al. 2020). Daneben tragen Mikroalgen inzwi-
schen auch wesentlich zur Herstellung von Futtermitteln, v. a. flr die Aquakultur, bei (DE-
CHEMA 2016). Einen Uberblick iiber die kommerzielle Nutzung und Anwendung unterschied-
licher Mikroalgen geben z. B. Enamala et al. (2018) und Khan et al. (2018).
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Zwei Gattungen von Mikroalgen, die mittels Genom-Editierung bereits bearbeitet wurden,
sind Chlamydomonas sp. und Nannochloropsis sp.

Chlamydomonas ist eine Gattung begeifSelter Griinalgen mit tGber 580 Arten, die vorrangig in
StBwasser, seltener auch im Meer vorkommen (Guiry & Guiry 2022). Der Holotypus der Gat-
tung ist die StiBwasseralge Ch. reinhardtii, der wichtigste Modellorganismus von Mikroalgen
flr Forschungszwecke. Nachgewiesen wurden diese Mikroalgen auch im Boden, in Timpeln,
eutrophen Seen und im Schnee (Guiry & Guiry 2022). Ch. reinhardtii ist eine der derzeit am
besten untersuchten Arten, deren Genom vollstandig sequenziert ist. Dieses Taxon wurde
auch als erste Mikroalgenart mittels CRISPR/Cas-System genom-editiert (Jiang et al. 2014).

Nannochloropsis ist eine Gattung von immobilen Mikroalgen, die aus mehreren, morpholo-
gisch nicht unterscheidbaren Arten besteht. Die meisten wurden in marinen Gewassern be-
schrieben, einige auch in SUR- und Brackwasser (Fawley & Fawley 2007). Darliber hinaus kon-
nen sie verschiedene Pigmente in hohen Konzentrationen bilden, wie beispielsweise Astaxa-
nthin, Zeaxanthin und Canthaxanthin (Lubian et al. 2000). Industrielle Relevanz hat Nannoclo-
ropsis sp. aufgrund der Fahigkeit, mehrfach ungesattigte Fettsauren zu akkumulieren bzw.
eine Vielzahl von Umweltbedingungen zu tolerieren. Die Gattung gilt als besonders vielver-
sprechend hinsichtlich der Produktion biogener Treibstoffe, da sie einen hohen Olgehalt auf-
weist, insbesondere unter Stickstoff-Limitierung (Gouveia & Oliveira 2009). Die Gattung eignet
sich zudem aufgrund ihrer kleinen Genomgrofe fiir gentechnische Veranderungen bzw. Ge-
nom-Editierung.

In Europa ist die Algenproduktion noch im Anfangsstadium. Der europaische Anteil an der
weltweiten Algenbiomassenproduktion betragt nur ca. 1 % (EUBIA 2021). In Europa wird der
Produktionssektor von Norwegen, Frankreich, Irland, Island und Russland dominiert. Nach Da-
ten der Europadischen Kommission und dem Joint Research Center gibt es in der EU 126 algen-
produzierende Firmen, wovon knapp die Halfte Mikroalgen in 13 Mitgliedstaaten herstellen,
unter anderem auch in offenen Systemen (Dos Santos Fernandes de Araujo et al. 2019). Die
meisten Firmen befinden sich in Deutschland, Frankreich, Spanien und Italien. Das Joint Rese-
arch Center erfasst Daten Uber die Mikroalgenproduktion in der EU. Diese sind Uber die
EMODnet Human Activities Website abrufbar (EMODnet 2022). In Deutschland gibt es eine
Reihe mittelstandischer Unternehmen, die Mikroalgen kultivieren. Einige Firmen stellen
Mikroalgen fir unterschiedliche Anwendungen, wie z. B. Biokraftstoffe und Werkstoffe, me-
dizinische, erndhrungstechnische und energetische Anwendungen her (z. B. Deutsche Algen
Genossenschaft).

Die Produktion von Mikroalgen erfolgt verfahrenstechnisch in offenen oder geschlossenen
Anlagen (DECHEMA 2016). Bei geschlossenen Bioreaktoren werden Platten- und Rohrreakto-
ren unterschieden. Bei offenen Kandlen (z. B. ,,Raceway-Ponds”) ist eine Umweltexposition
durch die offene Oberflache der Becken gegeben, was produktionstechnisch von Nachteil sein
kann, da Kontaminationen der Algenkulturen moglich sind. Somit ist diese Produktionsform
auf bestimmte Algenarten und besondere abiotische Bedingungen (z. B. Salinitat, hoher pH)
beschrankt (JRC 2014). Zudem sind Kombinationen von Bioreaktortypen moglich. Insbeson-
dere fir die Herstellung von Biokraftstoffen, die einem hohen Preisdruck unterliegen, sind
grofle Flachen (10.000 ha und mehr) notwendig. Neben Standorten an Land werden auch
Standorte an Meereskiisten oder auf dem Meer genutzt (z. B. in den USA und Australien). In
Australien wird Nannochloropsis fur die Erzeugung von Biokraftstoffen und die Herstellung
von Futtermitteln fiir die Aquakultur sowohl in Kanalen, als auch in Fotobioreaktoren, sowie
fur Forschungszwecke kultiviert (OGTR 2019). Obwohl der GroRteil der Firmen in Europa
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Mikroalgen in geschlossenen Anlagen herstellt (z. B. AlgaePARC in den Niederlanden), sind
offene Anlagen in den Niederlanden, z. B. Algaeinnovations, sowie in Frankreich und Italien
vorhanden (JRC 2014).

3.2.4.2 Transgene Ansdtze

Die Herstellung heterologer Proteine in transgenen Mikroalgen kann im Genom des Zellkerns
oder der Zellorganellen (Chloroplasten oder Mitochondrien) codiert sein. Trotz Fortschritten
in den letzten Jahren ist die Zellkernexpression rekombinanter Proteine in Mikroalgen nach
wie vor ineffizient, v.a. aufgrund von Positionseffekten, Gen-Stilllegungen oder Zufallsintegra-
tionen (Doron et al. 2016).

Ungefahr 100 Arten von Mikroalgen wurden bisher mittels Transgenese bearbeitet (siehe
Ubersicht in Liang et al. 2020 und Wijffels 2015). Industrielle Enzyme, Pigmente, Fettsiuren,
Lipide oder therapeutische Proteine inkl. Impfstoffe oder Biotreibstoffe werden mittels hete-
rologer Expression in Mikroalgen hergestellt (Liang et al. 2020). Dabei stehen einige wenige
Genera wie z. B. Chlamydomonas, Chlorella oder Nannochloropsis im Vordergrund. Allerdings
ist derzeit der rekombinante Proteinertrag zu gering bzw. der Energieaufwand zu hoch, um
eine rentable Produktion zu ermdglichen (Liang et al. 2020). Vorrangige Ziele einer gentechni-
schen Veranderung von Mikroalgen sind die Verbesserung der fotosynthetischen Effizienz, die
verbesserte Produktion ausgewahlter Stoffe (z. B. Pigmente wie beta-Karotin oder Astaxa-
nthin), sowie die Herstellung von Ethanol oder Fettsdauren bzw. rekombinanter Proteine inkl.
Antigene bzw. Vakzine (Liang et al. 2020, Wijffels). Eine kommerzielle Nutzung transgener
Mikroalgen ist derzeit nur flir hochwertige Lebensmittelzusatzstoffe oder Futtermittel fiir die
Aquakultur (Pigmente oder ungesattigte Fettsauren) moglich (Liang et al. 2020). Aus Umwelt-
sicht interessant ist die Verflitterung transgener Mikroalgen (N. oculata), die Wachstumshor-
mone von Fischen exprimieren, an Salzkrebse (Artemia sp.). Diese werden wiederum in Aqua-
kulturanlagen an Fischlarven (z. B. Tilapia) verfittert, um erhéhte Gewichtszuwachse zu erzie-
len (Chen et al. 2008).

In Australien wurden bereits gentechnisch veranderte Mikroalgen fir die limitierte und kon-
trollierte Freisetzung in die Umwelt zugelassen (OGTR 2020). Ein Gen zur Erh6hung bestimm-
ter Fettsauren (Thioesterase Gen) wurde in die marinen Algenart Nannochloropsis oceanica
eingefligt. Das Gen stammt aus einem anderen Strang der gleichen Algenart. Die Algen sollen
in abgedeckten Anlagen auf ihr Verhalten unter Umweltbedingungen getestet werden (OGTR
2020). Die Versuche sollen bis 2023 laufen.

In den USA wurde 2013 ein Freisetzungsversuch mit gentechnisch verdanderten Mikroalgen
(Scenedesmus dimorphus) von der zustdndigen Behorde EPA genehmigt (US EPA 2013). Ziel
der Freisetzung war es, u. a. die mogliche Verbreitung und die 6kologischen Auswirkungen
von GV-Algen, die in offenen Anlagen kultiviert werden, zu untersuchen. Die gentechnische
Veranderung betraf eine erhohte Fettsaureproduktion, sowie die Expression fluoreszierender
Markergene zur Detektion. Die Mikroalgen wurden in kleinen Behaltnissen mit einem Volu-
men von ca. 600-800 Litern (,,mini ponds”) kultiviert. Mittels Fallen wurde die Verbreitung der
Algen Uber die Luft in unterschiedlichen Abstanden zu den Anlagen, sowie die Entwicklung der
GV-Algen in natlirlichen Gewdéssern (US EPA 2013) untersucht. Die Verbreitung der GV-Algen
in natirlichen Habitaten konnte nachgewiesen werden, nahm jedoch mit der Distanz zur An-
lage ab. Zudem wurden keine Effekte auf die Biodiversitat, Artenzusammensetzung und Bio-
masse der Algengemeinschaft in den Gewadssern der Umgebung festgestellt (Szyjka et al.
2017).
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In Europa wurden GV-Mikroalgen in relativ kleinem MaRstab (ca. 1.000 I) in Versuchsanlagen
im Rahmen eines Forschungsprojektes in GroBbritannien kultiviert. Genetisch veranderte
Stamme von Diatomeen exprimierten ein Enzym fiir die Akkumulation hochwertiger Ome-ga-
3-Fettsduren (Hamilton et al. 2015).

3.2.4.3 Genom-Editierung

Bei Mikroalgen wurde bereits eine Reihe von Mutagenesetechniken angewandt, wie beispiels-
weise ZFN, TALEN und das CRISPR/Cas System. Ubersichten iiber Genom-Editierung fotosyn-
thetischer Mikroalgen finden sich in Jeon et al. (2017), Naduthodi et al. (2018) und Patel et al.
(2019). In diesem Bericht wird der Fokus auf CRISPR/Cas Anwendungen gelegt. Eine Ubersicht
Uber die technischen Schwierigkeiten bei der Anwendung des CRISPR/Cas-Systems bei Mikro-
algen (z. B. Zufallsintegration, NHEJ, Stilllegung von Genen, geringe Transformationseffizienz,
Toxizitat von Cas9 etc.) geben Doron et al. (2016) sowie Jeon et al. (2017).

So wurde z. B. bei der Gattung Nannochloropsis das CRISPR/Cas System zur Genom-Editierung
verwendet, um mittels Knockout des Nitratreduktase-Enzyms Nitrat als Stickstoffquelle fiir die
Algen zu unterbinden (Poliner et al. 2018a, b, Wang et al. 2016). Das CRISPR/Cas System wurde
von einem Episom exprimiert, somit wurden markerfreie, genom-editierte Stamme herge-
stellt (Poliner et al. 2018b). Sowohl Deletionen als auch Insertionen fiihrten zu ,frame-shifts”
in der Zielregion und damit zu dem gewlinschten Ergebnis. Ajjawi et al. (2017) veranderten
die Expression eines Fettsauren-Regulators (ZnCys) in N. gaditana (iber einen kombinierten
CRISPR/Cas9-RNAi Mechanismus und Stickstoff-limitierten Bedingungen. Die Abschwachung
der Expression des Transkriptionsfaktors ZnCys flihrte zu einer erhéhten Produktivitdt von
Triglyceriden (Triacyl-Glycerol: TAG) bei gleichzeitig hoher Biomasseproduktivitat.

Jiang et al. (2014) zeigten erstmals bei Chlamydomonas reinhardtii die Anwendung des
CRISPR/Cas Systems fur Genom-Editierung in Mikroalgen. Spater wurden mittels CRISPR/Cas
in Ch. reinhardtii zwei Gen-Knockouts erzielt, um eine der kontinuierliche Zeaxanthin-Produk-
tion, sowie eine verbesserte fotosynthetische Produktivitdt zu erzeugen (Baek et al. 2016).
Dazu wurden spezifische Veranderungen des Zeaxanthin Epoxidase-Gens (ZEP) durchgefiihrt,
die zu einer mehr als 10fachen Anreicherung dieses Xanthophylls in Ch. reinhardltii fiihrte. Zu-
dem wurde ein Gen des Fotosystems verdandert (CpFTSY Gen; Baek et al. 2016). Bei beiden
Genen wurden Knockouts durchgefiihrt, und Insertionen bzw. Deletionen festgestellt. Auch
bei dieser Arbeit wurde RNP (Ribonucleoprotein)-Komplexe verwendet, um genom-editierte,
transgen-freie Stamme zu erhalten. Die doppelten Knockout-Mutanten zeigten eine erhdhte
Fotosyntheserate und Lichtnutzungseffizienz unter starken Lichtbedingungen, sowie ein ver-
bessertes Wachstum.

3.2.4.4 Mogliche Umweltwirkungen

Die regulativen Vorgaben der Europdischen Union zu gentechnisch verdnderten Mikroorga-
nismen (und somit auch flir genom-editierte Mikroorganismen) unterscheiden klar zwischen
der Anwendung von Mikroorganismen (inklusive Mikroalgen) im geschlossenen System (,,con-
tained use”) und der beabsichtigten Freisetzung von GVO in die Umwelt (Richtlinie
2009/41/EG bzw. Richtlinie 2001/18/EG). Die Unterscheidung bezieht sich in erster Linie auf
das Vorhandensein spezifischer EindammungsmalRinahmen, um einen Kontakt mit der Bevol-
kerung und der Umwelt zu vermeiden (Wijffels 2015). Das Leitliniendokument der EFSA zu
gentechnisch veranderten Mikroorganismen bezieht sich speziell auf gentechnisch veranderte
Mikroorganismen und ihre Produkte fir die Verwendung als Lebens- bzw. Futtermittel (EFSA
2011a). Die Umweltrisikobewertung folgt dabei den Anforderungen der Richtlinie
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2001/18/EG. Fiir die Verwendung von Mikroalgen als Lebens- oder Futtermittel sind somit nur
Umwelten beriicksichtigt, in denen sie aufgrund ihrer spezifischen Verwendung zu erwarten
sind (z. B. Dlinger, Abwasser). Die Kultivierung von Mikroalgen, bei der eine Umweltexposition
stattfindet, z. B. in offenen Anlagen, aber auch beispielsweise zur Immunisierung von Fischen
in offenen Aquakulturanlagen, sind jedoch als Umweltanwendung einzustufen (Doron et al.
2016).

Eine umfassende Diskussion von Umweltwirkungen von GV-Mikroorganismen erfolgte im
Rahmen der Umweltrisikobewertung der Australischen Behérde OGTR fiir die kontrollierte
Freisetzung von GV-Mikroalgen mit verandertem Fettsaureprofil (OGTR 2020). Henley et al.
(2013) schlagen eine Problemformulierung fiir die Risikobewertung von GV-Mikroalgen fur die
Biotreibstoffherstellung vor. Beacham et al. (2017) diskutieren wesentliche Aspekte fiir die
Umweltrisikobewertung fiir industriell relevante GV-Mikroalgen. Eine Analyse moglicher Um-
weltwirkungen von GE-Mikroalgen orientiert sich daher an Beacham et al. (2017), Henley et
al. (2013), GTR (2020) und Wijffels (2015).

Mogliche Umweltwirkungen von GE-Mikroalgen umfassen:

e Verbreitung und Etablierung in natirlichen Gewassern;

e Transfer von genetischem Material auf andere Organismen;

e Negative Auswirkungen auf die Biodiversitat.

Im Folgenden soll auf die einzelnen Umweltwirkungen im Detail eingegangen werden.
Verbreitung und Etablierung in natiirlichen Gewassern

Da Mikroalgen in geschlossenen oder offenen Behaltnissen (Anlagen) gezlichtet werden, ist
die Verbreitung und Etablierung in natlirliche Gewasser die Voraussetzung fiir weitere Um-
weltwirkungen. Dies wurde in den Umweltrisikobewertungen von GV-Algen in den USA und
Australien bericksichtigt (siehe OGTR 2020 und US EPA 2013) und trifft demnach auch auf GE-
Algen zu. Dabei ist zu beachten, dass prinzipiell die Kultivierung nicht heimischer Algen-arten
in offenen Anlagen Invasionsrisiken durch die jeweilige Art, auch unabhangig vom verdnder-
ten Merkmal oder Technik, nach sich ziehen kann.

Die wahrscheinlichste Verbreitung findet iber die Luft statt, da die Zellen der Mikroalgen eine
sehr geringe GroRe aufweisen (ca. 2-5 um bei Nannochloropsis). Durch Aufwirbelung in offe-
nen Becken und Anlagen bzw. Aerosolbildung, sowie iber extreme Wetterereignisse konnen
Algenzellen Uber die Luft verbreitet werden und neue Populationen in natirlichen Habitaten
aufbauen. So wurde lber Modellierungen gezeigt, dass die Verbreitung von Mikroorganismen
(kleiner als 9 um) Gber die Luft Gber einige Tage und grofRe Distanzen erfolgen kann (Wilkinson
et al. 2012). Dies ist jedoch auch in Abhdngigkeit von der Lufttemperatur und der Anfalligkeit
fir Austrocknung des jeweiligen Organismus zu sehen. Szyjka et al. (2017) zeigten experimen-
tell, dass die Verbreitung tber die Luft von GV-Algen Giber mindestens 50 m von einer offenen
Anlage moglich ist. Neben der Verbreitung liber die Luft ist auch eine unbeabsichtigte Verbrei-
tung durch menschliche Aktivitdten (z. B. Anheftung an Kleidung, Schuhe), oder Tiere (z. B.
Vogel, Insekten, Nagetiere) moglich.

Die Etablierung von Mikroalgen ist abhdngig vom natiirlichen Habitat der jeweiligen Algenart.
So ist z. B. unklar, ob N. oceanica als marine Art auch in Regenwasser oder SiiBwasser iberle-
ben kann. Hingegen wurde nachgewiesen, dass GV-SitiBwasser-Mikroalgen auch in natirlichen
SuRwasserhabitaten Uberlebensfahig sind (Szyjka et al. 2017). Inwiefern dies auch fur GE-
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Mikroalgen gilt, ist von dem verdanderten GE-Merkmal und von der Fahigkeit der Algen, eine
Population in natirlichen Gewassern aufzubauen, abhangig. Zudem ist auch die Moglichkeit
einer Dormanz von Algenzellen unter ungeeigneten Bedingungen (z. B. Trockenheit) moglich.
Dadurch ist eine Persistenz von Algen mehr oder weniger zeitlich unbegrenzt moglich.

Transfer von genetischem Material auf andere Organismen

Vertikaler Gentransfer spielt bei Algenarten eine Rolle, die einen sexuellen Reproduktions-
zyklus aufweisen, und sofern Wildtyp-Algen der gleichen Art in der Umwelt vorhanden sind.
Viele Arten von Mikroalgen reproduzieren asexuell, konnen jedoch — je nach Umweltbedin-
gungen - auch auf einen sexuellen Reproduktionsmodus umstellen. So reproduziert die Algen-
art N. oceanica nur asexuell, deshalb wurde diese Art von Gentransfer in der Risikobewertung
der Australischen Behorde nicht weiter bericksichtigt.

Die prinzipielle Moglichkeit eines horizontalen Gentransfers der neuen oder veranderten Ei-
genschaft auf Wildtyp-Algen, Bakterien oder Viren wurde in Risikobewertungen von GV-
Mikroalgen bericksichtigt, auch wenn es derzeit keine Evidenz fiir horizontalen Gentransfer
von z. B. Nannochloropsis zu anderen Organismen gibt (OGTR 2019).

Mogliche negative Auswirkungen auf Biodiversitat

Algen bilden die Basis aquatischer Okosysteme. Mégliche Auswirkungen auf die Biodiversitit
konnen eine Verdanderung der Zusammensetzung von biotischen Gesellschaften in aquati-
schen Habitaten und deren Nahrungsnetze, die Verdrangung einheimischer Phytoplankton-
arten bis hin zu lokalen Ausrottungen sein. Auch gefahrliche Algenbliiten mit Auswirkungen
auf héhere Organismen sowie auf Okosystemleistungen (z. B. Fischerei) sind denkbar. Dies
hangt vor allem davon ab, ob die Fitness der GE-Algenart verandert ist und diese die in situ
Biomasse der Algengesellschaft unter natiirlichen Bedingungen dominiert.

Die jeweiligen Umweltwirkungen hangen zudem von dem jeweiligen veranderten Merkmal
ab, wie beispielsweise:

e Physiologische Verdanderungen zur Produktion neuartiger Inhaltsstoffe (z. B. pharmazeuti-
scher Proteine, Antigene, Fettsauren etc.);

e die Veranderung von Genen, die in die Toxinproduktion bzw. Pathogenitat der Algen in-
volviert sind;

e die Veranderung von Genen, die die Biomasseproduktionskapazitdten der Algen veran-
dern;

e die Verdanderungen der fotosynthetischen Effizienz von Mikroalgen;

e die Veranderung von Genen, die Produktionsverluste minimieren (z. b. Pathogenresis-
tenz);

e Die Verwendung bestimmter Markergene oder Selektionsgene (Antibiotika-, Herbizid- o-
der Fungizidresistenzen, biochemische Marker).

Beispiel 1

Fiir die Ansatze mittels Genom-Editierung ist die erhohte Produktivitat bestimmter Fette oder
Fettsduren wie z. B. Triglyceriden (z. B.TAG) bei gleichzeitig hoher Biomasseproduktivitat fiir
die Biotreibstoffherstellung ein wesentliches Ziel (siehe oben, Ajjawi et al. 2017).
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Bei veranderter Fettsaureproduktion ist eine mogliche Toxizitat der Inhaltsstoffe fiir andere
Organismen bzw. eine reduzierte Nahrungsqualitat fir die biotische Umwelt zu berticksichti-
gen. Aufgrund der verdanderten biochemischen Zusammensetzung der Algen sind auch Nah-
rungsketteneffekte relevant.

Fettsduren sind fir die strukturelle Integritat von Zellmembranen und die Membranstabilitat
in Mikroalgen wesentlich (Lin & Lee 2017 in OGTR 2020). Eine Veranderung kann daher zu
Fitnessunterschieden bzw. Wachstumsunterschieden zwischen GE und Wildtyp Mikroalgen
fihren. Darlber hinaus werden Fettsdauren auch von Mikroalgen in die Umwelt abgegeben,
z. T.in Antwort auf Umweltstress oder bei Zellschadigung und Zelllyse nach Algenbliiten. Man-
che Fettsduren verfligen auch Uber antimikrobielle Eigenschaften und werden als Schutzme-
chanismus eingesetzt. Die spezifische Wirkung ist jedoch von der jeweiligen Fettsaure abhan-
gig (siehe OGTR 2020).

Zudem ist zu beachten, dass verdanderte Fettsdaurezusammensetzung in Mikroalgen eine sub-
optimale Nahrungsquelle fir Pradatoren oder Pathogene darstellen kann. Mikroalgen bilden
die Basis der aquatischen Nahrungskette und haben groRen Einfluss auf die Populationen von
Zooplankton (sog. Grazers). Das C:N bzw. C:P Verhaltnis, sowie langkettige, vielfach ungesat-
tigte Fettsduren sind wesentlich fiir den Nahrwert von Mikroalgen fiir Copepoden (Wichard
et al. 2007 in OGTR 2020). Die spezielle Zusammensetzung von Fetten ist fur friihe Larvalsta-
dien von Muscheln relevant (Beacham et al. 2017).

Etwaige Verschiebungen der Fettsdaurezusammensetzung oder die vermehrte Produktion to-
xischer Inhaltsstoffe kdnnen daher zu einer verringerten Pradationsrate und somit einer er-
hohten Konkurrenzfahigkeit der Algen in natlirlichen aquatischen Habitaten fiihren. Dies kann
wiederum — je nach Algenart — Algenbllten nach sich ziehen, die Auswirkungen auf das ge-
samte aquatische Okosystem haben. Dieses Risiko ist je nach kultivierter Algenart zu bewer-
ten, vor allem wenn Arten genom-editiert werden, die als Produzenten gefahrlicher Algenbli-
ten (z. B. toxinproduzierende Algen bzw. ,high biomass producers”) gelten.

Beispiel 2

Eine weitere mogliche Anwendung von GE-Mikroalgen sind Veranderungen des Chlorophyll-
Biosyntheseweges bzw. des Fotosystems von Mikroalgen unter bestimmten Lichtbedingun-
gen (siehe oben, Baek et al. 2016). Durch die gezeigten phanotypischen Effekte (erhdhte Fo-
tosyntheserate und Lichtnutzungseffizienz) konnen die GE-Mikroalgen hohere Zelldichten und
Biomassen erreichen, vor allem unter Starklichtverhaltnissen. In natirlichen Gewassern, wo
eine Mischung aus Wildtyp-Algen und GE-Algen vorhanden ist, ist ein kompetitiver Vorteil der
GE-Mikroalgen aufgrund héherer Wachstumsraten und Biomasseproduktivitdat somit moglich.
Die Fahigkeit, um Licht zu konkurrieren, ist ein wichtiger Fitnessaspekt in Algengesellschaften
(Henley et al. 2013), der durch Veranderungen des fotosynthetischen Systems wesentlich be-
einflusst werden kann. Zudem ist es méglich, dass die GE-Mikroalgen andere Umweltnischen
als urspriinglich besetzen, z. B. tiefere Schichten der Wassersaule und somit neue Konkurrenz-
bedingungen schaffen.

3.2.4.5 Maogliche Expositionspfade und Wirkraume

GE-Mikroalgen konnen an unterschiedlichen Stellen der Produktionskette in die Umwelt ge-
langen. Folgende Herstellungsschritte bei der Produktion von Mikroalgen sind fir eine beab-
sichtigte oder unbeabsichtigte Ausbringung in die Umwelt von Bedeutung:
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Kultivierung;

Ernte und Verarbeitung;

Abfallentsorgung;

Verwendung des Endprodukts.

Beacham et al. (2017) beschreiben ein Entscheidungssystem fiir die Risikobewertung von GV-
Algen, das den gesamten Produktionszyklus bei der industriellen Nutzung von GV-Algen be-
ricksichtigt. Dabei werden nicht nur das jeweilige Taxon und seine biologischen Spezifitaten,
sondern auch die Kulturbedingungen, die Verarbeitung, die Abfallentsorgung und die Endpro-
dukte beriicksichtigt.

Bei der Kultivierung von Mikroalgen kénnen unterschiedliche Produktionssysteme unterschie-
den werden:

e Natdrliche Standorte;

e Offene Teiche oder Becken (z. B. Kanale ,,raceway ponds”, Teiche oder Anlagen der Aqua-
kultur, outdoor);

e Geschlossene Fotobioreaktoren (indoor oder outdoor).
Beabsichtigte Ausbringung in die Umwelt

Die ersten zwei Produktionsformen entsprechen einer absichtlichen Freisetzung in die Um-
welt, da Kontakt mit der Umwelt stattfinden kann. Davon kann die Kultivierung von Mikroal-
gen in geschlossenen Anlagen abgegrenzt werden. Bei letzterer erfolgt eine Umweltexpositi-
on ausschlieBlich unbeabsichtigt. Das tatsachliche Expositionsrisiko ist jedoch von den jewei-
ligen Genehmigungsauflagen (z. B. EinddmmungsmaRnahmen, Produktionsauflagen) abhan-
gig. So kdnnen z. B. lichtdurchladssige Abdeckungen bei der Produktion in offenen Anlagen vor-
geschrieben werden (OGTR 2020). Eindammungsmalnahmen sind allerdings fiir offene Sys-
teme nicht kosteneffizient. Es kann davon ausgegangen werden, dass die hoch-volumige Pro-
duktion von Algenbiomasse, z. B. flir Aquakultur, Biotreibstoffe oder chemische Stoffe kosten-
effizient nur in offenen Anlagen erfolgen kann (Beacham et al. 2017).

Eine uneingeschrankte Verbreitung von Mikroalgen in die Umwelt und natiirliche Habitate ist
in offenen Anlagen unvermeidbar, wenn auch nicht gewiinscht. Diese kann Gber die Luft und
Windverwehungen (Aerosole), Verschiittung oder Uberflutungen bzw. verschiedene Vektoren
(Insekten, Tiere, Mensch) stattfinden. Vor allem die Aerosolbildung erfolgt aufgrund der not-
wendigen Durchmischung der Algensuspensionen wahrend der Kultivierung.

Unbeabsichtigte Ausbringung in die Umwelt

Eine unbeabsichtigte Ausbringung von Mikroalgen in die Umwelt kann bei nicht funktionie-
renden Einddmmungsmalinahmen, Lecks aus Fotobioreaktoren oder Verschiittungen bei of-
fenen Anlagen, sowie Verlusten wahrend unterschiedlicher Produktionsschritte (z. B. Kultivie-
rung oder Transport, Verarbeitung, Entsorgung) erfolgen. So kann beispielsweise bei der Ernte
der Algenbiomasse eine Entwasserung durchgefiihrt werden, wobei die Wasserentsorgung ei-
nen moglichen Austritt von Mikroalgen in die Umwelt erméglichen kann. Auch der Transport
von Algensuspensionen bzw. getrockneter Algen kann ein Verbreitungsrisiko darstellen, wenn
diese weiterhin lebensfihig sind. Neben Unfillen sind auch Naturkatastrophen (Uberschwem-
mung, Starkregenereignisse) bzw. Sabotageakte relevant.
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3.2.4.6 Schlussfolgerungen fiir das Monitoring

Die kommerzielle Nutzung von Mikroalgen steht in Europa derzeit noch am Anfang. Auch An-
wendungen von GV-Mikroalgen sind weltweit noch nicht in kommerziellem Umfang verflig-
bar. Derzeit wird zwar an der Genom-Editierung von Mikroalgen geforscht, jedoch ist noch
keine Anwendung mit GE-Mikroalgen absehbar.

Derzeit besteht in Europa keine Erfahrung mit der Risikobewertung und dem Monitoring von
GV-Mikroalgen. Hier kann hochstens auf die wenigen Erfahrungen anderer Lander (Australien,
USA) zurtickgegriffen werden. Dies erschwert auch die Abschatzung von Risiken von GE-Mikro-
algen. Die Genom-Editierung von Mikroalgen zielt derzeit auf eine Reihe kommerziell nutzba-
rer Merkmale ab. Insbesondere die Fahigkeit der Herstellung industriell relevanter Produkte,
wie z. B. Biotreibstoffkomponenten, lasst zukiinftige Anwendungen von GE-Mikroalgen auch
in Europa erwarten. Dabei ist ein Trend zu einer offenen Produktionsform aufgrund der zu
produzierenden Mengen und Kosteneffizienz gegeben.

Die spezifischen Umweltrisiken bei der Kultivierung von GE-Mikroalgen hangen insbesondere
von der Biologie der jeweiligen Art, dem GE-Merkmal, sowie der Produktionsform ab. Auf-
grund ihrer Morphologie und Biologie ist die Ausbreitung von Mikroalgen in die Umwelt bei
der Kultivierung in offenen Anlagen unvermeidbar. Spezifische Auflagen zur Verhinderung der
Ausbreitung miissen im Rahmen der Zulassung festgelegt werden. Die jeweiligen Wirkraume
sind daher von diesen Auflagen bzw. den jeweiligen Produktionsstandorten abhangig.

Algengesellschaften in natlirlichen Gewassern sind komplex und unterliegen einer hohen Dy-
namik. Dies erschwert insbesondere die Vorhersage und Abschatzung des Umweltverhaltens
von GE-Mikroalgen im Falle einer Verbreitung und Etablierung in der Umwelt. Eine Basiserhe-
bung des Ausgangszustandes vor Ausbringung von GE-Mikroalgen in méglichen Wirkrdumen
ist daher unbedingt notwendig. Dabei ist ein kontinuierliches Monitoring von Schliisselarten
(sogenannte ,keynote species”), die die Diversitdt und Okosystemfunktionen in natiirlichen
Gewassern reprasentieren, vonnoten. Die Vermeidung negativer Umweltwirkungen auf spe-
zifische Schutzziele in natiirlichen Gewéssern inklusive relevanter Okosystemleistungen (z. B.
Reinigungsleistung, Versorgungsleistung) ist zudem vorrangig. Die 6kologische Bedeutung von
Mikroalgen als Basis der Nahrungsnetze in Gewassern rechtfertigt ein rigoroses Monitoring
der Verbreitung bei der Kultivierung von GE-Mikroalgen, sowie eine Uberwachung méglicher
Umweltwirkungen in naturnahen und natirlichen Gewassern.

3.2.5 Gentechnisch verdndertes Citrus Tristeza Virus

3.2.5.1 Viren und ihre Bedeutung in der Biotechnologie

Viren haben eine vielfiltige Bedeutung fiir die Biotechnologie, die folgende Darstellung gibt
einen knappen Uberblick tiber die wichtigsten Anwendungsgebiete. Im Hinblick auf das zur
detaillierteren Darstellung der Wirkmechanismen ausgewadhlte Beispiel fokussiert die Diskus-
sion auf Pflanzenviren. Diese werden ebenfalls schon lange fiir verschiedene Anwendungen in
der Pflanzenbiotechnologie eingesetzt.

Pflanzenviren dienten anfanglich als Quelle von Genelementen, die fiir die gentechnische Zu-
sammenstellung von rekombinanten Expressionskassetten verwendet wurden. Ein Beispiel
hierfur ist der 355-Promoter aus dem Blumenkohlmosaikvirus, der in vielen Fallen zur starken
Expression von Transgenen in GV-Pflanzen verwendet wird, da er als einer der starksten be-
kannten Promoter fiir die Expression von Genen in Pflanzen gilt und auRerdem in fast allen
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Pflanzengeweben eine konstitutive Expression bewirkt (Hull 1986). Aufgrund seiner Eigen-
schaften wird er in der Herstellung von GV-Pflanzen so haufig verwendet, dass er in der Arbeit
von Kontrolllaboratorien fiir GV-Pflanzen als Screening-Element fiir die Detektion des Vor-
kommens vieler verschiedener GV-Pflanzen eingesetzt werden kann (JRC 2015).

Des Weiteren dienen Pflanzenviren als Hilfsmittel (Vektoren), um rekombinante DNA in Pflan-
zen einzuschleusen, in den Pflanzengeweben zu verbreiten und in die einzelnen Pflanzenzellen
zu transferieren (Abrahamian et al. 2020). Abhangig von der Art des verwendeten viralen Vek-
tors kdnnen so verschieden grolRe, transgene Inserts eingeschleust werden. In den transfor-
mierten Pflanzenzellen kénnen solche Vektoren benutzt werden, um gewiinschte Genkon-
strukte zu exprimieren, z. B. zur Produktion von transgenen Proteinen (virus-aided gene ex-
pression), zur Verminderung bzw. der Blockierung der Expression endogener Pflanzengene
(virus-induced gene silencing), zur Expression von Faktoren, welche die epigenetische Regula-
tion der Expression von Pflanzengenen steuern (RNA-directed DNA methylation), zum Einbrin-
gen von Konstrukten fiir die gentechnische Modifikation des Pflanzengenoms (Transgenese),
bzw. nicht zuletzt zur Expression der flir die Genom-Editierung nétigen molekularen Kompo-
nenten (sequenzspezifische Nukleasen, guideRNAs fiir CRISPR-Cas-Anwendungen, eventuell
auch Reparaturtemplates, Ellison et al. 2020).

Virale Vektoren spielen sowohl in der klassischen Pflanzengentechnik als auch fiir die soge-
nannten neuen biotechnologischen Techniken eine wesentliche Rolle (Eckerstorfer et al.
2020). Die Expression der mit dem viralen Vektor eingebrachten Transgene kann entweder
transient (voribergehend) erfolgen, oder langfristig aufrechterhalten werden, wenn die ver-
wendeten Virusvektoren die Kapazitat zur replikativen Vermehrung in den befallenen Zellen
besitzen. Abhangig vom Typ des Pflanzenvirus kann die Expression lokal begrenzt sein bzw.
auf bestimmte Pflanzengewebe beschrankt, oder nach systemischer Verbreitung des viralen
Vektors in der Pflanze alle Pflanzenteile und -zellen umfassen. Analog werden tierische und
menschliche Viren in der biotechnologischen Forschung und zur Erzeugung von GV-Tieren ver-
wendet bzw. zur transienten Expression von Transgenen in tierischen oder menschlichen Zel-
len.

Eine weitere Anwendung von Viren, insbesondere in Tieren und beim Menschen, ist die Ver-
wendung als Impfagens. Manche viralen Impfstoffe kénnen die Fahigkeit haben vermehrungs-
kompetent und Ubertragbar zu sein (Bull et al. 2018). In einem solchen Fall spricht man von
ytransmissible vaccines”, und die Weiterverbreitung nach der Anwendung kann schwer kon-
trollierbar oder einschéatzbar sein (Nuismer & Bull 2020). Im Gegensatz zu nicht-lUbertragba-
ren, viralen Vakzinen gibt es fiir Gbertragbare Impfviren keine aktuellen Anwendungsbeispiele
in der EU. Ein friiher hergestellter Ubertragbarer Impfstoff auf Basis des Myxomatose-Virus
gegen Myxomatose und die hdmorrhagische Kaninchenkrankheit fiir das européische Wildka-
ninchen (Oryctolagus cuniculus) wurde nach ersten, sehr begrenzten Freilandtests nicht mehr
weiterentwickelt (Torres et al. 2001).

Eine letzte Kategorie sind Anwendungen, bei denen die Viruserbsubstanz durch Genom-Edi-
tierung gezielt verandert wird. Ansatze fir solche Anwendungen sind erst in einem sehr fri-
hen Entwicklungsstadium und wurden Uberdies in der Literatur sehr kritisch kommentiert
(Reeves et al. 2018, Simon et al. 2018).
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3.2.5.2 Die Griinfleckenkrankheit in Zitrusfriichten

Aus den oben genannte Griinden soll das folgende Beispiel weiter betrachtet werden: Die An-
wendung eines GV-Pflanzenvirus (Citrus Tristeza Virus, CTV-SoD) zur Bekampfung der
Grinfleckenkrankheit, eines bakteriellen Pathogens, das Zitrusbdume befallt und groBen
Schaden in der kommerziellen Orangen- und Zitrusfrucht-Produktion hervorrufen kann
(Ledford 2017). Es existieren derzeit keine Ansdtze mittels Genom-Editierung, die mit dem
unten beschriebenen Fallbeispiel CTV-SoD vergleichbar waren.

Bei diesem Fallbeispiel sind verschiedene Elemente und deren biologische Charakteristika zu
betrachten: 1) das bakterielle Pathogen, 2) die befallene Kulturpflanze(n), 3) die Insekten, die
zur Verbreitung des Pathogens beitragen, 4) das fir die Bekampfung des Pathogens modifi-
zierte Pflanzenvirus, sowie 5) die tierischen Vektoren, die das zur Modifikation benutzte Pflan-
zenvirus verbreiten kdnnen. Einzelne Elemente sollen im Folgenden kurz charakterisiert wer-
den.

Das bakterielle Pathogen Liberibacter spp. und die Griinfleckenkrankheit in Zitrusfrucht-Ge-
wachsen (,Citrus Greening Disease” oder ,,Huanglongbing”):

Das aus Asien stammende Bakterium Candidatus Liberibacter spp., auch Liberibacter spp. ge-
nannt, infiziert Zitrusgewachse, z. B. Orangenbaumbkulturen. Es vermehrt sich im Phloem, den
Nahrstoffleitbahnen der befallenen Bdume. Im Zuge des Befalls verstopfen die pathogenen
Bakterien das Phloem der Pflanze, wodurch der Nahrstofftransport eingeschrankt und schlie-
lich géanzlich blockiert wird. Die dadurch hervorgerufene Krankheit wird als Citrus Greening
Disease (Grinfleckenkrankheit) bzw. in den asiatischen Herkunftsgebieten als Huanglongbing
(HLB) bezeichnet (Da Graga et al. 2016). Der verminderte Nahrstofftransport fihrt zur Reduk-
tion der Faserwurzeln und zur Schadigung des Wurzelsystems, sowie in Folge zur Schadigung
der Blatter und Friichte, die klein und unregelmaRig geformt bleiben, gelbgefleckt sind und
einen bitteren Geschmack aufweisen. Sie sind in diesem Zustand fir den Verkauf oder die
Saftproduktion nicht mehr geeignet. Innerhalb von drei bis flinf Jahren nach Infektion sterben
die befallenen Baume ab und missen durch Neupflanzung ersetzt werden. AulSer der soforti-
gen Entfernung befallener Baume gibt es so gut wie keine einfach anwendbaren und wirksa-
men Bekampfungsmaoglichkeiten fur die Krankheit (Blaustein et al. 2018). Antibiotika sind zwar
wirksam gegen den HLB Erreger, aber eine grof3flachige Anwendung von Antibiotika ist in der
kommerziellen Landwirtschaft nicht effizient moéglich und aus medizinisch praventiven Grin-
den auch nicht sinnvoll.

Huanglongbing wurde in den 1930er Jahren in Asien entdeckt und ist z. B. in China und Indien
verbreitet. Von dort ausgehend wurde es spater Gber weite Teile Slidostasiens sowie den mitt-
leren Osten verbreitet. Die asiatische Variante, sowie der zugehorige Insektenvektor, ein asi-
atischer Blattfloh, wurden in den 2000er Jahren auch in Nord-, Mittel- und Stidamerika einge-
schleppt. Die Krankheit verursacht seit 2005 rasch anwachsende Schaden in der kommerziel-
len Orangen- und Zitrusfrucht-Produktion in den USA, z. B. in Florida, wo es seit 2005 auftritt,
sowie in Brasilien. In Sidamerika kommt HLB seit 2004 vor. In Afrika existiert eine von Stidaf-
rika ausgehende afrikanische Variante (Liberibacter africanus), die seit den 1970er Jahren
auch in Ostafrika und Madagaskar auftritt.

In kommerziellen Orangenkulturen in Europa und Australien sind noch keine derart massiven
Schaden wie in Florida aufgetreten, aber aufgrund des globalisierten Handels besteht auch
dort die Gefahr einer grof3flachigen Verbreitung.
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Auswirkungen der Griinfleckenkrankheit auf Zitrusfrucht-Kulturen

Die Krankheit verbreitet sich rasch in kommerziellen Kulturen, vor allem von Orangenbdaumen
aber auch anderen Zitrusfriichten und verursacht erhebliche 6konomische Schaden (Alvarez
et al. 2016). Eine Darstellung der Auswirkungen der Griinfleckenkrankheit in US-amerikani-
schen Orangen-Anbaugebieten findet sich auf der Webseite von Citrus Greening Solutions —
einem Projekt mehrerer US Forschungseinrichtungen, koordiniert vom US-amerikanischen
Landwirtschaftsministerium, der USDA (Flores et al. 2017). Wie anhand der fiir Florida be-
schriebenen Situation ersichtlich wird, kdnnen in kurzer Zeit ganze Anbauregionen befallen
und vernichtet werden. In Florida sind inzwischen mehr als 80 Prozent der Orangenbdaume
befallen; die Ertrage in dem Bundesstaat, in dem liber 60 % der Zitrusfruchtproduktion in den
USA erzielt wird, sind auf eine dramatische Weise gesunken (um 70 % in 2016). Seit dem Be-
ginn der HLB Epidemie 2005 in Florida sind zudem die Produktionskosten aufgrund der not-
wendigen Bekampfungs-, Pflege- und NachpflanzungsmaRnahmen erheblich gestiegen.

Es wurden bislang noch keine Orangenbdaume gefunden, die eine natirliche Resistenz gegen-
Uber Liberibacter asiaticus zeigen (USDA-APHIS 2020). Es werden aber weiterhin Anstrengun-
gen unternommen, um Zitrusgewachse zu finden, die resistent oder tolerant gegeniiber dem
Pathogen sind (Ramadugu et al. 2016). Auch wird bei Zitronengewachsen die klassische Kreu-
zungszucht nur eingeschrankt verwendet, es wird in der kommerziellen Plantagenwirtschaft
hauptsachlich mit einer beschrankten Zahl von genetisch einheitlichen Kultivaren gearbeitet.
Es ist an sich flir den kommerziellen Anbau ein Vorteil, wenn mit genetisch identischen Baum-
chen gearbeitet werden kann, auf die dann Edelreiser der gewlinschten Sorten aufgepfropft
werden. Allerdings ist eine rasche Zlichtung resistenter Orangenbdume durch klassische Zich-
tungsmethoden aber dadurch erschwert. In Florida werden hauptsachlich siiBe Saftorangen
produziert, die benutzten Unterlagsgehdlze sind grofRtenteils sehr empfindlich gegeniiber
Liberibacter asiaticus (Flores et al. 2017). Das sofortige Entfernen befallener Baume wird als
die beste verfliigbare Methode zur Eindammung der Krankheit angesehen. Eine solche Vor-
gangsweise vergrollert aber den 6konomischen Schaden fiir die Produzenten und lasst den
Bedarf an gesunden Jungbaumen fiir Nach-pflanzungen stark ansteigen.

Der Insektenvektor

Der Erreger der HLB Krankheit Liberibacter asiaticus wird von Blattflohen (Diaphorina citri)
Ubertragen; Liberibacter africanus von einem in Afrika heimischen Insekt (Trioza erytreae).
Seit der Entdeckung, dass Blattflohe der wesentliche Vektor fir HLB sind, werden diese Insek-
ten und ihre Beziehung zum Pathogen intensiv untersucht. Mittlerweile ist auch das Genom
des Blattflohs entschliisselt, was die Untersuchung der Interaktion des Vektors mit dem Erre-
ger erleichtert (Saha et al. 2017). Blattflohe vermehren sich rasch und sind flugfahig. Sie kon-
nen sich nach der Einschleppung in neue Gebiete bzw. Plantagen daher rasch ausbreiten. Mit
dem HLB Erreger infizierte Blattflohe zeigen eine erhdhte Fitness und Fruchtbarkeit, insbeson-
dere wenn auch die Wirtspflanze mit dem HLB-Erreger infiziert ist (Ren et al. 2016). Die bei
dieser Pathogen-Vektor Assoziation auftretenden beidseitigen Anpassungseffekte erhdohen
die Ausbreitungsfahigkeit des Erregers in Orangenkulturen (Pelz-Stelinski & Killiny 2016).

Der Einsatz von Insektiziden gegen den Insektenvektor ist die am haufigsten angewandte Me-
thode, um die Verbreitung der Blattflohe und damit der HLB Krankheit zu bekdampfen. Die
Plantagen missen standig liberwacht und acht bis zwdlfmal im Jahr behandelt werden (US-
DA-APHIS 2020), was die Entwicklung von Resistenzen in Blattflohen gegen die eingesetzten
Insektizide fordert. Jungbdaume werden zum Schutz vor Kontakt mit Vektorinsekten nur noch
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im Gewdchshaus grofRgezogen, dort kann HLB mittels Antibiotika und anderer Chemothera-
peutika bekampft werden (Yang et al. 2016).

Das zur Konstruktion des HLB-praventiven Virus benutzte Pflanzenvirus (Citrus Tristeza Virus
CTVv)

Citrus Tristeza ist ein RNA-Pflanzenvirus (aus der Gattung der Closteroviren), das verschiedene
Zitrusgewdchse befallen kann. Das Virus ist mit dem Phloem der Wirtspflanze assoziiert und
vermehrt sich im Zellplasma von Zellen des Phloemparenchyms (EFSA 2017). In der EU kom-
men endemische CTV-Stdamme in den meisten Anbauregionen fiir Zitrusgewachse vor, auch
die Anwesenheit von nicht-EU CTV-Stammen ist bestatigt (EFSA 2017). Zwischen den verschie-
denen Stammen besteht zwar kein grundlegender Unterschied bezliglich ihrer Biologie, aller-
dings gibt es Unterschiede zwischen verschiedenen Virusstammen hinsichtlich der von ihnen
ausgeldsten Krankheitssymptome und der Ubertragbarkeit durch Insektenvektoren. CTV kann
in der Natur als Wirtspflanzen verschiedene Arten der Gattungen Citrus, Poncirus und For-
tunella infizieren (EFSA 2017).

CTV-Stamme koénnen in Zitrusgewachsen erhebliche Schaden anrichten, wie Wuchsdepres-
sion, langsames oder schnelles Absterben der Baume, irreguldres Phloemwachstum, das zur
Rindendeformation fihrt, Gelbfarbung und Formveranderungen der Blatter und Reduktion
der FruchtgrofRe und Zahl der produzierten Friichte (EFSA 2017). Schaden ausgeldst durch
hochpathogene CTV-Stdamme waren dafiir verantwortlich, dass ab 1995 Bitterorangenbaume
in Florida nicht mehr als Propfunterlage verwendet werden konnten. Andere Stamme bewir-
ken in bestimmten Zitrusbaumarten nur geringe oder gar keine merkbaren Krankheitssymp-
tome. Derzeit werden in Florida CTV-tolerante Orangenbdaume als Pfropfunterlage in Planta-
gen verwendet, die von CTV zwar infiziert werden kénnen, aber nach der Infektion keine
Schadsymptome zeigen (USDA-APHIS 2020).

CTV kann durch Pfropfung infizierter Ableger in die Pflanzenunterlage weiterverbreitet wer-
den. Ein Gutachten der EFSA nennt keine Belege fiir die Verbreitung von CTV iber Samen und
Pollen der infizierten Zitruspflanzen (EFSA 2017). Zusatzlich werden natiirlich vorkommende
CTV-Stamme in Zitrusgewachs-Kulturen von Insektenvektoren, in der Hauptsache Aphiden
(Blattlausen), Ubertragen; am effizientesten von der braunen Zitrusaphide (Toxoptera citri-
cida), die in Europa allerdings nur in Portugal und Spanien vereinzelt auftritt. Daneben wird
CTV auch gut von Aphis gossypii Ubertragen, die haufiger in Europa auftritt. Andere Aphiden
sind von weniger groRer Bedeutung fiir die Verbreitung von CTV in Europa (EFSA 2017). Nach
dem Aufnehmen von CT-Viren aus infizierten Pflanzen kdnnen die infizierten Insekten das Vi-
rus kurz nach der Aufnahme fiir ca. 24 Stunden weiterverbreiten; nach 48 Stunden ist die In-
fektion weiterer Pflanzen nicht mehr moglich (EFSA 2017). Der effizienteste Vektor fir CTV in
Florida ist ebenfalls die braune Zitrusaphide (Toxoptera citricida) (Brlansky 2006, USDA-APHIS
2020).

Da eine Reihe nicht-europaischer CTV-Stamme europaische Zitrusfrucht-Kulturen gefahrden
kdnnen, die gegen solche Stamme nicht tolerant sind, ist nach Richtlinie 2000/29/EC der Im-
port von Pflanzenmaterial untersagt, das eine Einschleppung von CTV bewirken kénnte. Sa-
men und Friichte sind im Einklang mit der oben zitierten Untersuchung der EFSA (EFSA 2017)
von dieser MalRnahme nicht betroffen.
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3.2.5.3 Die Verwendung von GV-Viren zur Bekampfung der Griinfleckenkrankheit

CTV wird bei dem betrachteten Ansatz als viraler Vektor verwendet; d. h. als Hilfsmittel, um
therapeutisch wirksame Proteine in adulten Orangenb3aumen zu exprimieren (USDA-APHIS
2020). Aus friitheren Untersuchungen und Anstrengungen zur Erzeugung von HLB resistenten
GV-Orangenbdaumen ist bekannt, dass Defensin-Proteine aus Spinat Orangenbdaume gegen-
Uber der Infektion mit dem HLB-Erreger und der HLB-Krankheit schiitzen kénnen. Die gleichen
Defensin-Gene wurden mittels gentechnischer Methoden in einen CTV-Stamm eingebaut, der
keine Krankheitssymptome in den kultivierten Orangenbdaumen erzeugt (CTV-SoD). Die Fahig-
keit des GV-Virus, Phloemzellen zu infizieren und sich in ihnen zu vermehren, sowie sich im
Leitungsbahngewebe der gesamten Pflanze zu verbreiten, ist durch die gentechnische Veran-
derung nicht betroffen (EFSA 2017). Zur Behandlung mit dem GV-Virus werden im Labor mit
CTV-SoD inokulierte Reiser auf gesunde oder bereits mit HLB-Erregern infizierte Orangen-
baume gepfropft. CTV-SoD verbreitet sich dann systemisch im Phloemparenchym der Unter-
lagspflanze. Im Unterschied zur Verwendung transgener Orangenbdume missen bestehende
Kulturen nicht durch GV-Jungbaume ersetzt werden, sondern es kdnnen adulte, produktive
Orangenbdaume behandelt werden. Auch die aufwendige Vermehrung von transgenen Jung-
baumen zur Nachpflanzung fallt beim CTV-SoD Ansatz weg.

Der Hersteller von CTV-SoD, die Firma Southern Gardens, hat bei der zustandigen US Behoérde
USDA-APHIS, dem Animal and Plant Health Inspection Service, Antrage auf Freisetzung von
CTV-SoD in die Umwelt eingereicht. Kleinrdumige Feldtests wurden bereits durchgefihrt (auf
400 acres entsprechend ca. 160 ha). In diesen Versuchen wurde eine Reihe von CTV-SoD Kon-
strukten getestet, die ein, zwei oder drei verschiedene Defensingene (SoD2, SoD7 bzw. SoD8)
aus Spinatpflanzen enthalten (USDA-APHIS 2020).

In allen Regionen Floridas sind weitere grol¥flachige Feldversuche geplant (auf 513.500 acres
entsprechend rd. 207.000 ha), die Aufschluss darliber geben sollen, ob die Spinat-Defensine
in der Praxis wirksam sind und ob sie nach Inokulation mit CTV-SoD in den behandelten Oran-
genbdumen in ausreichender Menge gebildet werden. Bei einem erfolgreichen Testergebnis
besteht die Absicht, das CTV-SoD System moglichst bald in Florida als Bekampfungsstrategie
gegen die Griinfleckenkrankheit kommerziell zu nutzen. USDA-APHIS hat ein Pest Risk Assess-
ment erstellt, sowie eine Umweltvertraglichkeitspriifung (Environmental Impact Assessment)
durchgefiihrt (USDA-APHIS 2020). Die US Umweltbehorde EPA (Environmental Protection
Agency) hat bis dato noch nicht tiber die Zulassung des grofR¥flachigen Feldversuchs entschie-
den.

Parallel zu der Entwicklung von CTV-SoD Virusanwendungen gibt es auch Bestrebungen trans-
gene Orangenbdume herzustellen, die gegenliber dem HLB-Erreger tolerant sind (Hao et al.
2016, Sun et al. 2019, Zou et al. 2017). Bei solchen Ansatzen werden neben anderen antibak-
teriellen Proteinen (Attacin A, Cecropin B, modifiziertes Pflanzenthionin) Defensine als Trans-
gene verwendet, die jenen, der bei der CTV-SoD Anwendung eingesetzten Transgenen ent-
sprechen.

Des Weiteren wird auch daran gearbeitet, mittels RNAi-Silencing und Genom-Editierung Oran-
genbdume so zu verdandern, dass die Unterdriickung der Bildung natdrlicher Resistenz-fakto-
ren in Orangen aufgehoben wird (National Academies of Sciences 2018, Sun et al. 2019). Diese
Ansdtze sind allerdings erst im Stadium der Grundlagenforschung und verfolgen einen véllig
anderen Wirkmechanismus als das Beispiel der CTV-SoD Anwendung.

70



Prioritat 1: Ermittlung neuer Wirkungspfade und -mechanismen mit potenziell negativen Auswirkungen auf die
Umwelt und die biologische Vielfalt

3.2.5.4 Mogliche Umweltwirkungen

Eine Diskussion der Umweltauswirkungen von CTV-SoD wurde von der USDA-APHIS im Rah-
men des 2019 vorgelegten ,Pest Risk Assessments”, sowie der Umweltvertraglichkeits-pru-
fung (,,Environmental Impact Statement”) vorgenommen. Die USDA-APHIS hat sich in ihrer
Abschatzung vor der Entscheidung (iber eine Genehmigung der Freisetzung damit beschaftigt,
ob sich durch die Ausbringung des CTV-SoD Virus neue Risiken zusatzlich zu jenen ergeben,
die durch das endemische Vorhandensein natirlich vorkommender CTV-Stamme bereits ge-
geben sind (USDA-APHIS 2020).

Die nachstehende Darstellung moglicher Umweltwirkungen orientiert sich an den in den USA
durchgefliihrten Arbeiten. Zusatzlich herangezogen wird die von der EFSA Ende 2020 publi-
zierte Bewertung von Mikroorganismen, die durch Synthetische Biologie hergestellt wurden
(EFSA Scientific Committee 2020). Im Rahmen dieser Analyse hat EFSA die CTV-SoD Anwen-
dung als Fallbeispiel betrachtet. In ihrer allgemeinen Einschatzung hat die EFSA festgehalten,
dass die US-amerikanische Bewertung nicht alle Risikofelder abdeckt, welche nach der Richt-
linie 2001/18/EG bei der Umweltrisikobewertung in der EU betrachtet werden missten (EFSA
Scientific Committee 2020). Herangezogen wurde fiir die nachstehende Diskussion auch die
vom EFSA Panel on Plant Health fiir CTV vorgenommene Schadorganismen-Einstufung (EFSA
2017).

Mogliche Umweltwirkungen des GV-Citrus Tristeza Virus umfassen:

e Veranderte Infektiositat und Pathogenitat;

e Verbreitung und Etablierung des GV-Virus auflderhalb von Anwendungsgebieten;
e Verbreitung des GV-Virus auf andere Wirtspflanzen;

o Effekte auf Zielorganismen;

e Effekte auf Nichtzielorganismen.

Im Folgenden sollen die méglichen Umweltwirkungen des GV-Citrus Tristeza Virus naher be-
schrieben werden.

Verdnderte Infektiositdt und Pathogenitat des GV-Virus

Das Potenzial fir Umweltwirkungen durch CTV-SoD im Vergleich zu den Wirkungen von na-
tirlich vorkommenden CTV-Stammen ist davon abhadngig, ob sich die biologischen Eigenschaf-
ten von CTV-SoD, vor allem in Bezug auf die Infektiositat oder Pathogenitat, von bekannten
CTV-Stammen unterscheiden. Hinweise auf etwaige Unterschiede in diesen fiir das Monito-
ring relevanten Aspekten kann eine genaue molekulare Charakterisierung des GV-Virus und
ihr Vergleich mit natlirlich vorkommenden, nicht-transgenen CT-Viren geben (EFSA Scientific
Committee 2020).

Von der USDA wurde ein solcher Vergleich von CTV-SoD mit den in Florida in Orangenplan-
tagen endemisch vorkommenden CTV-Stdammen (insbesondere T30 und T36) durchgefiihrt.
Die Ergebnisse wurden von der USDA herangezogen, um zu belegen, dass mit CTV-SoD kein
Virus mit neuartigen biologischen Charakteristiken freigesetzt wird; abgesehen von der Ex-
pression der transgenen Spinat-Defensine (USDA-APHIS 2020).

Ein solcher Vergleich misste fir CTV-SoD auch hinsichtlich der in Europa vorkommenden CTV-
Stamme auf Basis konkreter Daten erstellt werden. Hier ist auch zu beachten, dass die verflig-

71



Prioritat 1: Ermittlung neuer Wirkungspfade und -mechanismen mit potenziell negativen Auswirkungen auf die
Umwelt und die biologische Vielfalt

bare EFSA-Leitlinie (EFSA 2011a) im Hinblick auf die molekulare Charakterisierung von GV-Vi-
ren und die Umweltrisikobewertung nicht adaquat ist und erganzt bzw. iberarbeitet werden
sollte (EFSA Scientific Committee 2020). Angesprochen wurde fiir RNA-Viren auch eine Cha-
rakterisierung durch Sequenzierungen mit einer hoheren Sequenzierungstiefe, um etwaige
Sequenzvariationen besser charakterisieren zu kénnen.

Darliber hinaus ware bei einer moglichen Anwendung in der EU zu beriicksichtigen, dass in
Europa andere CTV-Stamme vorkommen und hinsichtlich eines Vergleichs von Stammen aus
anderen Weltgegenden und den in Europa auftretenden CTV-Stammen noch groRe Unsicher-
heiten bestehen (EFSA 2017).

Verbreitung und Etablierung des GV-Virus auBerhalb von Anwendungsgebieten

Um zusatzliche Umweltgefahrdungen aulRerhalb der Anwendungsgebiete hervorrufen zu kon-
nen, misste sich CTV-SoD aus den behandelten Plantagen in die umgebenden Okosysteme
verbreiten. Eine solche Verbreitung ware Gber Teile der mit GV-Virus-infizierten Pflanzen (z. B.
Friichte, anderes vertragenes Pflanzenmaterial) méglich bzw. durch Ubertragung durch tieri-
sche Vektoren. Die USDA interpretiert eine von der EFSA im Jahr 2017 publizierte Untersu-
chung dahingehend, dass CTV-SoD nicht tGber Pollen, Samen und Friichte verbreitet werden
kann (EFSA 2017, USDA-APHIS 2020). Ebenso folgert USDA in ihrer Evaluierung, dass Aphiden
den GV-Virus im Freiland nicht verbreiten.

Die Ergebnisse von Harper et al. (2018), nach denen Aphiden unter bestimmten Bedingungen
einen mit dem CTV-SoD Virus vergleichbaren CTV-Stamm verbreiten kdnnen, wurden bei einer
zusatzlichen Analyse durch USDA-APHIS fir nicht stichhaltig bewertet. USDA-APHIS verweist
auBerdem darauf, dass bei CTV das Phanomen bekannt ist, dass eine Vorinfektion mit natir-
lich auftretenden CTV-Varianten die bereits infizierte Wirtspflanze vor einer zusatzlichen In-
fektion durch andere CTV-Stamme wie CTV-SoD schiitzen kann (Folimonova 2012). Dieser Me-
chanismus (auch ,,Cross Protection/Superinfection Exclusion” genannt) ist zwar bei Viren und
auch bei Pflanzenviren lange bekannt, wird aber immer noch nicht ausreichend verstanden
(Zhang et al. 2018). Das Vorhandensein von natiirlich vorkommenden CTV-Stammen in den
nicht behandelten Orangenbdumen kann ein Grund dafir sein, warum bisher unter Feldbe-
dingungen keine Weiterverbreitung von CTV-SoD durch Insektenvektoren beobachtet wurde
(USDA-APHIS 2020).

Bei einer Anwendung in Europa musste Uberpriift werden, ob eine Verbreitung des GV-Virus
durch andere, fir Europa relevante Vektorinsekten maoglich ist. Hinsichtlich des postulierten
Schutzes von Wirtspflanzen, die natlirliche CTV-Varianten enthalten, gegeniliber einer Zweitin-
fektion mit CTV-SoD ware zu prifen, ob dafiir in Europa dhnliche Voraussetzungen gegeben
sind (gemal EFSA 2017).

Zudem muss experimentell gezeigt werden, dass tatsachlich kein GV-Virus in Friichten und
Samen zu finden ist, um zu zeigen, dass die unter Berufung auf EFSA (2017) angestellte Be-
wertung der USDA-APHIS auch fiir CTV-SoD zutrifft. Es ist derzeit nicht klar, ob experimentelle
Daten vorhanden sind, die zeigen, dass kein CTV-SoD Material in Friichten und Samen vorhan-
den ist.

Verbreitung des GV-Virus auf andere Wirtspflanzen

Wie oben angesprochen, sollte sichergestellt werden, dass eine Verbreitung von CTV-SoD
durch in Europa vorkommende Insekten, welche die Kompetenz aufweisen als CTV-Vektor
fungieren zu kénnen, ausgeschlossen werden kann. Dazu sind die von EFSA (2017) genannten
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Vektoren zu berlicksichtigen, gegebenenfalls auch Vektoren fiir andere Orangenpathogene.
Ein Einfluss des transgenen Defensin-Gens auf die Erhhung des Verbreitungspotenzials durch
Vektoren sollte dabei in Betracht gezogen werden. Ergebnisse aus ersten Feldversuchen in
Florida deuten darauf hin, dass der CTV-SoD Virus durch die regional vorkommenden Vekto-
rinsekten nicht Gbertragen wird (USDA-APHIS 2020).

Wenn eine Verbreitungsmoglichkeit des GV-Virus durch zusatzliche Vektoren gegeben ware,
mussten in Reichweite der Vektoren liegende, nicht-behandelte Orangenkulturen und andere
mogliche Wirtspflanzen daraufhin untersucht werden, ob eine Ubertragung tatsichlich erfolgt
und ob eine Virulenz und Pathogenitat fiir diese Pflanzen gegeben ware. Die Wirkrdume be-
finden sich vor allem in den warmeren Gegenden Europas, in denen eine Kultivierung von
Pflanzen des Genus Citrus (Zitrone, Limette, siifsaure Orange, Mandarine, Grapefruit) erfolgt.
In Europa ist das hauptsachlich der Mittelmeerraum. Daneben kommen in Europa als Wirts-
pflanzen noch die dreiblattrige Orange (Poncirus trifoliata), welche als winterharte Pfropfun-
terlage verwendet wird, in Betracht sowie Zwergorangen (Kumquats), die hauptsachlich in
den warmsten Gebieten Slideuropas z. B. auf Korfu) gezogen werden. Die Calamondin-Orange
(Citrofortunella microcarpa) wird in Europa vor allem als Zierstrauch verwendet und hat nur
geringe landwirtschaftliche Bedeutung (EFSA 2017). Richtlinien fir derartige Prifungen sind
derzeit nicht verfiigbar (EFSA Scientific Committee 2020).

Effekte auf Zielorganismen

Die Exposition des HLB-Erregers gegeniiber den Spinat-Defensinen kann dazu fihren, dass ge-
genlber diesen Proteinen resistente HLB-Erreger entstehen kénnten. Ebenso kénnte die ge-
netische Instabilitdt des Transgens zum Wirkungsverlust fiihren.

Ein Wirkungsversagen allein wiirde der USDA-APHIS zufolge in den US-amerikanischen Anbau-
gebieten keine direkten zusatzlichen Umweltfolgen nach sich ziehen. Auf den CTV-SoD Fla-
chen wiirden auch bei Ineffektivitat von CTV-SoD ahnliche Vektorbekampfungsmalinahmen
eingesetzt werden wie in Plantagen ohne CTV-SoD Anwendung (USDA-APHIS 2020). Diese
Uberlegungen miissten im Hinblick auf die in der EU relevanten Bedingungen (iberpriift wer-
den. Eine zu spat bemerkte Verringerung der Effektivitat konnte im Extremfall zu einer unbe-
merkten Ausbreitung des HLB-Erregers beitragen und somit zur Notwendigkeit weiterer Pflan-
zenschutzmalRnahmen.

Effekte auf Nichtzielorganismen

Auswirkungen auf Nichtzielorganismen werden durch USDA-APHIS (2020) mit dem Hinweis
auf den langen sicheren Verzehr von rohem und verarbeitetem Spinat, der vergleichbare De-
fensine enthalt, durch Mensch und Tier verneint. Auswirkungen auf andere Nichtzielorganis-
men, beispielsweise Nichtzielbakterien und —pilze wurden nicht untersucht, ebenso wenig Ef-
fekte auf andere Tiergruppen, die mit behandelten Orangenbdaumen in Kontakt kommen.

Im Bericht der US National Academies of Sciences zur Griinfleckenkrankheit wird eine Uber-
sicht Uber tierische Schadorganismen in Orangenkulturen gegeben (National Academies of
Sciences 2018). Die Ubersicht listet neben den bereits erwdhnten Aphidenarten und dem
Blattfloh (Diaphorina citri) unter anderem die Zitrusminiermotte (Phyllocnistis citrella), meh-
rere Arten von Schildldusen (Unaspis citri, Chrysomphalus aonidium, Lepidosaphes beckii) und
weillen Fliegen (Dialeurodes citri, D. citrifollii, Aleurothrixus floccosus, A. woglumi), die Zitrus-
schmierlaus (Planococcus citri), einige wurzelassoziierte Kafer (Diaprepes abbreviatus, Pach-
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naeus litus, Pachnaeus opalus), einige Zitrusmilben (Aculops pelekassi, Phyllocoptruta olei-
vora, Eutetranychus banksi) und Nematoden (Tylenchulus semipenetrans, Radopholus similis,
Belonolaimus longicaudatus, Pratylenchus coffeae, P. brachyurus). Verwandte Arten konnten
in Europa als Nichtzielorganismen in Betracht kommen.

Die verwendeten Spinatdefensine haben eine antimikrobielle Wirkung auf Gram-negative
Bakterienarten und eine weniger starke Wirkung auf Pilze sowie Gram-positive Bakterien (Al-
temini et al. 2017). Spinat-Extrakte, die solche Defensine enthalten, entfalten ihre bakterien-
totende Wirkung durch Erhohung der Mutationsrate und durch Zerstorung der Bakterien-zell-
wand; die genaue Wirkungsweise ist nicht geklart (Altemini et al. 2017, Stotz et al 2009).
Ebenso ist Uber negative Auswirkungen auf Tiere und den Menschen wenig bekannt. Der
Mensch bildet Defensine, die mit manchen Pflanzendefensinen strukturverwandt sind. De-
fensine haben im Kontext der jeweiligen Herkunftspflanzen wie in Spinat keine antinutritiven
Wirkungen (Carvalho & Gomes 2011). Neben der erwiinschten antimikrobiellen Wirkung sind
keine Wirkungsweisen fiir nachteilige Wirkungen bei héheren Tieren und dem Menschen cha-
rakterisiert; deswegen werden Defensine als Transgene fiir biotechnologische Anwendungen
verwendet.

In Bezug auf nachteilige Wirkungen auf Nichtzielorganismen muss iberprift werden, ob in
Europa vorkommende Nichtzielorganismen aus den oben genannten Tiergruppen mit De-
fensin aus behandelten Orangenbdaumen in Kontakt kommenden kénnten, bzw. ob Defensi-
ne nachteilige Wirkungen gegeniiber diesen Nichtzielorganismen zeigen. In der vorliegenden
Risikobewertung gibt es dazu keine ausreichenden Daten (USDA-APHIS 2020).

Weitere mogliche Risiken, die fiir die Risikobewertung und das Monitoring der GV-Virus An-
wendung relevant sind

Spezifische Risiken kénnen sich aus den im GV-Virus (CTV-SoD) gentechnisch erzeugten Merk-
malen — der Bildung von Defensin-Proteinen aus Spinat und ihre Verbreitung in den Leitungs-
bahnen der Orangenpflanzen — ergeben, wie beispielsweise:

o Auftreten von Defensin-Protein in Pflanzengeweben und Materialien auBerhalb der Nahr-
stoffleitbahnen, evtl. auch in Friichten;

e Unbeabsichtigte Wirkungen der gebildeten Defensin-Proteine auf die Physiologie der be-
handelten Bdume;

e Bei Verbreitung des CTV-SoD Agens durch CTV-kompetente Vektoren auch etwaige unbe-
absichtigte Wirkungen der gebildeten Defensin-Proteine auf die Physiologie der unbeab-
sichtigt infizierten Pflanzenarten.

3.2.5.5 Maégliche Expositionspfade und Wirkrdume

Der Hersteller des GV-Virus gibt an, dass im Zuge der Verwendung von CTV-SoD in der Umwelt
nur die beabsichtigte Inokulation durch Aufpfropfen von infizierten Reisern auf kultivierte
Orangenbdume vorgesehen ist. Andere Formen der Freisetzung des GV-Virusmaterials in die
Umwelt, wie beispielsweise durch Versprihen etc., sind nicht vorgesehen und werden in der
von USDA durchgefiihrten Evaluierung auch nicht behandelt (USDA-APHIS 2020).

Ebenfalls nicht berticksichtigt wurde in dieser Evaluierung die Ausbringung mittels infizierter
Vektorinsekten. Eine solche Verwendung wiirde die Eingrenzung des exponierten Gebiets er-
heblich erschweren (Reeves et al. 2018). Eine etwaige Verbreitung durch Vektorinsekten fiir
CTV bzw. CTV-SoD, ausgehend von inokulierten Baumen, wiirde zu einem ahnlichen Ergebnis

74



Prioritat 1: Ermittlung neuer Wirkungspfade und -mechanismen mit potenziell negativen Auswirkungen auf die
Umwelt und die biologische Vielfalt

flihren. Das misste dann bei der Analyse der zusatzlichen Expositionspfade und Wirkraume
berlicksichtigt werden.

Aufgrund der von EFSA fir CTV durchgeflihrten Evaluierung (EFSA 2017) wird angenommen,
dass durch Samen und Erntegut (geerntete Friichte und Verarbeitungsprodukte wie Saft)
keine Umweltexposition gegeben ist (USDA-APHIS 2020).

Fur eine beabsichtigte/unbeabsichtigte Ausbringung in die Umwelt sind daher folgende Ex-
positionspfade von Bedeutung:

e Kultivierung von absichtlich inokulierten Orangenbdumen;
e Kultivierung von Orangenbdaumen mit unabsichtlich inokuliertem Pfropfmaterial;

e Unbeabsichtigte bzw. ungenehmigte Verbringung von infizierten Ablegern als Pfropfmate-
rial.

Mogliche Auswirkungen auf andere Nichtzielorganismen, beispielsweise Nichtzielbakterien
und —pilze, sowie andere Tiergruppen, die mit GV-Virus infizierten Orangenbdaumen in Kontakt
kommen, sind zu beriicksichtigen, falls es zur Exposition mit dem GV-Virus bzw. dem Defensin-
Gen kommt (z. B. Phloem-saugende Nichtzielorganismen).

Wenn aber doch eine Moglichkeit zur weiteren Verbreitung von CTV-SoD durch in Europa vor-
kommende (Insekten-)Vektoren besteht, dann ware auch die potentielle Verbreitung auller-
halb von Gebieten, in denen absichtlich oder unabsichtlich inokulierte Orangenbdaume kulti-
viert werden, zu priifen. In diesem Fall muss sowohl die Charakteristik des jeweiligen Vektors
in Betracht gezogen werden, um das Ausmal einer moglichen Verbreitung eingrenzen zu kon-
nen, wie beispielweise sein Vorkommen, seine Mobilitat und nicht zuletzt das Spektrum der
jeweilig genutzten Wirtspflanzen (nur Orangenbdume oder auch andere Zitrus-Gewdachse).
Um die Wirkrdume eingrenzen zu kdnnen, muss dann auch untersucht werden, in welchen
anderen (Zitrus-)Pflanzen eine Vermehrung von CTV-SoD nach Infektion durch den Vektor
moglich ist.

In die Uberlegungen muss auch einbezogen werden, ob eventuell eine Méglichkeit zur Wei-
terverbreitung von CTV-SoD durch infiziertes Pflanzenmaterial besteht. In diesem Fall ware
die Verbreitung sowohl durch den Menschen relevant als auch durch Tiere, die infiziertes Ma-
terial verbreiten kénnen. In Betracht gezogen werden sollten dann folgende Pfade:

e Ernte, Transport des Ernteguts und Verarbeitung;

e Verbringung behandelten Pflanzenmaterials, z. B. durch Abfallentsorgung, oder durch
Tiere.

Sofern Auswirkungen durch den Konsum von behandelten Friichten, Samen oder Pflanzenma-
terial nicht ausgeschlossen werden kénnen, sind auch folgende Expositionspfade relevant:

e Verwendung oder Konsum der produzierten Friichte (z. B. in Lebensmittelprodukten und
zur Saftproduktion);

e Exposition von Tieren bzw. Nichtzielorganismen, die Friichte, Samen oder Pflanzenmate-
rial konsumieren.
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3.2.5.6 Schlussfolgerungen fiir das Monitoring

Die Abschatzung der moglichen Auswirkungen einer Anwendung von gentechnisch verander-
ten (bzw. genom-editierten) Viren in der Umwelt ist mit einer ganzen Reihe von Unsicherhei-
ten behaftet. Das ist am Beispiel des CTV-SoD Virus gut abzulesen. Die in den USA vorgenom-
mene Risikobewertung (USDA-APHIS 2020) beruht auf vielen Annahmen, die zu liberpriifen
sind. Zudem liegen beim derzeitigen Stand der Entwicklung nur wenige Erfahrungen mit der
Freilandtestung dieses Virus und keine Erfahrungen mit einer kommerziellen Anwendung in
oder aullerhalb Europas vor.

Eine besondere Bedeutung in Bezug auf die Anforderungen fiir das Monitoring von derartigen
Anwendungen in Europa hat daher die genaue Analyse der Ergebnisse aus den laufenden Frei-
setzungsversuchen in Florida. Durch eine Analyse des in den USA durchgefiihrten Monitorings
konnten die bei der Risikobewertung der Anwendung durch die USDA-APHIS (2020) getroffe-
nen Annahmen zum Teil berprift werden. Dies ist insbesondere von Bedeutung, da fir etli-
che mogliche Wirkungshypothesen, wie z. B. fiir nachteilige Auswirkungen des transgenen De-
fensins auf Nichtzielorganismen bzw. fiir eine eventuelle Weiterverbreitung auf weitere CTV-
Wirtspflanzen keine zuganglichen Risikobewertungsdaten vorliegen. Dieses Fehlen von Infor-
mationen aus der Risikobewertung hat Auswirkungen auf mogliche, im Monitoring zu lber-
prifende Umweltwirkungen und die zu (iberwachenden Wirkrdume. So wiirde eine mogliche
Ubertragung des GV-Virus durch Vektoren auf weitere Wirtspflanzen den Wirkraum des GV-
Virus wesentlich erhéhen, was Einfluss auf die Auswahl der zu (iberwachenden Obstbaumkul-
turen hatte. Weiterhin ist eine Verbreitung des GV-Virus bzw. des exprimierten Genproduktes
(das Defensin-Gen) auBerhalb von Anwendungsgebieten ein mdglicher Expositionspfad in na-
tuirliche Habitate und Okosysteme. Auch die Exposition von Nichtzielorganismen ist noch nicht
abschlieRend geklart und wiirde jedenfalls ein Monitoring ausgewahlter Organismengruppen
bedingen.

Im Rahmen dieser Uberpriifung sollte auch die Ubertragbarkeit von Ergebnissen oder Schluss-
folgerungen aus den USA auf die spezifische Situation in Europa geprift werden. Relevante
Aspekte sind dabei, welche (CTV-)Virusstamme bzw. welche ibertragungskompetenten Insek-
tenvektoren in Europa vorkommen. Wichtig ist auch, dass entsprechende Basisdaten hinsicht-
lich des natiirlichen Vorkommens von verwandten Virusstimmen, hier der verschiedenen
CTV-Stamme in relevanten Pflanzenarten in Europa, vor einer Freisetzung des GV-Virus vor-
liegen. Ebenso wichtig sind Daten zur Verbreitung der bekannten oder moglichen Vektoren
fiir CTV-SoD, sowie ein Monitoring dieser Vektoren im Zuge der Freisetzung bzw. kommerzi-
ellen Anwendung. Wesentlich fiir die Uberwachung der Umweltexposition gegeniiber dem
viralen Agens ist, das Vorkommen des gentechnisch veranderten Virus (hier: CTV-SoD) in infi-
ziertem Pflanzen(material), sowie in relevanten Vektoren und Nichtzielorganismen nachwei-
sen zu kénnen.

3.3 Recherche zum Nachweis und der Detektion genom-editierter Organismen

Die Frage der Nachweisbarkeit genom-editierter Organismen und der praktischen Anwendung
analytischer Nachweismethoden wird aktuell intensiv diskutiert (z. B. ENGL 2019). Bei Genom-
Editierung kann die Veranderung so erfolgen, dass im Genom keine transgenen Elemente
mehr vorhanden sind und die Organismen daher nicht mehr mit bisherigen Ansatzen detek-
tiert werden kdonnen. Daher miissen sowohl die Art der Verdnderung als auch der genetische
Hintergrund bekannt sein, um einen Nachweis der Genom-Editierung zu ermdoglichen.
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In diesem Kapitel soll dargestellt werden, welche Nachweismethoden fiir das Monitoring ge-
nom-editierter Organismen verfiigbar sind. Zudem soll ein Uberblick tiber die Limitierungen
der einzelnen Ansatze hinsichtlich ihrer Anwendbarkeit und Praktikabilitdt gegeben werden.

3.3.1 Genom-editierte Organismen miissen prinzipiell nachweisbar sein

Dem Urteil C-528-16 des Europaischen Gerichtshofs (EuGH) vom 28.07.2018 zufolge sind Or-
ganismen vom Regelungsbereich der Freisetzungsrichtlinie 2001/18/EG ausgeschlossen, ,die
mit Verfahren bzw. Methoden der Mutagenese gewonnen wurden, die herkdmmlich bei einer
Reihe von Anwendungen angewandt wurden und seit langem als sicher gelten.” Organismen,
die mit neuen biotechnologischen Verfahren der gezielten Mutagenese wie Genom-Editierung
erzeugt werden, fallen laut dem EuGH Urteil nicht unter diese Ausnahme. Damit gelten sie als
GVO, die den Bestimmungen der Richtlinie 2001/18/EG unterliegen, sowie den nationalen
Gentechnikgesetzen, die in Umsetzung der Freisetzungsrichtlinie in den Mitgliedsstaaten er-
lassen wurden, und auch anderen nationalen und EU-weiten Regelungen, die fir GVO gelten.
Dazu zahlen neben der Zulassungspflicht fir GVO und GV-Produkte Vorschriften fiir die Kenn-
zeichnung und Nachvollziehbarkeit der Herkunft von GV-Produkten und die Bestimmungen
zum verpflichtenden Monitoring von GVO und GV-Produkten nach ihrer Zulassung fiir Freiset-
zung und Inverkehrbringen in der EU. Fiir die Umsetzung dieser Bestimmungen und die be-
hordliche Kontrolle der Implementation ist die Verfliigbarkeit von chemisch-analytischen
Nachweisverfahren fiir die einzelnen zugelassenen GVO und GV-Produkte von besonderer
Wichtigkeit. Deshalb muss von den Herstellern bei der Zulassung von neuen GV-Produkten
eine spezifische Nachweismethode, die zur Detektion und zur Identifikation des entsprechen-
den GVO geeignet ist, entwickelt und eingereicht werden (Ribarits et al. 2021b, Schuler et al.
2019). Dafiir werden Ublicherweise eventspezifische Nachweisverfahren auf Basis von PCR-
Tests eingesetzt (Ribarits et al. 2021b). Auf die Relevanz derartiger Nachweisverfahren im Rah-
men des verpflichtenden Monitorings bei der Freisetzung in die Umwelt bzw. einem Inver-
kehrbringen genom-editierter Organismen wird im Folgenden eingegangen.

3.3.2 Genom-editierte Organismen miissen auch im Rahmen des Monitorings
nachweisbar sein

Die in den geltenden europaischen Gesetzen enthaltene Verpflichtung der Riickverfolgbarkeit
von GVO, und damit auch von genom-editierten Organismen, die der Richtlinie 2001/18/EG
unterliegen, gilt in jeder Phase ihres Inverkehrbringens. Diese Verpflichtung zur Riickverfolg-
barkeit muss daher Uber die ganze Herstellungskette von GV-Produkten umgesetzt werden;
z. B. sind bei GV- oder GE-Lebens- und Futtermitteln alle Stufen der Produktion — von Saatgut
und dem Anbau — Uber Ernte, Verarbeitung und Verkauf als Lebens- und Futtermittel an Kon-
sumentinnen relevant (Verordnungen (EG) Nr. 1829/2003 und 1830/2003). Die Ruckverfolg-
barkeit muss durch entsprechende Dokumentation bei der Weitergabe bzw. durch eine ein-
deutige Kennzeichnung der Produkte sichergestellt werden (Schuler et al. 2019).

Bei Freisetzung in die Umwelt sind mogliche Umweltwirkungen klassischer GVO oder genom-
editierten Organismen im Rahmen des gesetzlich vorgeschriebenen Umweltmonitorings (Post
Marketing Environmental Monitoring — PMEM) zu Gberwachen (Richtlinie 2001/18/EG, Annex
VII, EFSA 2011b).

Fir die Beobachtung von Umweltwirkungen von GVO ist es notwendig, die Exposition der Um-
welt durch den jeweiligen GVO festzustellen. Insbesondere aufgrund der Fahigkeit mancher
GVO, sich selbststandig und moglicherweise unkontrolliert tiber lange Zeitraume und grofe
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Distanzen zu verbreiten, konnen langfristige und kumulative Umwelteffekte nicht ausge-
schlossen werden. Zudem werden unvorhergesehene Umwelteffekte am ehesten dort erwar-
tet, wo die Exposition am grof3ten ist. Daher ist es wesentlich zu wissen, wo GVO verwendet,
angebaut oder in die Umwelt ausgebracht werden, bzw. auch unbeabsichtigterweise in die
Umwelt gelangen. Die Durchfiihrung eines solchen Expositionsmonitorings wird von europai-
schen Naturschutz- und Umweltagenturen seit langem gefordert (Franzaring et al. 2016, Nishi-
zawa et al. 2016, Pascher et al. 2017, Schonenberger & D’Andrea 2012, Schulze et al. 2014,
2015), in der Praxis des Umweltmonitorings flir zugelassene Produkte wird bisher kein Expo-
sitionsmonitorings durchgefiihrt (EEA-BfN-FOEN 2013, Ziighart et al. 2011). Ein 2019 erschie-
nener technischer Bericht fasst bisherige Erfahrungen des Monitorings spontaner GV-Popula-
tionen, sowie Empfehlungen fiir eine umfassende Vorgangsweise zur Planung und dem Design
von Monitoringprogrammen zusammen (Ziind et al. 2019). Auch fiir die Durchflihrung eines
Expositionsmonitorings ist die Verfligbarkeit eines spezifischen Nachweisverfahrens eine not-
wendige Voraussetzung.

Eine Nachweismoglichkeit fir genom-editierte Organismen ist auch notwendig, wenn bei ei-
nem Auftreten unerwarteter Umwelteffekte die Riickholung des GE-Organismus aus der Um-
welt notig sind (siehe Verordnung (EG) Nr. 1830/2003). Ein Monitoring auf Basis von Nach-
weisdaten ist hier erforderlich, um den Erfolg der gesetzten MalRnahmen zu tiberprifen. Auch
bei RisikomanagementmaBnahmen im Einklang mit Richtlinie 2001/18/EG Teil B ist im Zuge
von experimentellen Freisetzungen eine analytische Kontrolle notwendig, um die Wirksamkeit
der EinddammungsmaBnahmen des GE-Organismus (,,containment”) zu prifen.

Im Unterschied zur Behordenkontrolle von GV-Saatgut und GV-Lebens- und Futtermitteln sind
im Detail unterschiedliche Anforderungen im Hinblick auf den Nachweis von GV-Pflanzen bzw.
genom-editierten Organismen im Rahmen des Umweltmonitorings relevant:

Saatgut oder verarbeitete Futter- bzw. Lebensmittel werden typischerweise als Mischproben
analysiert, die Anteile von sehr vielen einzelnen Pflanzen(teilen) enthalten. In Bezug auf solche
Mischproben ist die Moéglichkeit zur genauen Quantifizierung der enthaltenen GV-Anteile we-
sentlich und die Methoden missen eine ausreichende Sensitivitat aufweisen um auch Beimi-
schungen von GV-Material im Spurenbereich nachweisen zu kénnen. In der behérdlichen Rou-
tinekontrolle werden daher vor allem real time PCR-Methoden eingesetzt.

Im Rahmen des Umweltmonitorings von GV-Pflanzen werden hingegen typischerweise Pro-
ben von einzelnen Pflanzen genommen und dieses Material wird entweder individuell (z. B.
Schafer et al. 2011), bzw. als Pools von einigen wenigen Pflanzen auf das Vorhandensein einer
transgenen Modifikation hin untersucht (Schénenberger & D’Andrea, 2012, Schulze et al.
2014). An die Quantifizierung werden hierbei weniger hohe Anspriiche gestellt, ebenfalls kon-
nen Methoden geringerer Sensitivitat eingesetzt werden, wie z.B. Teststrips die einen raschen
immunologischen Nachweis von transgenen Proteinen erlauben. Mischproben aus sehr vielen
einzelnen Individuen kdnnen beim Monitoring von pflanzlichem Erntegut, bei Proben aus Fal-
lensammlungen, beim Pollenmonitoring sowie beim Monitoring von Mikroorganismen anfal-
len (Mikroalgen und andere Mikroben). In diesen Fallen kommen wiederum hauptsachlich
PCR-basierte Nachweismethoden zur Anwendung.

3.3.3 Herausforderungen in Bezug auf den Nachweis genom-editierter Organismen

Herausforderungen in Bezug auf die Nachweisbarkeit und Identifikation von genom-editierten
Organismen treten vor allem dann auf, wenn sich diese nicht von natiirlich auftretenden oder
mit Methoden der der klassischen Mutationszlichtung erzeugten Organismen unterscheiden
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(Grohmann et al. 2019). Solche Schwierigkeiten treten vor allem bei genom-editierten Orga-
nismen auf, die nur einzelne und zudem kleine genetische Modifikationen enthalten wie z. B.
einzelne Punktmutationen, auch single nucleotide variants (SNV) genannt (Ribarits et al.
2021b).

Das europadische Netzwerk fliir GVO-Laboratorien (ENGL) legte zusammen mit dem Joint Rese-
arch Center der Europaischen Kommission Ende Marz 2019 den Bericht “Detection of food
and feed plant products obtained by new mutagenesis techniques” vor, der sich dieser Prob-
lematik widmet (ENGL 2019). Der Bericht hilt fest, dass Anderungen auf der DNA-Ebene in
genom-editierten Organismen mit den derzeit verfligbaren Methoden nachgewiesen werden
konnen. Bei SNVs erlaubt der analytische Nachweis der entsprechenden Sequenzanderung
allein allerdings nicht den Nachweis, mit welcher Methode die Anderung im Genom vorge-
nommen wurde. Auch erlaubt der analytische Nachweis der entsprechenden einzelnen Se-
guenzanderung keine eindeutige eventspezifische Identifizierung des genom-editierten Orga-
nismus (Ribarits et al. 2021a). Fir andere genom-editierte Organismen kann die Moglichkeit
einer eindeutigen Identifikation durch analytischen Nachweis durchaus moglich sein. Das be-
trifft vor allem komplex veranderte Organismen, in denen z. B. gréRere Genomveranderungen
vorliegen, oder Organismen, in denen eine Reihe von Genomanderungen durchgefiihrt wur-
den, die mit den erwiinschten Merkmalen assoziiert sind (Ribarits et al. 2021a).

Relevant ist auch, dass der Informationsstand zu genom-editierten Organismen weniger um-
fassend ist als jener bei klassischen GVO. Nicht alle Lander regulieren Genom-Editierung bzw.
genom-editierte Organismen gleich. In vielen Staaten fallen bestimmte genom-editierte Orga-
nismen, v. a. solche, die nur SNV enthalten, nicht unter die dort bestehenden Regelungen fiir
GVOs (Eckerstorfer et al. 2019b; Turnbull et al. 2021). Wenn genom-editierte Organismen
bzw. auch bestimmte Arten von GVO in aulRereuropdischen Landern nicht, in Europa jedoch
schon als GVO reguliert werden, ergeben sich fiir die Uberwachung von nach Europa impor-
tierten Lebens- und Futtermittel erhebliche Herausforderungen, speziell in Bezug auf die ana-
lytische Kontrolle und die Verfligbarkeit von geeignetem Referenzmaterial. Wenn unbekannte
oder nicht eindeutige genetische Modifikationen in importierten Organismen oder Produkten
entdeckt werden, besteht zudem die Schwierigkeit, diese einem Hersteller zuzuordnen bzw.
solche Produkte zuverldssig als genom-editiert zu identifizieren (Grohmann et al. 2019).

Hinsichtlich der Verfligbarkeit von 6ffentlich zuganglichen Informationen zu diesen Organis-
men kdnnen mehrere Szenarien unterschieden werden. Der unterschiedliche Informations-
stand beeinflusst jeweils die Moglichkeiten eine fir die EU geeignete Nachweismethode ent-
wickeln zu kénnen (Ribarits et al. 2021a):

Szenario 1: Es ist eine in der EU anwendbare Nachweismethode vorhanden

Dies ist in der Regel der Fall, wenn ein Zulassungsantrag fiir den jeweiligen genom-editierten
Organismus bei den EU-Behorden eingereicht wird. Der Antrag muss die Beschreibung einer
Nachweismethode gemal den EU-Standards enthalten. In solchen Fallen sind vom Antragstel-
ler auch geeignete Referenzmaterialien zu stellen, die nach Erteilung der Genehmigung den
Referenzlaboratorien zuganglich sind. Diese produktspezifischen Nachweismethoden sind
auch geeignet, um nachweisrelevante Fragestellungen im Rahmen des Monitorings zu klaren.
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Szenario 2: Es stehen ausreichende Informationen zur Entwicklung einer Nachweismethode
zur Verfiigung; eine anwendungsfertige Nachweismethode ist jedoch nicht vorhanden

Dieser Fall wiirde genom-editierte Organismen betreffen, die (noch) nicht zur Verwendung in
der EU angemeldet, aber von nicht-EU Landern zugelassen wurden, jedoch ohne eine Nach-
weismethode vom Hersteller zu verlangen. In diesem Fall sind die relevanten Sequenz-infor-
mationen entweder 6ffentlich bei den jeweiligen Behérden erhaltlich oder kdnnen im Rahmen
bestehender Kanale fiir den Informationsaustausch weitergegeben werden. Dazu zahlen z. B.
Plattformen fir den behordlichen Informationsaustausch, wie das Biosafety Clearing House
(BCH) des Cartagena Protokolls fiir Biosicherheit oder andere offizielle Kanale fir die interna-
tionale Zusammenarbeit (z. B. OECD-Arbeitsgruppen, Ribarits et al. 2021a). Dieser Fall wiirde
auch dann eintreten, wenn die Anwendung, z. B. die Freisetzung in die Umwelt, in nicht-EU
Landern nicht reguliert wird, aber der genom-editierte Organismus so beschaffen ist, dass ein
eindeutiger Nachweis moglich ist und ausreichend Sequenzinformationen 6ffentlich verfiigbar
sind (z. B. in wissenschaftlichen Publikationen, Patentschriften, etc.), um eine eindeutige
Nachweismethode entwickeln zu kdnnen. Dariliber hinaus kénnte auch Vergleichsmaterial zur
Verfligung stehen, wenn das entsprechende Produkt bereits in nicht-EU Landern vermarktet
wird und Entwickler keine Einwande gegen eine solche Verwendung haben.

Szenario 3: Es sind zwar Informationen zu einem neuen Produkt verfiigbar, diese miissen
aber aus verschiedenen Informationsquellen zusammengetragen werden

Ein solcher Fall ist z. B. gegeben, wenn nur sehr allgemeine Informationen zu einem neuen
genom-editierten Organismus bekannt sind. Diese kdnnen vom Entwickler selbst stammen o-
der es kdnnen Informationen sein, die bei nicht-EU-Behorden eingereicht werden, um den
regulatorischen Status eines neuen genom-editierten Produkts zu bestimmen. Beispiele fiir
solche Informationen sind die Dokumente, die von der zustandigen US-Behorde (USDA-APHIS)
im Rahmen des ,Am | regulated?“-Verfahrens (bzw. der SECURE Rule) zur Bestimmung des
regulatorischen Status eines genom-editierten Produkts veroffentlicht werden. Solche Infor-
mationen konnen dann durch aktive Suche mit Informationen aus anderen Quellen wie Pa-
tentinformationen, Informationen aus der wissenschaftlichen Literatur oder aus anderen
Quellen, beispielsweise vom Hersteller, verkniipft werden. Aus mehreren Quellen kénnen so
die notwendigen Sequenzinformationen zusammengetragen werden, um eine Nachweisme-
thode zu entwickeln. Wenn sich diese Methode auf den Nachweis einer Reihe von gleichzeitig
im Organismus vorkommenden Modifikationen stiitzt, konnte sogar eine ldentifizierung des
Produkts moglich sein. In jedem Fall ware die freiwillige Kooperation des Entwicklers notwen-
dig, um nicht 6ffentlich verfligbare Informationen und Referenzmaterialien zu beschaffen
(Ribarits et al. 2021a).

Sofern Referenzmaterial nicht direkt von den Antragstellern des genom-editierten Organis-
mus zur Verfligung gestellt wird, kdnnen Informationen liber die modifizierte Genomsequenz
aus anderen Quellenverwendet werden (z. B. Datenbanken, Patentanmeldungen).

3.3.4 Derzeit fiir die Detektion genom-editierter Organismen verfiigbare oder in
Entwicklung befindliche Nachweismethoden

Einen Uberblick tiber die Methoden, welche zur analytischen Detektion genom-editierter Pro-
dukte und Organismen angewendet werden kdnnen, und einen Vergleich mit den typischer-
weise flir den Nachweis von klassischen GVO verwendeten Methoden, bietet das abgeschlos-
sene FuE-Vorhaben ,Nachweismethoden fir genom-editierte und klassische GV-Pflanzen”
(FKZ — 3519 80 1000 II; durchgefiihrt im Auftrag des BfN von AGES und Umweltbundesamt).
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Die wichtigsten Ergebnisse des Projekts wurden in einem Bericht und zwei wissenschaftlichen
Publikationen veroffentlicht (Ribarits et al. 2021a, b, 2022). Zusétzlich wurden in diesem Pro-
jekt die verschiedenen Methoden und Ansatze der Genom-Editierung beschrieben, sowie die
gebrauchliche Klassifizierung genom-editierter Produkte und Organismen dargestellt. Der Fo-
kus dieses Projekts lag auf den Anforderungen in Bezug auf die Arbeit von GVO-Kontrolllabo-
ren, die den Vollzug der lebens- und futtermittelrechtlichen bzw. saatgutrechtlichen Vorschrif-
ten im Einklang mit der Verordnung (EU) Nr. 2017/625 (iberwachen (Ribarits et al. 2022). Wah-
rend sich die Aufgabenstellungen fiir Nachweisverfahren im Rahmen des Monitorings von de-
nen der amtlichen Lebensmittel-, Futtermittel- und Saatgutaufsicht unterscheiden, sind die
methodischen Uberlegungen, welche im Rahmen des erwihnten Projekts angestellt wurden,
fir die gegenstandliche Fragestellung unmittelbar relevant.

3.3.4.1 Erfahrungen mit dem Nachweis klassischer GVO

Der Nachweis klassischer GVO, welche rekombinante Fremd-DNA enthalten, die an zufalliger
Stelle in die genomische DNA des Empfangerorganismus integriert ist, wird in der Praxis durch
die Vervielfaltigung eines bestimmten, fiir den jeweiligen GVO typischen Sequenzbereichs
mittels PCR Methoden gefiihrt. Unterschieden wird dabei zwischen element-, taxon- und
eventspezifischen Verfahren (Fraiture et al. 2015).

Elementspezifische Verfahren werden zum gleichzeitigen Screening, einem Vortest auf das
mogliche Vorhandensein verschiedener GVO, eingesetzt. In den letzten Jahren wurde fiir das
Screening moglichst vieler verschiedener GVO der sogenannte Matrix-Ansatz entwickelt, bei
dem gleichzeitig nach mehreren (zumeist fiinf) verschiedenen gebrauchlichen DNA-Elemen-
ten gesucht wird (Ribarits et al. 2021a). Damit kann auch eine grobe Einschatzung getroffen
werden, welche GVO in einer Probe enthalten sein kdnnten. In den letzten Jahren stieg die
Zahl der GVO, die von solchen Matrixansatzen nicht erfasst werden — im Jahr 2019 konnten
bereits neun GVO nicht mehr vom Matrixverfahren auf Basis einer Kombination von filinf Ele-
menten (p35S/tNOS/pat/bar/EPSPS) erfasst werden (Ribarits et al. 2022).

Demgegeniiber erlauben eventspezifische Verfahren den eindeutigen Nachweis und damit die
Identifikation und Quantifikation eines bestimmten GVO. Sie basieren auf der eventtypischen
Natur der Ubergangssequenzen zwischen der genomischen DNA des Empfingerorganismus
und der integrierten Fremd-DNA (Ribarits 2021a). Die Durchfiihrungsverordnung (EU) Nr.
503/2013 der Kommission verlangt von den Antragstellern zur eindeutigen Identifizierung ei-
nes GVO die Bereitstellung eines eventspezifischen Verfahrens. Diese Methoden werden vom
EU Referenzlabor fiir gentechnisch verdanderte Lebens- und Futtermittel validiert. Dieses stellt
auch zertifiziertes Referenzmaterial zur Verfligung. Amtliche Labors in den Mitgliedsstaaten,
sowie nationale Referenzlabors kdnnen diese Methoden dann unter Beachtung von Minimal-
kriterien (Minimum performance requirements - MPRs) fiir die Anwendung verwenden. Der-
artige MPRs sind seit langerem verfligbar (JRC 2015).

3.3.4.2 Strategien zum Nachweis genom-editierter Organismen

Da in genom-editierten Organismen bei vielen Anwendungen keine fremde DNA in das Genom
des veranderten Organismus integriert wird, konnen die fir klassische GVOs entwickelten An-
satze nicht direkt eingesetzt werden. Nur bei Anwendungen, die Fremd-DNA mittels Genom-
Editierung einbringen (sogenannte SDN-3 Anwendungen), sind die fiir klassische GVO entwi-
ckelten Methoden analog einsetzbar.
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Im Vergleich mit Nachweisverfahren fir klassische GVO missen bei genom-editierten Orga-
nismen, welche nur minimale Sequenzverdanderungen aufweisen, Methoden mit verbesserter
Spezifizitat fir den Nachweis eingesetzt werden. Es existiert eine Reihe weiterentwickelter
PCR-Methoden, wie z. B. ,locked nucleic acids (LNA) gPCR”, ,,RNaseH-dependent real-time
PCR” oder , digital droplet PCR“, um solche Nachweise flihren zu kénnen (Ribarits et al. 2021a).
Derartige Systeme wurden bereits erfolgreich verwendet, um Nachweismethoden fiir Orga-
nismen mit spezifischen SNVs zu entwickeln (Chhalliyil et al. 2020).

Die Entwicklung solcher Methoden setzt einen ausreichenden Wissenstand lber die in ge-
nom-editierten Organismen vorkommende genetische Modifikation voraus (bzw. Gber die
einzelnen Modifikationen, wenn mehrere genomische Loci verandert wurden). Dabei ist es
irrelevant, ob flir den Nachweis herangezogene DNA-Sequenzanderungen unmittelbar zu pha-
notypischen Anderungen fiihren. Sie miissen nur genetisch mit den erwiinschten Merkmalen
gekoppelt vorliegen. Unter dieser Voraussetzung kdnnen auch unbeabsichtigt in genom-edi-
tierten Organismen auftretende genetische Anderungen fiir Nachweiszwecke genutzt werden
(Bertheau et al. 2019). Solche unbeabsichtigten Anderungen entstehen z. B. durch sekundére
Anderungen am verdnderten Zielort bei der Reparatur der eingefiihrten DNA-Briiche bzw.
durch eventuelle Off-Target Aktivitat der eingesetzten Nuklease (Eckerstorfer et al. 2019a).

Eine 2020 erschienene Publikation verwendet eine LNA-basierte PCR-Methode, um geneti-
sche Verdanderungen in genom-editiertem Raps nachzuweisen (Chhalliyil et al. 2020). Durch
den von Chhalliyil et al. (2020) beschriebenen Nachweis kann der von der Firma Cibus entwi-
ckelte Raps (Cibus SU Canola™) von anderen landwirtschaftlich genutzten Rapssorten unter-
schieden werden. Es ist jedoch unklar, ob der analytische Nachweis angesichts der minimalen
Sequenzanderungen der enthaltenen SNVs zur eindeutigen Zuordnung als genom-editierte
Pflanze ausreicht, d.h. zur Identifikation des Produkts (ENGL 2020). Eine erfolgreiche Validie-
rung ist jedoch moglich, wenn alle MPRs ber{icksichtigt werden (ENGL 2020).

Das Beispiel zeigt zweierlei: Einerseits verdeutlicht es, dass der analytische Nachweis minima-
ler Sequenzanderungen in genom-editierten Organismen nicht an die Aussagekraft eines
eventspezifischen Nachweisverfahrens bei klassischen GVO heranreicht. Zum anderen zeigt
es, dass fiir eine Aussage zur ldentifizierung in solchen Fallen auch andere Informationen her-
angezogen werden missen, um die Robustheit einer Identifikation zu erhéhen. Fiir eine ein-
deutige Zuordnung ist es zudem relevant, ob es moglicherweise andere genom-editierte Or-
ganismen gibt, die dem nachzuweisenden Organismus im Hinblick auf Merkmale, Entwick-
lungsstand und kommerziellem Einsatz gleichen. Dazu zdhlen auch Informationen in welchen
Ldndern dhnliche Produkte bereits verwendet werden, und ob ein Warenaustausch stattfin-
det, der zur Einfuhr von entsprechenden genom-editieren Produkten oder Organismen in die
EU fihren kdnnte. Diese Informationen kénnen zur Ausarbeitung spezifischer Uberwachungs-
plane genutzt werden, sowie zur ldentifikation von Importwaren, die eventuell genom-edi-
tierte Produkte enthalten.

Wenn kein ausreichender Informationsstand hinsichtlich der in genom-editierten Produkten
vorkommenden Sequenzdnderungen gegeben ist, kann unmittelbar keine spezifische PCR-
Nachweismethode fiir diese Modifikationen entwickelt werden. In diesem Fall kénnen gene-
tische Modifikationen nur mittels Sequenzierung des Gesamtgenoms bzw. der betroffenen
Genomregionen und den Vergleich mit bekannten Sequenzdaten ermittelt werden (Ribarits
et al. 2022). Dabei lassen sich zwei Vorgehensweisen unterscheiden, die zielgerichtete Se-
quenzierung (z. B. Amplikonsequenzierung) und die Ganzgenomsequenzierung (whole ge-
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nome sequencing, WGS; Grohmann et al. 2019). Sequenzierungsmethoden wurden und wer-
den auch bei der Charakterisierung von transgenen Inserts in GVO eingesetzt (Holst-Jensen et
al. 2016); die verfligbaren Erfahrungen damit konnen auch fiir die Entwicklung von Nachweis-
methoden flir genom-editierte Organismen berlicksichtigt werden.

Die zielgerichtete Sequenzierung ist eine schnellere und kostenglinstigere Maoglichkeit, be-
kannte DNA-Regionen und neuartige Varianten in ausgewahlten Genen oder Genomregionen
nachzuweisen. Es muss aber bekannt sein, welche Genomregionen betroffen sind, z. B. iber
die Information zu den verdanderten Merkmalen. Die betreffenden Genomregionen missen
dann vor der Sequenzanalyse mittels PCR amplifiziert werden (Ribarits et al. 2022).

Die WGS-Methode erlaubt das ungerichtete Aufspiiren von SNV und anderen kleinen DNA-
Veranderungen (Insertionen oder Deletionen — auch als InDels bezeichnet). Sie erfordert je-
doch eine hohe Sequenziertiefe (30- bis 50-fache Genomabdeckung), um die Gesamtsequenz
eindeutig bestimmen zu konnen. WGS ist daher im Vergleich kostenintensiver als die zielge-
richtete Sequenzierung und erfordert zudem ein Vielfaches an bioinformatischen Kapazitaten.
WGS erfasst allerdings auch groRraumige DNA-Modifikationen, die bei zielgerichteten Ansat-
zen moglicherweise nicht gefunden werden (Ribarits et al. 2022).

Grundsatzlich sind beide Sequenzierungs-Ansatze geeignet, um genetische Modifikationen,
die durch Genom-Editierung erzeugt werden (SNV, InDels), zu detektieren. Fiir die zielgerich-
tete Sequenzierung sind Vorinformationen zur den betroffenen Genomregionen erforderlich;
fir beide Ansatze ist die Verfligbarkeit einer Referenzsequenz fiir den Vergleich unbedingt
notwendig, idealerweise Sequenzdaten der verwendeten Elternorganismen (Ribarits et al.
2022). Die Verfligbarkeit von Vergleichssequenzen ist nicht fiir alle Organismen automatisch
gegeben; insbesondere bei Wildorganismen oder genetisch nicht ausreichend charakterisier-
ten Arten sind entsprechende Daten nicht immer verfligbar. Das Erstellen einer Referenzse-
quenz ist in daflir ausgestatteten Einrichtungen prinzipiell méglich, bringt aber einen erhebli-
chen zusatzlichen Aufwand mit sich.

Der Nachweis genetischer Anderungen, die durch Genom-Editierung erzeugt werden, ist so-
wohlin homogenem Probenmaterial als auch in Mischproben moglich. Durch gezielte Sequen-
zierung kann die Detektion von Anteilen bis unter 0,1 % erfolgen; bei WGS-Ansatzen ist eine
Sensitivitat bis zu einem Anteil von unter 1 % gegeben. In der Praxis wurde das aber fiir ge-
nom-editierte Organismen noch nicht experimentell durchgefiihrt. Eine zuverlassige Quantifi-
zierung durch Sequenzierung scheint aktuell nicht moglich. Fir die Laborvalidierung fehlen
hier noch standardisierte Vorgaben (Ribarits et al. 2022)

Fiir Nachweisverfahren im Rahmen des Monitorings moglicher Umwelteffekte genom-editier-
ter Organismen sind eine Reihe von Herausforderungen zu beachten:

e Die Verfligbarkeit von Informationen betreffend den genom-editierten Organismus zur
Entwicklung und Validierung einer Nachweismethode, die Notwendigkeit eines verbesser-
ten internationalen Informationsaustausches fir derartige Informationen sowie den zu-
satzlichen Aufwand fir die Bereitstellung einer spezifischen Nachweismethode fiir den
Routineeinsatz in GMO-Testlabors (wenn eine solche Methode nicht seitens des Herstel-
lers eines genom-editierten Organismus zur Verfligung gestellt wird);

e Dietechnische Machbarkeit einer Methode, die zur Detektion und allenfalls auch zur Iden-
tifikation eingesetzt werden kann, einschlieBlich der nétigen Validierung (Notwendigkeit
fur Entwicklungs- und Validierungsanstrengungen in der EU);
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o Die fehlende Verfligbarkeit von Screening-Ansatzen, welche eine gleichzeitige Detektion
mehrerer genom-editierter Produkte erlauben wirden;

e Das Fehlen von Kriterien fiir eine ausreichend eindeutige Identifikation (in Bezug auf Aus-
sagekraft des analytischen Nachweises und der zusatzlich verwendeten Produktinformati-
onen);

e Die Verfligbarkeit von Basisdaten, d. h. Referenzgenomen, von nicht genom-editierten Or-
ganismen, abseits von gut charakterisierten Kulturpflanzenarten;

e Die ungeniigenden Moglichkeiten der Quantifizierung, insbesondere im Hinblick auf An-
satze durch Sequenzierung (nur relevant fiir Monitoring des Vorkommens von genom-edi-
tierten Organismen in Mischproben);

e Die fehlenden Erfahrungen, welche Anforderungen von neuen Detektionsansatzen fir das
Monitoring erfiillt werden sollten (hinsichtlich des notigen apparativen und personellen
Aufwands, der Zahl und Art der zu analysierenden Proben, der notwendigen Aussagen —
Detektion, Identifikation, Quantifizierung).

34 Modellierungen zur Verbreitung genom-editierter Organismen in der
Umwelt

Modellierungen sind wichtig, wenn langfristige oder groBraumige Prozesse und Effekte mittels
experimenteller Ansatze nicht abschatzbar sind. Dies ist beispielsweise der Fall, wenn grol3-
raumige Verbreitungsereignisse von Pflanzen (z. B. Pollenausbreitungen, Samenverluste) oder
die Verbreitung Uber kurze Distanzen, aber lber groRe Zeitraume evaluiert werden soll. Je
nach Zweck werden Modelle fiir eine spezifische Forschungsfrage angepasst. Sie kénnen z. B.
fir quantitative Vorhersagen (z. B. Kontamination von Feldern mit GVO), fir ein Ranking von
Szenarien (z. B. GeneSys, siehe unten), oder fir die Vorhersage von Ereignissen, die schwer zu
beobachten sind (z. B. die Verbreitung von GVO liber lange Distanzen, seltene Hybridisierungs-
ereignisse), herangezogen werden.

Im Falle gentechnisch verdanderter Organismen weist EFSA auf die Relevanz von Modellie-
rungsansatzen fir die Risikobewertung hin (EFSA 2010, EFSA 2013). So sind Modellierungsan-
satze z. B.im Zuge der Bewertung 6kologischer Schaden durch GVO-Anbau (Limits of Concern),
zur Ubertragung beobachteter Effekte auf groRere zeitliche oder rdumliche Skalen (sog. ,,up-
scaling”) bzw. zur Bewertung von Langzeiteffekten von Relevanz (EFSA 2010). Entsprechend
wurden bereits mathematische Modelle fiir die Risikobewertung von Effekten von Bt Maispol-
len verschiedener insektenresistenter GVO auf Nichtzielorganismen, sowie fiir die Festlegung
von RisikomanagementmalBnahmen fir insektenresistenten Mais herangezogen (Perry et al.
2010, EFSA 2012).

Flr das der Zulassung nachgelagerte Monitoring von Umwelteffekten (post-market environ-
mental monitoring) sind Modellierungen aus der Risikobewertung insofern relevant, wenn das
Monitoring auf deren Prognosen zurlickgreift, um die in der Risikobewertung postulierten Ri-
siken im Rahmen des fallspezifischen Monitorings (case-specific monitoring) zu tUberprifen,
wie z. B. im Falle einer Exposition von Ziel- bzw. Nichtzielorganismen gegenliber schadlingsre-
sistenter Pflanzen. Zudem ist im Rahmen der allgemeinen Uberwachung (general surveillance)
die Beobachtung unvorhergesehener Effekte vorgesehen, die auf der tatsachlichen bzw. zu
erwartenden Verbreitung des gentechnisch verdanderten bzw. genom-editierten Organismus
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basieren muss. Somit ist die Identifizierung der Umweltexposition anhand der Verbreitungs-
wege, Ausbreitung und Persistenz transgener Organismen und derer Produkte in der Umwelt
ein wesentlicher Aspekt des Monitorings (Zlghart et al. 2011).

Insbesondere wird auch bei gentechnisch veranderten bzw. genom-editierten Tieren auf die
Verwendung von Modellierungen in der Umweltrisikobewertung hingewiesen (EFSA 2013).
Dies lasst sich aufgrund der Komplexitat der Interaktionen von Tieren, sowie der einge-
schrankten Moglichkeit, Experimente durchzufiihren, erklaren (EFSA 2013). So wird beispiels-
weise die 6kologische Nischenmodellierung im Rahmen der Umweltrisikobewertung empfoh-
len, um die Verbreitung von Tieren in natirlichen Habitaten abschatzen zu kénnen (EFSA
2013). Allerdings sind bis dato keine Antrdge auf Zulassung von GV-Tieren in Europa gestellt
worden und somit auch keine konkreten Modellierungen im Rahmen der Umweltrisikobewer-
tung verfligbar.

3.4.1 Modellierungen genom-editierter Pflanzen

Bei genom-editierten Pflanzen stehen nach wie vor Kulturpflanzen im Vordergrund der For-
schung (siehe auch 3.1.2). Fur Mitteleuropa sind vor allem Kartoffel, Mais, Raps, Sojabohne,
sowie Weizen relevant. Hinsichtlich genom-editierter Gemusepflanzen werden vorrangig Sa-
lat, Gurke und Tomate beforscht. Bei den Gehdlzpflanzen stehen Apfel und Birne, sowie die
Pappel im Vordergrund; auch Wein wird beforscht. Zudem sind Forschungen bei Wildpflanzen
(z. B. Walderdbeeren und Lowenzahn) im Gange, allerdings in einem sehr friihen Forschungs-
stadium.

Modellierungsarbeiten zur Verbreitung und Exposition wurden bisher bereits flr gentechnisch
veranderte Kulturpflanzen vorgenommen. So wurden z. B. die Umweltexposition und Verbrei-
tung fur Raps in Norddeutschland modelliert, um grof3flachige Effekte anhand quantitativer
Extrapolationen mittels ,up-scaling” — d. h. der Kombination von Informationen auf unter-
schiedlichen Skalen - vorhersagen zu konnen (Breckling et al. 2011). Der Modellierungsansatz
kann auch auf andere Fallbeispiele angewendet werden (Breckling et al. 2011). Auf kleineren
Skalen sind weitere Modellierungen verfiligbar, wie beispielsweise die Modellierung der Po-
pulationsentwicklung von Raps anhand eines mechanistischen Simulationsmodells (Gene-
TraMP), das die Evaluierung der raumlich-zeitlichen Verbreitung von gentechnisch verander-
ten Pflanzen in heterogenen Landschaften ermoglicht (Middelhoff et al. 2011). Das Modell
GeneSys von Colbach et al. (20014, b) zielt darauf ab, Anbausysteme hinsichtlich ihres Risikos
von Genfluss von gentechnisch verdndertem, herbizidtolerantem Raps auf Durchwuchsraps
zu evaluieren. Das verwandte GeneSys-Zuckerriiben-Modell erfasst Effekte der Anbausysteme
auf Unkrautriiben (Sester et al. 2012). Wahrend GeneSys nur klein-rdumig operiert, werden in
GeneTraMP unterschiedliche Klimazonen in Deutschland berlicksichtigt. GeneTraMP unter-
scheidet zudem zwischen Durchwuchspflanzen und sogenannter ,ferals”, d.h. verwilderten
Kulturpflanzen auBerhalb der Anbaufldache. Beide Ansatze gehen von den gleichen Bodenbe-
arbeitungsregimen aus, bei beiden werden wildverwandte Hybridisierungspartner von Raps
nicht oder nicht vollsténdig berlicksichtigt.

3.4.1.1 Eignung bestehender Modellierungen fiir das Monitoring genom-editierter
Pflanzen

Bestehende Modelle zur Verbreitung gentechnisch verdanderter Pflanzen wurden explizit fiir
Raps bzw. Zuckerriibe entwickelt. Modellierungen des Verbreitungsverhaltens von genom-
editierten Pflanzen sollen dazu dienen, eine mogliche Umweltexposition in aber auch auRer-
halb von Agrardkosystemen vorhersagen und die spezifischen Monitoringaspekte (z. B. Mo-
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nitoringraume, spezifische Erhebungsparameter, Intervalle etc.) daran ausrichten zu kénnen.
Da das Ausbreitungsverhalten von Kulturpflanzen stark durch ihre Biologie determiniert wird,
missten bestehende Modellierungen an die jeweilige Kulturpflanze, ihr Anbausystem, aber
auch an das jeweilige veranderte Merkmal und evtl. Charakteristika der Genom-Editierung
angepasst werden. Das ist insbesondere zu beachten, wenn Pflanzen betroffen sind, die Giber
Merkmale verfiigen, die mittels klassischer Transgenese bisher nicht erzielt worden sind (z. B.
bestimmte Krankheitsresistenzen), oder in anderen Anbausystemen als bisher kultiviert wer-
den (z. B. Gartenbau). So werden bei Genom-Editierung von Pflanzen des geschitzten Er-
werbsobstbaus (z. B. Apfelbdume) bzw. in geschitzter Produktion (z. B. Salat- oder Tomaten-
kulturen) andere Anforderungen an eine Modellierung der Verbreitung gestellt werden, als an
Kulturpflanzen, die auf den Ackerbau beschrankt sind. Wesentlich ist dabei auch, dass Schlis-
selaspekte der Verbreitung, wie beispielsweise die phanologische Entwicklung (Bliih- und Rei-
fezeitpunkte), sowie Samenparameter (z. B. Keimungsparameter bzw. Samendormanz, Steri-
litat) Berticksichtigung finden (siehe z. B. empirisches Modell von Habekotté 1997).

Folgende Aspekte sollten bei Modellierungen des Verbreitungsverhaltens genom-editierter
Pflanzen berticksichtigt bzw. angepasst werden:

e phanologische Pflanzenentwicklung;

e Uberwinterungsfihigkeit;

e Ausbildung von Durchwuchspflanzen (,,volunteers”) bzw. Wildpopulationen (,ferals“);
e Spezifische Ausbreitungsbiologie inkl. Pollenverbreitung und Samenverluste;

e Spezifisches Anbaumanagement / typische Fruchtfolgen;

e Genotyp, Vererbung des GE-Merkmals;

e Relevante Kulturmalnahmen (z. B. Herbizidanwendungen);

e Bodenaspekte (falls relevant);

e wildverwandte Hybridisierungspartner (falls relevant).

3.4.2 Modellierungen genom-editierter Tiere

Neue Methoden der Genom-Editierung werden auch bei Nutz- und Haustieren wie Rind,
Schwein, Huhn, Ziege oder Schafen eingesetzt (siehe 3.1.2). Darliber hinaus werden eine Reihe
von Fischarten beforscht, der GroRteil betrifft Meeresfische (z. B. Lachs, Thunfisch, Makrele,
Sardellen) oder (sub)tropische Fischarten (z. B. Tilapia). Relevant fiir Mitteleuropa sind Ge-
nom-Editierungen an karpfen- sowie forellenartigen Fischen. Hier wird vor allem an Wachs-
tumssteigerungen bzw. gesteigertem Muskelwachstum oder an Krankheitsresistenzen ge-
forscht. Wildtiere sind zudem im Rahmen der Forschungen zu Gene Drive Organismen rele-
vant. Dabei sind die Forschungen bei Vektoren von Humanpathogenen (Anopheles sp., Aedes
sp. und Culex sp.), sowie landwirtschaftlichen Schadlingen (Kirschessigfliege Drosophila suzu-
kii, Mittelmeerfruchtfliege Ceratitis capitata) und invasiven Arten (z. B. Hausmaus Mus mus-
culus) am weitesten fortgeschritten (CSSR, ENSSER, VDW 2019).

Modellierungen des Vorkommens und der Verbreitungen wildlebender Tiere bendtigen die
Kenntnis jener Faktoren, die ihre Verbreitung wesentlich beeinflussen. Bei wildlebenden Tie-
ren haben neben abiotischen vor allem auch biotische Variablen einen wesentlichen Einfluss
auf die Verbreitung, wie beispielsweise die Verfligbarkeit von Nahrungsorganismen, Pradato-
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ren und Pathogenen. Wisz et al. (2013) geben einen Uberblick tiber die Rolle biotischer Inter-
aktionen fir die Verbreitung von Organismen und wie diese in Verbreitungsmodellie-
rungstools integriert werden kénnen. Modellierungen zur Verbreitung von Wildtieren sind ge-
nerell auf das jeweilige Taxon bzw. die konkrete Forschungsfrage zugeschnitten.

3.4.2.1 Fische

Als Teil eines Berichts im Auftrag der EFSA zur Umweltrisikobewertung transgener Fische er-
stellten Cowx et al. (2010) eine Ubersicht zum Stand der Forschung zu transgenen Fischarten.
Darin wird die Nutzbarkeit existierender Modelle zur Abschatzung der Etablierung und Invasi-
vitat transgener Fische evaluiert (Cowx et al. 2010). Die Autoren verweisen dabei auf eine
Reihe von Modellen, die entwickelt wurden, um die Etablierung nicht-heimischer Arten vor-
herzusagen. Diese wurden bezliglich einer Anwendung bei transgenen Fischen gepriift. Unter
anderem soll dies erlauben, Probennahmen auf jene Bereiche zu fokussieren, wo eine Etab-
lierung der jeweiligen Art wahrscheinlich ist. Sie diskutieren dabei Modelle, die die Etablierung
nicht-heimischer Arten vorhersehen und fiir invasive Arten (,invasive alien species”) verwen-
det werden, und die fiir transgene Fische verwendet werden kénnten. Dabei werden die spe-
ziellen Charakteristika der jeweiligen Art in Betracht gezogen, sowie die aufnehmende Umwelt
und der Invasionsdruck (,,propagule pressure”) beriicksichtigt.

Grundsatzlich ist eine Reihe von Problemen bei den bestehenden Modellierungen fiir Fische
evident. Es sind derzeit keine robusten Modelle zur Vorhersage der Etablierung und Invasivitat
von Fischen verflgbar, vor allem aufgrund der Unsicherheit der dahinterliegenden Annah-
men. Zudem sind derzeit keine spezifischen Modelle der Etablierung von transgenen Fischen
in der Umwelt verfligbar, wiewohl solche fiir die Vorhersage moglicher dkologischer Konse-
guenzen vorhanden sind (Tabelle 14 in Cowx et al. 2010, siehe auch AHTEG 2020). Modelle,
die auf biologischen Merkmalen der jeweiligen invasiven Art oder Umweltvariablen beruhen,
sind weitgehend retrospektiv und somit flr transgene Fische nicht anwendbar. Auch 6kologi-
sche Nischenmodelle sind prinzipiell geeignet, um die Modellierung transgener Fische zu er-
moglichen (z. B. die mogliche Verbreitung eines GV-Merkmals, das die Toleranz einer Umwelt-
variable, z. B. Temperatur, erhoht). Dies trifft allerdings nicht zu, wenn die Verbreitung durch
biotische Interaktionen limitiert wird, was bei transgenen Fischen mit veranderten Wachstum-
seigenschaften relevant sein kann. Weiterhin ist der Invasionsdruck ein wesentlicher Vorher-
sageparameter der Etablierung einer invasiven Art. Auch Populationsgefahrdungsmodelle
kénnen zur Vorhersage des Aussterbens von Arten durch die Etablierung transgener Fische
verwendet werden, sind jedoch noch nicht ausgereift.

3.4.2.2 Vektoren

Vorhersagen zu Verbreitungspotenzialen von Organismen, die Erreger von Infektionskrank-
heiten Ubertragen (Vektoren), sind fiir die EU verfligbar. Das ,European Centre for Disease
Prevention and Control” (ECDC) verfligt iber eine Datenbank zur Verbreitung und dem Vor-
kommen von Vektoren in der EU (ECDC 2022). Sie dient der Uberwachung der Einfuhr, Etab-
lierung und Verbreitung wichtiger Vektoren. Mittels raumlicher Modellierung werden Verbrei-
tungskarten fiir unterschiedliche Vektorarten in der EU erstellt, sowie Habitate auf lhre Eig-
nung evaluiert. Auf globaler Ebene werden Modellierungen verwendet, um die zukiinftige
Verbreitung von Vektoren unter Klimawandelbedingungen zu evaluieren (z. B. Samy et al.
2016). Sie identifizierten Regionen, wo ein Vorkommen dieser Vektorart wahrscheinlich ist
und einem verstarkten Monitoring unterzogen werden sollte (z. B. Westeuropa).
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Erfahrungen mit der Modellierung unterschiedlicher Moskito-Arten gibt es zudem aus der An-
wendung der Sterilen Insekten Technik (SIT). GemaR FAO (2019) ist die SIT eine Methode der
Schadlingskontrolle, mittels grofflachiger, inundativer Freisetzung steriler Insekten, um die
Reproduktion einer Feldpopulation der gleichen Art zu reduzieren. Diese Methode wird bei
einer Vielzahl an Organismen angewandt. Bei Vektorpopulationen (z. B. Moskitos) ist das Ziel,
die Population unter eine epidemiologisch relevante Schwelle zu reduzieren und so die Uber-
tragung der Humanpathogene (z. B. Plasmodium) zu minimieren. Mathematische Modellie-
rungen fir SIT Anwendungen zielen vorrangig auf die Vorhersage von Populationsdynamiken
und der Effektivitat der Anwendung unter verschiedenen Aspekten, wie z. B. unvollstandiger
Sterilitat, Fehlen von kompetitivem Verhalten von sterilen Mannchen, Interaktionen zwischen
sterilen Mannchen und fertilen Weibchen etc. (Anguelov et al. 2012, Patinvoh & Susu 2014
und Referenzen darin). Diese sind flr Planung und Ausfiihrung von SIT Programmen wesent-
lich. Barclay (2021) gibt einen ausfiihrlichen Uberblick iiber die Anwendung von mathemati-
schen Modellen bei SIT.

3.4.2.3 Mause

Hausmause (Mus musculus Komplex) sind auf der ganzen Welt verbreitet. Als Kommensalen
des Menschen leben sie in den unterschiedlichsten Habitaten. Die groRrdumige Verbreitungs-
historie sowie kleinrdumige Verbreitungsmuster, wie z. B. die Hybridzone der zwei Subspezies
in Mitteleuropa, werden meist mittels molekulargenetischer Methoden untersucht (z. B.
Dureje et al. 2012, Suzuki et al. 2013). Modellierungen betreffen vor allem invasive Hausmaus-
populationen. Diese Modelle werden als Managementtool von Mausplagen im Getreideanbau
in Australien angewandt (Pech et al. 1999).

3.4.2.4 Insekten (Pflanzenschadlinge)

Das Management und Vorhersagen zur Verbreitung landwirtschaftlicher Pflanzenschadlinge
kann anhand von Modellierungen im Zuge der Umweltrisikobewertung verbessert werden
(Chapman et al. 2015). Modellierungen konnen Risikogebiete identifizieren, biotische und abi-
otische Faktoren, die die Verbreitung beeinflussen, identifizieren, Auswirkungen der Schad-
linge abschatzen, sowie unterschiedliche Managementstrategien bewerten. Chapman et al.
(2015) geben eine Ubersicht liber verfiigbare Modellierungen unterschiedlicher Pflanzen-
schadlinge mit Relevanz fiir die EU, wie beispielsweise Insekten, Pilze, Viren, Viroide, Bakte-
rien, Phytoplasmen, Nematoden und Milben, sowie invasive, Unkraut- und parasitische Pflan-
zen. Lantschner et al. (2018) fand 33 unterschiedliche Nischenbasierte Modelle fiir die Model-
lierung der Verbreitung von 420 Arten von Schadlingen, Krankheitserregern, Pathogenen und
ihren Kontrollorganismen in der Land- und Forstwirtschaft, oder bei Nutztieren. Die Modellie-
rungen bezogen sich dabei vorrangig auf die Verbreitung auRerhalb ihres Verbreitungsgebie-
tes (Lantschner et al. 2018). Am haufigsten wurden dabei die wichtigsten Schadlinge von Kul-
turpflanzen betrachtet, die sich in unterschiedlichen Regionen der Welt verbreiten (z. B. Mit-
telmeerfruchtfliege C. capitata).

3.4.2.5 Eignung bestehender Modellierungen fiir das Monitoring genom-editierter Tiere

Modellierungen der Verbreitung von Tieren werden fir die vielfaltigsten Zwecke eingesetzt.
Im Gegensatz zu gentechnisch verdanderten Pflanzen fehlen Erfahrungen zur Modellierung zur
Verbreitung, Etablierung und Invasivitat gentechnisch veranderter Tiere. Zudem sind vorhan-
dene Modellanséatze aus der Forschung zu invasiven Arten retrospektiv und daher fiir genom-
editierte Tiere wenig geeignet. Generell kann festgehalten werden, dass vor allem die Verbrei-
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tung von Krankheitsvektoren fiir Mensch (z. B. Moskitoarten) oder Pflanze (z. B. Pflanzen-
schadlinge) in Europa einer starken Beobachtung unterliegt und daher Modellierungsarbeiten
zu ihrer Verbreitung vorliegen. Auch die SIT kann als Ansatzpunkt dienen, wobei allerdings der
Fokus — je nach Taxon — auf tropischen und subtropischen Regionen liegt. Ansatze zur Verbrei-
tungsmodellierung von Vektorarten fiir die EU sind daher entsprechend anzupassen. Bei wild-
lebenden Tieren wie Fischen oder Hausmausen handelt es sich um bereits in der Umwelt etab-
lierte Organismen in Europa, ohne pathogener Relevanz, daher dienen Verbreitungsmodellie-
rungen fur diese Organismen — sofern vorhanden — oft anderen (Forschungs-)Zwecken.

Generell sollten bei Modellierungen fiir das Monitoring der Verbreitung von GE-Tieren fol-
gende Aspekte berlicksichtigt werden:

e die speziellen Charakteristika und Life-History-Merkmale des jeweiligen Taxons/der jewei-
ligen Artengruppe;

e diejeweilige Ursprungs- bzw. Herkunftsregion (urspriinglich/eingefiihrt-invasiv), sowie die
aufnehmende Umwelt (in welche der Organismus freigesetzt wird);

e Kenntnis der 6kologischen Nische des Taxons (in Zusammenhang mit dem GE-Merkmal);
e die relevante raumliche und zeitliche Auflésung (z. B. der Verbreitung);

e abiotischen und biotische Variablen, die einen Einfluss auf die Verbreitung des jeweiligen
Organismus haben (z. B. Nahrungsorganismen, Pradatoren, Pathogene).
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4 Prioritit 2: Uberpriifung von Konzepten zum Monitoring von GVO-
Umweltwirkungen

Prioritat 2 dient dazu, Konzepte zur Erfassung von Umweltwirkungen genom-editierter Orga-
nismen auf globaler Ebene zu recherchieren (siehe 4.1) sowie bestehende nationale Konzepte
zum GVO-Monitoring in Deutschland tbersichtlich darzustellen (siehe 4.2) und ihre Anwend-
barkeit fiir das Monitoring von genom-editierten Organismen zu lberprifen (siehe 4.3).

4.1 Konzepte zur Erfassung von Umweltwirkungen genom-editierter
Organismen auf globaler Ebene

Fragen des Monitorings von Umweltwirkungen stehen derzeit nicht im Vordergrund der Dis-
kussion um genom-editierte Organismen. Insbesondere aufgrund moglicher unbeabsichtigter
Effekte sowie dem schnellen Ziichtungsfortschritt von GE-Organismen wird die Notwendigkeit
eines Monitorings jedoch auch im internationalen Kontext angesprochen (Friedrichs et al.
2019).

Sowohl in der EU, als auch in anderen europaischen und aufRereuropdischen Landern sind Mo-
nitoringverpflichtungen beim Inverkehrbringen von GVO gesetzlich verankert (z. B. Brasilien,
Australien, Neuseeland, Norwegen, Sudafrika, Schweiz), die auch fiir GE-Organismen von Re-
levanz sein kénnen, sofern diese nicht von der GVO-Gesetzgebung ausgeschlossen sind (z. B.
SDN-1 Anwendungen). Auch die Leitlinien zur Risikobewertung im Rahmen des Cartagena Pro-
tokolls iber die Biologische Sicherheit enthalten Vorgaben zum Monitoring (SCBD 2016). Da-
her ist davon auszugehen, dass auch andere Lander Monitoringkonzepte zumindest andenken
oder bereits entwickeln.

Die Recherche bezliglich verfligbarer Monitoringkonzepte fiir GE-Organismen umfasste fol-
gende Punkte:

e Literatursuche und Auswertung relevanter Literaturstellen (google scholar, sciencedirect;
Ergebnisse ab 2017); search terms: “genome-edited organisms” OR “genome-editing” OR
“genome-edited crops” AND “environmental monitoring” OR “monitoring”;

e Kontaktaufnahme mit Stakeholdern von Behérden aus Landern mit Monitoringverpflich-
tung bei der Freisetzung bzw. dem Inverkehrbringen von GVO (z. B. BCH National focal
points) bzw. einer Einstufung von genom-editierten Organismen als GVO.

4.1.1 Monitoring genom-editierter Organismen

Das Monitoring moéglicher Umwelteffekte genom-editierter Organismen wird bisher kaum in
der wissenschaftlichen Literatur angesprochen. Die Diskussionen und Analysen betreffen vor-
rangig die Regulierung, die Risikobewertung, Risikomanagement, Koexistenz, Kennzeichnung
und Nachweis von genom-editierten Organismen, nicht jedoch das Monitoring von Umwelt-
effekten (z. B. Eckerstorfer et al. 2019b, Entine et al. 2021, Eriksson et al. 20203, b, ¢, Menz et
al. 2020, Ribarits et al. 20213, b).

Die Annahme einer hoheren Sicherheit genom-editierter Organismen aufgrund des Einsatzes
neuer Techniken im Vergleich zu klassischen GVO bedingt in einigen Landern unterschiedliche
Einschatzungen beziglich der Notwendigkeit und Umsetzbarkeit einer Regulierung genom-
editierter Organismen bzw. ihrer Einstufung als GVO (Menz et al. 2020). Ohne Zulassungsver-
fahren fallt somit auch die Notwendigkeit einer Uberwachung méglicher Umwelteffekte nach
dem Inverkehrbringen — falls diese bereits fiir GVO vorgesehen ist — weg. Dies betrifft derzeit
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insbesondere genom-editierte Pflanzen, die schwer oder nicht von solchen unterscheidbar
sind, die mittels traditioneller Methoden hergestellt wurden (z. B. Duensing et al. 2018). Im
Zusammenhang mit der Regulierung von genom-editierten Organismen spielt auch die Frage
der Nachweisbarkeit dieser Organismen fiir die Riickverfolgbarkeit und das Monitoring eine
Rolle, was zum Teil als Argument fiir die schwierige Umsetzung einer Regulierung bzw. des
Produktmonitorings angefiihrt wird (Agapito-Tenfen et al. 2018, Duensing et al. 2018).

Neben unterschiedlichen Risiken durch die Techniken an sich, wird auch der schnelle (Ziich-
tungs)fortschritt bei der Anwendung von Genom-Editierung als mogliches Risiko in der Litera-
tur erwahnt. Eine Uberwachung von Risiken genom-editierter Organismen wird aufgrund
moglicher unbeabsichtigter Effekte, v.a. bei der Kombination gezielter Modifikationen, gefor-
dert (HCB 2017). Dies kann sowohl 6kologische, aber auch agro-6kologische, 6konomische
und soziale Auswirkungen beinhalten (HCB 2017). In diesem Zusammenhang wird das Auftre-
ten unbeabsichtigter Effekte aufgrund der Beschleunigung des Ziichtungsprozesses durch Ge-
nom-Editierung genannt, die durch ein Monitoring Giberwacht werden sollten (Friedrichs et al.
2019, HCB 2017). Auf OECD-Ebene wurde der schnellere Ziichtungsvorgang als wesentliches
neues Merkmal der Genom-Editierung identifiziert, dessen Auswirkungen nur durch Monito-
ring bertcksichtigt werden kdnnen (Friedrichs et al. 2019).

Eine Anpassung des regulatorischen Rahmens flir genom-editierte Organismen in der EU sollte
auch das der Zulassung nachgelagerte Monitoring berlicksichtigen (Agapito-Tenfen et al.
2018). In diesem Zusammenhang wird auf mogliche unbeabsichtigte bzw. unerwartete Effekte
der Genom-Editierung (z. B. off-target Effekte) hingewiesen, die Gber ein Monitoring nach In-
verkehrbringen Gberprift werden sollten (Agapito-Tenfen et al. 2018). Die Kritik anderer Au-
toren beziiglich der Eignung der derzeitigen Regulierung von GVO fiir genom-editierte Orga-
nismen lasst allerdings die derzeit giltigen EU Monitoringverpflichtungen auBer Acht (Eriks-
son et al. 2020c).

4.1.2 GVO-Monitoring in Landern auRerhalb der Europaischen Union

Monitoringverpflichtungen bei dem kommerziellen Inverkehrbringen von GVO sind aulSerhalb
der Europdischen Union in einer Reihe von Landern gesetzlich verankert (siehe Tab. 13). Dazu
zahlen z.B. die Schweiz, Norwegen, Neuseeland, Sudafrika, Australien und Brasilien
(Eckerstorfer et al. 2019). Aufgrund des in vielen Landern bis dato noch ungeklarten regulato-
rischen Status von genom-editierten Organismen ist derzeit nur eingeschrankt beurteilbar, ob
ein fur GVO verpflichtendes Monitoring von Umwelteffekten auch fir genom-editierte Orga-
nismen zur Anwendung kommt. Bisher hat kein Land vdllig neue spezifische Vorgaben fiir ge-
nom-editierte Organismen festgelegt, die unabhangig von der existierenden Biosicherheitsge-
setzgebung gelten (Eckerstorfer et al. 2019b). In mehreren Lindern wurden technische Uber-
arbeitungen der existierenden GVO-Gesetzgebung durchgefiihrt, die auch Ausnahmen festle-
gen, z. B. flr bestimmte Anwendungen ohne rekombinanter DNA (SDN-1, SDN-2; z. B. Argen-
tinien, Brasilien) oder Ausnahmen fiir SDN-1 Anwendungen (z. B. Australien). Davon sind pro-
dukt-orientierte Regulierungen wie in Kanada und den USA zu unterscheiden, die eine Fall-zu-
Fall Entscheidung auf Basis des veranderten oder eingebrachten Merkmals und der jeweiligen
Kriterien flr die Regulierung bzw. Ausnahme beinhalten (z. B. aufgrund der Neuartigkeit des
Merkmals). Fir die vorliegende Analyse sind daher insbesondere jene Lander von Interesse,
deren GVO-Gesetzgebung bereits Monitoringverpflichtungen vorsieht (Tab. 13).

Wie in der Européischen Union ist in der Schweiz und in Norwegen ein verpflichtendes Moni-
toring nach Inverkehrbringen von GVO vorgesehen. In der Schweiz wurde ein Moratorium fir
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den kommerziellen Anbau von GVO in Landwirtschaft, Gartenbau und Forstwirtschaft 2021
fir vier Jahre verlangert. Genom-Editierungstechniken werden derzeit als Techniken der ge-
netischen Veranderung eingestuft (OECD 2020). Die Diskussionen um eine Regulierung von
genom-editierten Organismen umfasst eine mogliche Kategorisierung von Produkten und
Technologien in unterschiedlichen Risikoklassen (Menz et al. 2020). In Norwegen wurde vom
Norwegische Biotechnology Advisory Board eine Re-Evaluierung des Biotechnologie-Gesetzes
vorgeschlagen (Menz et al. 2020). In beiden Landern gibt es derzeit keine spezifischen gesetz-
lichen Grundlagen fiir die Regulierung von genom-editierten Organismen bzw. die Festlegung
von Ausnahmen bestimmter Anwendungen von den bestehenden regulatorischen Vorgaben.

In Sidafrika muss der Zulassungsinhaber von GVO ein fallspezifisches Monitoring fiir eine be-
stimmte Zeitperiode durchfiihren, um die Ergebnisse der Risikobewertung zu bestatigen. Zu-
satzlich ist ein langfristiges Monitoring vorgesehen. Da derzeit die GVO-Vorgaben fiir genom-
editierte Organismen angewendet werden, trifft dies auch fir das Monitoring zu (Eckerstorfer
et al. 2019). Dies betrifft derzeit alle Anwendungen der Genom-Editierung (B. Durham, pers.
Komm.). Neben dem verpflichtenden Monitoring im Rahmen spezifischer GVO-Zulassungen,
die der Antragsteller durchfiihren muss, flihrt das South African National Biodiversity Institute
eine allgemeine Beobachtung von Umwelteffekten des GVO-Anbaus durch (Masehela et al.
2016). Diese Vorgaben waren auch bei einem Anbau von GE-Organismen relevant (B. Durham,
pers. Komm.). So wurden z. B. von 2008-2010 die Anbau- bzw. Landnutzungsflachen unter-
schiedlicher GVO in Siidafrika Gberwacht (Masehela et al. 2016).

Ebenso enthalt das Biosicherheitsgesetz in Kenia Vorgaben fiir ein Monitoring bei der Freiset-
zung von GVO. Ein ,Post Release Monitoring Manual” ist derzeit in Ausarbeitung (OECD 2020).
Derzeit hat Kenia keine Richtlinien oder spezifische Gesetzgebung fiir die Regulierung genom-
editierter Organismen (OECD 2020). Auf nationaler Ebene finden derzeit Konsultationen statt,
sowie die Entwicklung von Richtlinien, ob bzw. welche genom-editierten Organismen als GVO
reguliert werden sollen (J. Muchiri, pers. Komm.).

In Brasilien legen das Biosicherheitsgesetz und die Resolutionen Nr. 5 und Nr. 9 die Bedingun-
gen fiir das Monitoring nach kommerzieller Freisetzung fest. 2018 wurde das Biosicherheits-
gesetz erganzt, um genom-editierte Organismen beriicksichtigen zu kénnen (OECD 2020). Die
Resolution Nr. 16 enthalt einen Konsultationsprozess fiir eine Fall-zu-Fall Entscheidung des
regulatorischen Status genom-editierter Organismen. Sofern keine rekombinante DNA vor-
handen ist, werden Anwendungen mittels SDN-1, SDN-2 oder ODM nicht als GVO eingestuft
(Menz et al. 2020).

Australien hat im April 2019 eine Uberarbeitung seines nationalen Gesetzgebungsrahmens zur
Biotechnologie durchgefiihrt. Darin werden SDN-1 Anwendungen von der Regulierung ausge-
nommen, alle anderen (ODM, SDN-2 und SDN-3) werden als GVO reguliert (Menz et al. 2020).
Die zustdndige Behorde (OGTR) tberprift die Sicherheit kommerzieller GVO nach der Zulas-
sung in Form eines ,post-release review”. Dieser entspricht jedoch keinem Monitoring von
Umwelteffekten, sondern einer Uberpriifung einer moglichen Risikodnderung aufgrund neuer
Informationen durch den Zulassungsinhaber, die Offentlichkeit, oder neuer Literatur (OGTR
2018).

In Neuseeland werden nach einem Urteil des Hochstgerichts alle genom-editierten Organis-
men, die mittels Mutagenese-Techniken hergestellt wurden, als GVO eingestuft (Fritsche et
al. 2018, Menz et al. 2020). Im Falle einer bedingten Freisetzung (,,conditional release”) wer-
den auch ,Kontrollen“ moglicher nachteiligen Effekte der Freisetzung des GVO (und somit
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auch des genom-editierten Organismus) von der zustandigen Behorde auferlegt (T. Strabala,
pers. Komm.). Allerdings sind derzeit keine Erfahrungen mit diesen Kontrollen von Umweltef-
fekten von GVO vorhanden, da bis dato kein GVO fiir die Freisetzung in die Umwelt zugelassen
wurde.

In Kanada ist keine generelle Gesetzgebung fiir genom-editierte Organismen vorhanden. Die
Regulierung bezieht sich auf das finale Produkt und nicht den Prozess, mit welchem der jewei-
lige Organismus hergestellt wurde. Der regulatorische Ausloser ist die Neuartigkeit des Merk-
mals bzw. der Merkmale (Ellens et al. 2019). Bei der Freisetzung von Pflanzen mit neuartigen
Merkmalen insbesondere bei herbizid-, insekten- oder krank-heitstoleranten Pflanzen, kann
ein ,environmental stewardship plan“ als Teil der Sicherheits-bewertung verlangt werden. Die
inkludiert die sichere Verwendung der Pflanzen mit neuartigen Merkmalen. Dieser Plan muss
auch unbeabsichtigte bzw. unvorhergesehene Effekte beriicksichtigen. Die Umsetzung durch
den Antragsteller wird nicht aktiv iberwacht, Zulassungen werden nur neu bewertet, sofern
neue Informationen verfligbar sind, die unerwartete Effekte vermuten lassen (COGEM 2019).

Tab. 13: Lander mit gesetzlichen Verpflichtungen fir das Monitoring von GVO bei Freisetzung in die
Umwelt (verandert nach Eckerstorfer et al. 2019b), sowie kontaktierte Institutionen

Land Gesetzl. Grundlage fiir das Monitoring Kontaktierte Institutionen
Austra- Gene Technology Act (2000), Food Standards Australia New Office of the Gene Technology
lien Zealand Act, suppl. Regulations, e.g. Gene Technology Regu-  Regulator (OGTR)
lation (2001)
Brasilien  National biosafety law 11.105/2005, normative resolutions, Comissao Técnica Nacional de
Resolution No 16 Biosseguranca (CTNBio)
Kanada Directive 94-08 Assessment Criteria for determining environ-  Canadian Food Inspection
mental safety of plants with novel traits (1994) Agency, Plant Biosafety Office,
Biosafety Clearing House, Na-
tional Focal Point
Kenia Biosafety Regulations (environmental release) (2011) National Biosafety Authority
Neusee- Hazardous Substances and New Organisms Act (HSNO Act New Zealand Environment Pro-
land 1996), Food Standards Australia New Zealand Act, suppl. tection Agency,
Regulations; Hazardous Substances and New Organisms Sustainability Council
(Methodology) Order (1998)
Norwe- Gene Technology Act (1993), Regulations for Risk Assessment Biosafety Clearing House, Na-
gen tional Focal Point for Norway
Schweiz ~ Gene Technology Act (2003), Release Ordinance (2008) Bundesamt fir Umwelt (BAFU)
Sidaf- GMO Act, National Environmental Management Biodiversity ~ Agricultural Research Council
rika Act (2004) National Department of Science
and Innovation South Africa
4.1.3 Schlussfolgerungen

Bisher sind keine Konzepte fiir ein Monitoring von Umwelteffekten genom-editierter Organis-
men verfligbar. Weder die Literaturrecherche noch die Kontaktaufnahme mit relevanten Sta-
keholdern aus ausgewahlten Landern, in denen ein Monitoring aufgrund der derzeitigen re-
gulatorischen Einstufung dieser Organismen denkbar ware, haben Hinweise auf die Existenz
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bzw. Entwicklung von Monitoringkonzepten fir genom-editierte Organismen geliefert. Dies
ist unter anderem auf die derzeitige Unsicherheit der regulatorischen Einordnung unter-
schiedlicher Techniken und Anwendungen genom-editierter Organismen in vielen Landern zu-
rickzufiihren. In den Landern, in denen bereits Monitoringverpflichtungen fir GVO vorhan-
den sind, wirde eine Einstufung genom-editierter Organismen als GVO moglicherweise wei-
tere Uberlegungen beziiglich des Monitorings nachsichziehen. Hingegen ist nicht zu erwarten,
dass in Landern, in denen bestimmte Anwendungen von einer Regulierung ausgenommen
werden, eine Uberwachung von Umwelteffekten stattfindet.

4.2 Darstellung nationaler Konzepte zum GVO Monitoring

Die unter Mitwirkung des BfN seit 2005 erstellten GVO-Monitoringkonzepte und Richtlinien
sind in Tab. 25 sowie Tab. 26 zusammengefasst. Das Format dieser Monitoringkonzepte ldsst
sich grob in die Formate ,, Tagungsband®, ,,Forschungsbericht”, ,Methodenrichtlinie®, ,wissen-
schaftliche Publikation” oder ,Positionspapier” einordnen. Insgesamt wurden 2 Tagungs-
bande (mit 23 relevanten Einzelbeitragen), 9 Forschungsberichte, 14 Methodenrichtlinien, 13
wissenschaftliche Publikationen und 2 Positionspapiere recherchiert (Uberschneidungen sind
moglich).

Neben der Einteilung in die Kategorien wurden bei der Zusammenstellung der Arbeiten die
Punkte ,Inhalt”, ,Raumbezug”, ,Schutzziele”, , Prifpunkte” und ,Methoden” beriicksichtigt.
Die genaue Referenzangabe und — falls vorhanden — eine begleitende wissenschaftliche Pub-
likation werden ebenfalls aufgelistet (Tab. 25). Der Hauptanteil der BfN-Studien wurde bis
2016 veroffentlicht, in den letzten 5 Jahren erschienen nur noch vereinzelt BfN-Publikationen
zum GVO-Monitoring (Abb. 1). Die Mehrzahl der BfN-Publikationen behandelt allgemein die
Gesamtflache Deutschlands oder spezifisch den Agrarraum, nur vereinzelt sind speziell Ge-
wasser oder Produktionsstatten und Transportwege der GVO abgedeckt.
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Abb.1 Formate (A), Erscheinungsjahr (B), Raumbezug (C) und behandelte GVO (D) in den Monito-
ringkonzepten und Richtlinien unter Mitwirkung des BfN (,,BfN-Studien”); Mehrfachnennun-
gen sind moglich.

An gentechnisch verdanderten Organismen sind nur gentechnisch veranderte Pflanzen (GVP)
bericksichtigt, am haufigsten GVP allgemein, dahinter folgen Mais und Raps (siehe Abb. 1).
Als Monitoringparameter wurden eine breite Palette von Nichtzielorganismen adressiert, am
haufigsten die Flora bzw. Vegetation gefolgt von Schmetterlingen, Avifauna und Bodenfauna
(Abb. 2). Aquatische Organismen fanden relativ wenig Berticksichtigung.
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Abb.2  Prozentualer Anteil behandelter Nichtzielorganismen in den Monitoringkonzepten und
Richtlinien unter Mitwirkung des BfN (,,BfN-Studien”); Mehrfachnennungen sind maoglich.

Unabhangig von der Methode der klassischen Gentechnik oder der Genom-Editierung ist die
Beobachtung und Dokumentation der Exposition, der Persistenz und der Ausbreitung der gen-
technisch veranderten Organismen in der Umwelt und der dadurch bedingten 6kologischen
Wirkungen ein wichtiger Aspekt des Monitorings. Die Kenntnis der Umweltexposition ermog-
licht eine friihzeitige Feststellung von Wirkrdumen und —orten des GE-Organismus bzw. GVO.
Zur Uberwachung dieser Aspekte miissen geeignete Priifpunkte, Parameter und Methoden
evaluiert und festgelegt werden. Dies umfasst beispielsweise die Auswahl von Indikatorarten,
Nachweismethoden und den Flachenbezug des Monitorings. Aufgrund dessen ergeben sich
die Schwerpunkte der bisherigen BfN-Monitoringkonzepte (die Nummern bezeichnen die in
Anhang Tab. 25 aufgelisteten Arbeiten):

e Nachweis und Monitoring von gentechnisch verdanderten Organismen oder GV-Produkten
(Tab. 25, Nr.3b, 6, 7, 8g, 9, 16, 22, 23, 26, 27, 28);

e Auswahl von Probeflachen und Indikatoren fiir ein GVO-Monitoring (Tab. 25, Nr. 2, 3a-o,
4, 8a, 8b, 8c, 10, 25, 26, 28);
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e Einbindung von bereits bestehenden Monitoringprogrammen in ein GVO-Monitoring (Tab.
25, Nr. 8g, 8h, 19, 20, 21).

»Biodiversitat” ist das am haufigsten abgebildete Schutzziel eines GVO-Monitorings und
schlagt sich insbesondere in den Arbeiten zur Erfassung von Tier- und Pflanzengruppen nieder
(Tab. 25, Nr. 4, 8a, 11,12, 13,17, 18, 19, 20, 21, 24, 25). Daneben existieren weitere Arbeiten
von eher allgemeinerer Natur wie grundlegende Uberlegungen und rechtliche Rahmenbedin-
gen oder Erlauterung von Hintergriinden und Rahmenbedingungen zu einem GVO Monitoring
(Tab. 25, Nr. 1, 5, 14, 15, 28). Die bisherigen Studien zum GVO-Monitoring unter Mitwirkung
des BfN decken mit 43% der Arbeiten am haufigsten den Bezugsraum der Agrarlandschaft ab
(Acker, Griinland, Feldrand oder allgemeiner landwirtschaftlicher Raum), gefolgt von Schutz-
gebieten (8 %), Industrieflaichen und Verkehrswegen (8 %), Gewasser (5 %) und Wald (3 %).
Bei einem Gutteil der Arbeiten (33 %) ist entweder der gesamte, potentiell betroffenen Raum
bericksichtigt (z. B. bei Konzepten zur Flaichenauswahl) oder zwar der Bezugsraum nicht ex-
plizit benannt, aber erkennbar auf die Gesamtflache anwendbar (z. B. Pollenmonitoring).

Die zwei Tagungsbande (Tab. 25, Nr. 3 und 8) stammen aus den Jahren 2006 und 2007 (Breck-
ling et al. 2007, Graef et al. 2006a). Sie behandeln im Wesentlichen die Auswahl der Monito-
ringflachen, die Messnetzplanung und die Auswahl von Indikatoren fiir ein GVO-Monitoring
sowie grundsatzliche Konzepte und Fallbeispiele. Auffallig ist auch hier wieder der Schwer-
punkt auf den Agrarraum und den Anbau von GV-Nutzpflanzen, wahrend Wirkungsorte au-
Rerhalb der landwirtschaftlich genutzten Flachen unterreprasentiert sind: Forst, Schutzge-
biete und Gewasser werden jeweils nur in unter 10 % der Tagungsbeitrage explizit behandelt.
Die grundsitzlichen Uberlegungen und Konzepte in diesen Tagungsbinden sind prinzipiell auf
ein GE-Monitoring Gbertragbar, da sie generischer Art und nicht zwingend auf bestimmte Or-
ganismen oder die gewahlten Fallbeispiele beschrankt sind. Dies beinhaltet beispielsweise das
prinzipielle Vorgehen bei einer Messnetzplanung und der Raumauswahl (z. B. Berhorn et al.
2006, Breckling 2006, Blihler 2006, Dolezel 2006, Middelhoff et al. 2007), grundséatzliche An-
forderungen an die Auswahl von geeigneten Indikatororganismen (z. B. Biihler 2007; Hilbeck
et al. 2007), statistische Aspekte und Auswertungen (Lang 2006, Biihler 2007) oder rechtliche
und regulatorische Anforderungen (z. B. Sukopp & Weddeling 2007, Zipperle 2006, Ziighart &
Benzler 2008). Aufgrund des langer zurlickliegenden Publikationsdatums sind jedoch zahlrei-
che Fakten und Uberlegungen inzwischen weiterentwickelt worden, oft unter Beteiligung der
damaligen Teilnehmerinnen. So wird etwa in den Tagungsbdnden die Berlicksichtigung und
Einbeziehung bestehender Monitoringprogramme in ein GVO-Monitoring in mehreren Beitra-
gen behandelt (z. B. Fiebig et al. 2007, Graef et al. 2006b). Dies ist prinzipiell relevant und
adaquat. Inzwischen sind aber zahlreiche Monitoringprogramme vor allem im Biodiversitats-
bereich weiterentwickelt worden bzw. sind neu hinzugekommen, zum Beispiel das neue Mo-
nitoring haufiger Brutvogel des Dachverbands Deutscher Avifaunisten (DDA) (Griineberg et al.
2017), das Tagfaltermonitoring des Umweltforschungszentrums Leipzig (Kihn et al. 2020),
aber auch die verschiedenen neu entwickelten Programme und Konzepte des BfN (Ackermann
et al. 2020, BfN & BLAK 20174, b, Hiinig & Benzler 2017, Meyer et al. 2020). Diese neuen Mo-
nitoringprogramme miussen fir ein GE-Monitoring, sofern geeignet, berlicksichtigt werden. In
den Tagungsbanden behandelte Voriberlegungen und Konzepte zur Standardisierung und
Harmonisierung von Methoden fiir ein GVO-Monitoring (z. B. Pascher et al. 2007, Peichl &
Theenhaus 2006) sind mittlerweile weiter fortgeschrieben und umfassend ausgearbeitet wor-
den (siehe Lang et al. 2019a, Pascher et al. 2020, Schuch et al. 2020, Zighart et al. 2013).
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Ebenso wurde seit den Tagungen (z. B. Hilbeck et al. 2007) das grundlegende, generische Vor-
gehen zur Auswahl von geeigneten, fallspezifischen Indikatorarten fiir ein GVO-Monitoring
maRgeblich vervollkommnet und optimiert, inklusive exemplarischer Fallbeschreibungen
(z. B. Hilbeck et al. 2014, Lang et al. 2020). Der Ansatz, im Rahmen einer Tagung oder eines
Workshops betreffende Fachpersonen zu den neuesten Entwicklungen vortragen und disku-
tieren zu lassen, ist jedoch sehr sinnvoll und hilfreich. Dies ware aktuell auch fir ein Monito-
ring von GE-Organismen in Betracht zu ziehen, um den aktuellen Stand von Programmen und
Konzepten zum Monitoring von Umweltwirkungen darzustellen und deren Verwendbarkeit
flr GE-Monitoring zu Uberprifen und zu diskutieren.

Die Forschungsberichte zu den Forschungsvorhaben des BfN wurden meist in den BfN-Skrip-
ten publiziert und behandeln

e die Flachenauswahl fir ein GVO Monitoring (Middelhoff et al. 2006);
e die Auswahl geeigneter Indikatoren (Meier & Hilbeck 2005);

e die Anwendbarkeit verschiedener Biodiversitats-Monitoringprogramme zur Bodenfauna,
zu Schmetterlingen und Avifauna (Lang et al. 2008, 2014, Rombke et al. 2014, Sudfeldt &
Trautmann 2015);

e ein Rapsmonitoring bei Import (Wedlich et al. 2016);
¢ eine konzeptionelle Studie mit Rapsmonitoring als Fallbeispiel (Ziind et al. 2019).

Bis auf drei Berichte sind alle Publikationen aus dem Jahr 2014 oder jlingeren Datums und
erscheinen sowohl vom Inhalt als auch der Aktualitat prinzipiell — mit gewissen Einschrankun-
gen — flr ein Monitoring von genom-editierten Organismen anwendbar.

Middelhoff et al. (Tab. 25, Nr. 4) verwendeten den Begriff ,,Okologische Flichenstichprobe”
(OFS) im Sinne eines bundesweiten Biodiversitdtsmonitorings. Teilkomponenten der OFS wur-
den in den Bundeslandern Brandenburg, Berlin und Thiiringen erprobt, tatsachlich implemen-
tiert ist die OFS aber bis heute nur in Nordrhein-Westfalen. Die OFS wurde seinerzeit als Mo-
nitoringinstrument des Naturschutzes vom Statistischem Bundesamt zusammen mit dem BfN
entwickelt. Die bundesweiten Probeflachen wurden vom Statistischen Bundesamt als repra-
sentativ flr die verschiedenen Landnutzungs- und Standorttypen in Deutschland im Rahmen
einer stratifizierten Stichprobenziehung gezogen (Heidrich-Riske 2004). Middelhof et al. eva-
luierten die konzeptionelle Méglichkeit, die OFS fiir ein potentielles GVO-Monitoring zu nut-
zen. Aufgrund der seither stattgefunden Entwicklung im Bereich GVO- und Biodiversitats-Mo-
nitoring sind weitgehende Bereiche des Forschungsberichtes heute jedoch nicht mehr auf
dem neuesten Stand. Auch die Kostenabschatzungen fiir ein GVO-Monitoring auf Grundlage
der OFS sind nicht mehr als zeitgemaR anzusehen. Zum Zeitpunkt des Berichtes in 2006 waren
einige heutige Monitoringprogramme zur Biodiversitat noch nicht existent bzw. nicht auf dem
gegenwartigen Stand, wie z. B. das Fauna-Flora-Habitat Monitoring (FFH-Monitoring) und das
Monitoring haufiger Brutvogel. Die bundesweit reprasentativen Stichprobenflachen des Sta-
tistischen Bundesamtes wurden seither fliir mehrere neu entwickelte und implementierte Mo-
nitoringprogramme berticksichtigt und bilden deren raumliche Grundlage, z. B. fir das Moni-
toring haufiger Brutvogel (MhB) (Griineberg et al. 2017), das HNV-Farmland-Monitoring
(Hiinig & Benzler 2017) sowie die geplanten Programme des Insektenmonitorings (Schuch et
al. 2020) und des Okosystem-Monitorings (Ackermann et al. 2020). Das heiRt, einige der im
Bericht von Middelhof et al. aufgegriffenen und besprochenen Aspekte sind zwischenzeitlich
bereits umgesetzt.
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In Meier & Hilbeck (Tab. 25, Nr. 2) wird die risikoanalyse-gestiitzte Identifizierung von Indika-
torarten fur ein GVO-Monitoring am Beispiel von gentechnisch verandertem Raps und Mais
behandelt. Die hierbei identifizierten Indikatorarten sind damit auf die im vorliegenden Be-
richt gewahlten GE-Fallbeispiele zwar nicht direkt tGbertragbar, das prinzipielle Vorgehen bei
der Selektion der Arten Uber geeignete Auswahlkriterien (z. B. geographische, raumliche und
zeitliche Exposition gegeniiber GVP-Anbau) ist jedoch generischer Art. Es sollte aber bertick-
sichtigt werden, dass auf dem Feld der Selektion von Indikatorarten im Rahmen von GVO im
letzten Jahrzehnt viel geforscht und publiziert wurde, und insbesondere der Ansatz von Meier
& Hilbeck bedeutend weiterentwickelt wurde, so dass der Stand der Forschung inzwischen
dariber hinaus geschritten ist (siehe z. B. Gillund et al. 2013, Hilbeck et al. 2008, 2017, Lang
et al. 2020, Lovei et al. 2021). In einem Fachworkshop des BfN wurde die aktualisierte Selek-
tionsmethode fiir Indikatorarten von Meier & Hilbeck an dem Fallbeispiel Bt-Mais getestet
und weiter verbessert (Hilbeck et al. 2014). Die bisherigen methodischen Konzepte zur Indi-
katorauswahl fokussieren jedoch hauptsachlich auf die Risikoanalyse und nicht auf ein Moni-
toring, auch wenn es im Artenspektrum der Indikatoren eine gewisse Uberlappung zwischen
den beiden Bereichen gibt. Aber insbesondere geschiitzte und seltene Arten werden durch
die 0.g. methodischen Verfahren vernachlassigt. Eine Anpassung an die Bedirfnisse eines Bio-
diversitats-Monitorings ist daher notwendig, wie z. B. die Berticksichtigung von gefdahrdeten
Arten und der Nachweisbarkeit im Feld (Baudrot et al. 2020), wofiir ein neuer GVO-Monito-
ring-Workshop einen Beitrag leisten kénnte.

Die in den Forschungsberichten beschriebenen faunistischen Erhebungsmethoden und Erh-
bungsstandards sowie die vorgeschlagenen Indikatorarten bzw. Indikatorgruppen (Avifauna,
Tagfalter, Bodenfauna) sind als weitgehend aktuell zu bewerten und auf ein GE-Monitoring
Ubertragbar (Tab. 25, Nr. 11, 19, 20 und 21). Grundsatzliche Analysen und Konzepte zum Er-
hebungsdesign, zur Baseline und Referenzstandorten oder statistischen Auswertungen (Tab.
25, Nr. 11, 19, 20) bieten wertvolle Hinweise und Kriterien auch fiir die Konzeption eines GE-
Monitorings. Allerdings ist der Fokus in diesen Arbeiten wiederum eng auf den Agrarraum
beschrankt sowie auf gentechnisch veranderte Nutzpflanzen mit direkten oder indirekten
schadlichen Wirkungen auf Nichtzielorganismen (herbizid- und insektenresistenter Mais). Der
enge Blickwinkel auf einen Teilausschnitt des Agrarraumes und auf nur eine Nutzpflanzenart
mit einer spezifischen toxischen Umweltwirkung wird in der Forschungsstudie zur Abschat-
zung von GVO-Effekten auf aquatische Okosysteme besonders deutlich (Tab. 25, Nr. 25): das
generelle Vorgehen zur Auswahl prioritarer, exponierter Gewdssertkosysteme ist zwar prin-
zipiell auf andere Situationen tbertragbar, wird hier aber lediglich auf den Anbau von Bt-Mais
angewandt und analysiert. Auch die 6kotoxikologischen Experimente dieser Studie beziehen
sich nur auf Pflanzenmaterial von Bt-Mais. Ahnlich liegt der Fall fiir das Forschungsvorhaben
zu einem Monitoring von fiir den Import zugelassenem, transgenem Raps (Tab. 25, Nr. 26).
Das beschriebene Schema zur Festlegung des Untersuchungsgebietes, die Festlegung des Zeit-
raumes der Beprobungen, das Vorgehen bei der Probenahme wiirde man bei einem GE-Mo-
nitoring ahnlich anwenden, wurde in der Studie aber nur fir Raps bericksichtigt und getestet.

Sieben der Forschungsberichte (Tab. 25, Nr. 11, 19, 20, 25 und 26) wurden auch — zumindest
in Teilen — in wissenschaftlichen, peer-reviewed Fachzeitschriften veréffentlicht (Bundschuh
et al. 2016, Franzaring et al. 2016, Hilbeck et al. 2008, 2017, Lang et al. 2008, 2016, Toschki et
al. 2015). In denjenigen Féllen, in welchen diese Publikationen erst eine geraume Zeit nach
Fertigstellung des Forschungsberichtes erschienen, kénnen zumindest die Literaturliste und in
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mancher Hinsicht auch die Methodik oder die Schlussfolgerungen aktueller oder neue Aspekte
berlicksichtigt worden sein.

Im technischen Bericht von Ziind et al. (2019, Tab. 25, Nr. 28) wird speziell das Monitoring von
spontan auftretenden Populationen gentechnisch verdanderter Pflanzen (Durchwuchs, Verwil-
derung, Auskreuzung) am Fallbeispiel von transgenem Raps behandelt. Da es im Rahmen eines
GVO-Monitorings unerheblich ist, auf welche Weise und mit welcher Technik die Pflanzen
gentechnisch verandert wurden, ist der Bericht auch auf das Monitoring auftretender GE-
Nutzpflanzen Ubertragbar. Im Bericht von Ziind et al. flieRt ein Gutteil der Erkenntnisse,
Schlussfolgerungen und Konzepte alterer BfN-Berichte und BfN-Publikationen ein, neben an-
derer relevanter und aktueller Literatur, so dass dieser technische Bericht gleichsam als Stand
der Forschung sowie Quintessenz zum Monitoring gentechnisch veranderter Pflanzen aus
Sicht des BfN gesehen werden kann. In einem formalisierten und standardisierten Verfahren
wird eine Priorisierung gentechnisch veranderter Pflanzen vorgenommen, d. h. anhand von
Selektionskriterien die Wahrscheinlichkeit beurteilt, inwieweit mit dem Import ein Umweltri-
siko verbunden sein kdénnte. Diese Selektionskriterien umfassen beispielsweise biologische
Charakteristika der Pflanzen wie Auswilderung, Kreuzung mit Wildverwandten, zusatzlich ihre
Import-, Transport- und Handelswege sowie Produktionsstatten sowie wahrscheinliche Orte
des Auftretens. Die Priorisierung wird mittels standardisierter Entscheidungsbaumen und
FlieRdiagrammen vorgenommen. Daran anschliefend und darauf aufbauend wird die Moni-
toringstrategie entwickelt, wie z. B. Festlegung des rdaumlichen Bezugs des Monitorings, Ziele
und Prifparameter des Monitorings, Monitoringdesign sowie anzuwendende Methoden der
Erfassung und Auswertung. In einem Fallbeispiel fir den Import von transgenem Raps wird
das Vorgehen exemplarisch verdeutlicht und konkretisiert. Der Bericht von Ziind et al. fokus-
siert zwar auf den Import von gentechnisch veranderten Pflanzen, das konzeptionelle Vorge-
hen zur Bestimmung der Exposition und der Auswahl der Beobachtungsflache und der kon-
kreten Monitoringplanung ist jedoch auch auf den Anbau (statt Import) von gentechnisch ver-
anderten Pflanzen sowie GVO aulierhalb der Pflanzen anwendbar. Die Konzepte dieses tech-
nischen Berichtes kdnnen als eine Art Blaupause auch fiir ein GE-Monitoring gesehen werden,
wirden aber eine Anpassung erfordern, beispielsweise wenn der Anbau (und nicht nur der
Import) von GV-Pflanzen (iberwacht oder tierische GE-Organismen statt Pflanzen beobachtet
werden sollen.

In einem Positionspapier (Tab. 25, Nr. 14, Zighart et al. 2011) von 2011 werden die grundsatz-
lichen Hintergriinde und Anforderungen an ein Monitoring von gentechnisch veranderten Or-
ganismen u. a. aus Sicht des BfN dargestellt. Es werden die generellen und rechtlichen Grund-
lagen flir ein GVO-Monitoring, das Zusammenspiel mit der Risikobewertung, allgemeines und
fallspezifisches Monitoring, die Entwicklung eines Monitoringplans, Verwendung bereits be-
stehender Umweltliberwachungsprogramme, Auswahl von Indikatoren und der aktuelle Wis-
sensstand behandelt. Mit Ausnahme der zum Zeitpunkt der Publikation 2011 existierenden
Uberwachungsprogramme und anderer nicht mehr aktueller Fakten, wie z. B. der Stand der in
der EU beantragten Antrage fiir GVO (,,pending applications”), treffen viele Inhalte und Kon-
zepte prinzipiell auch fiir ein Monitoring von genom-editierten Organismen zu. Insbesondere
wird im Dokument die Relevanz eines Referenzwertes (,,baseline”), die Bestimmung der Expo-
sition gegenliber dem GVO und daraus abzuleitende Indikatoren hervorgehoben. Speziell be-
tont wird, dass die Erfassung der Exposition und der GVP-Produkte ein wesentliches Element
der Monitoringpldne sein sollte. Weitere Vorschlage und Konzepte werden zum Aufstellen von
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Wirkungshypothesen, zum erforderlichen Raumbezug und der Uberwachungsdauer prasen-
tiert. Ebenso wird darauf hingewiesen, dass die Eignung der vorhandenen Monitoringsysteme
hinsichtlich ihrer Nutzungsmoglichkeit fiir ein GVO-Monitoring besser evaluiert werden muss.
Ausflhrlich werden die Inhalte und Grenzen des fallspezifischen Monitorings (,,case-specific
monitoring”) und der allgemeinen Uberwachung (,,general surveillance”) dargestellt und Un-
terschiede und Uberschneidungen herausgearbeitet. Das Positionspapier bietet daher zwar
keine konkreten Anweisungen speziell fir ein GE-Monitoring an, aber viele der grundsatzli-
chen Konzepte sind Gibertragbar, im Sinne einer Handlungsanweisung, z. B. fiir die Berticksich-
tigung der Exposition und des Monitoringplans.

Ein anderes Positionspapier des BfN (BfN 2017) stellt den Standpunkt zu GE-Organismen aus
Sicht des Naturschutzes in allgemeiner Form dar. Es formuliert naturschutzfachliche Uberle-
gungen, Anforderungen und Empfehlungen, die Notwendigkeit eines Monitorings von GE-Or-
ganismen wird zwar erwahnt und betont, aber nicht weiter ausgearbeitet (weshalb dieses Po-
sitionspapier nicht in Tab. 25 aufgefihrt ist).

Eine Besonderheit stellen die in Zusammenarbeit des BfN mit dem Verein Deutscher Ingeni-
eure (VDI) erstellten Methodenrichtlinien dar (Forschungsvorhaben ,Standardisierung des
GVP-Monitorings”, FKZ 804 67 010). In diesem Projekt wurde ein geeignetes Regelwerk spezi-
eller, auf das Monitoring von GV-Pflanzen abgestimmter Methoden in Form von ,,VDI-Richtli-
nien” entwickelt und standardisiert. Diese ,,VDI-Richtlinien” stellen ein Verfahren der techni-
schen Regelsetzung dar, werden aufgrund ihres allgemein anerkannten Stellenwertes als
»Stand der Technik” angesehen und kénnen als Entscheidungshilfen fiir die Exekutive dienen
und ein gewisses Mal an Rechtssicherheit bieten (VDI 200643, b, c, d, 2007, 2008, 2010, 2013,
20144, b, 2015, 2016, 2019).

Die Rahmenrichtlinie VDI 4330, Blatt 1 (Tab. 25, Nr. 5) behandelt das (ibergeordnete Verfahren
sowie das grundsatzliche Konzept und Design eines GVO-Monitorings, wahrend alle Gbrigen
VDI-Richtlinien die Methodik und das Vorgehen zur Erfassung konkreter Prifpunkte nach dem
neuesten, wissenschaftlichen und technischen Stand im Detail beschreiben. Das Spektrum der
,VDI-Richtlinien” zum GVO-Monitoring ist weit gestreut und umfasst z. B. Pollenmonitoring
(Tab. 25, Nr. 7 und 9), Extraktion und Nachweis transgener DNA (Tab. 25, Nr. 6, 16 und 23),
Vegetationsaufnahmen (Tab. 25, Nr. 12 und 27) oder die Erfassung verschiedener Tier(ar-
ten)gruppen (Tab. 25, Nr. 13, 17, 18 und 24). Die VDI-Richtlinien zur Erhebung von Tier(ar-
ten)gruppen sowie die Pflanzen- und Vegetationsaufnahmen dienen zur Uberwachung des
Schutzgutes ,Biodiversitat”, und die Methoden sind als weitgehend universell anzusehen, so
dass diese Richtlinien mit gewissen Anpassungen auch fir ein GE-Monitoring eingesetzt wer-
den konnten. Anpassungen der Richtlinien kénnten eventuell notwendig werden, wenn sie
aullerhalb des Agrarraumes angewandt werden sollen. Die Richtlinie VDI 4330, Blatt 9 zur Ve-
getationsaufnahme (Tab. 25, Nr. 12) gibt flr viele Vegetationstypen Richtwerte fiir die GroRRe
der Aufnahmeflache und den Erfassungszeitraum an, nicht abgedeckt waren jedoch beispiels-
weise Vegetationstypen von Siedlungsraum, Garten und Parks, Produktionsstdtten oder
Transportwegen (Fluss, StraRe, Bahn). In den VDI-Richtlinien VDI 4330, Blatt 13 zur Erfassung
von Schmetterlingen (Tab. 25, Nr. 13), VDI 4332, Blatt 1 zur Erfassung von Wildbienen (Tab.
25, Nr. 24) sowie VDI 4331, Blatt 1 Erfassung der Bodenfauna sind die Probenahmedesigns
stark auf die GVO-Anbauflache abgestimmt (Acker und angrenzende Feldraine), so dass bei
einem Monitoring von GVO abseits der Pflanzen und in Bezugsraumen auflerhalb der Agrar-
landschaft die Erfassungsprotokolle angepasst werden mussten. Beispielsweise kdnnte es in
kleinrdumigen und -strukturierten Siedlungsgebieten oder Gartenlandschaften notwendig
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werden, die Transektlangen fiir die Tagfalterkartierung (1000 m) und die Wildbienenerfassung
(200 m) zu verkiirzen; in dem Fall miisste dann die Anzahl bearbeiteter Transekte erhoht wer-
den, um wieder die erforderliche Erfassungsintensitat zu erreichen. Die Richtlinie VDI 4333,
Blatt 1 zur Erfassung von Amphibien (Tab. 25, Nr. 18) fokussiert auf die Arten Erdkréte und
Grasfrosch, eine Erfassung mittels Fangzdaune, eine Erhebung von morphologischen Missbil-
dungen bei Larven und die GVP-Anbauflache, was fiir zahlreiche Anspriiche an ein GVO-Mo-
nitoring allgemein relevant sein wird, aber beispielsweise nicht fiir ein spezielles Monitoring
von GE-Raubfischen und ihren Einfluss auf die Populationen von Amphibien (siehe unten). Die
verschiedenen ,VDI-Richtlinien” zur Pollensammlung wurden seinerzeit mit dem Fokus auf
transgenen Bt-Maispollen entwickelt. Sollte in einem GE-Monitoring die Uberwachung von
Pollen relevant werden, z. B. zur Feststellung einer Pollenexposition oder von potentiellen
Auskreuzungswahrscheinlichkeiten, konnten die Richtlinien zum Pollensammeln entspre-
chend modifiziert und verwendet werden. Von unklarem Wert fiir ein mogliches Monitoring
von genom-editierten Organismen erscheinen die ,VDI-Richtlinien“ zum Nachweis von Nukle-
insdauren und transgener DNA (Tab. 25, Nr. 6, 16, 22 und 23), zu sehr fokussieren diese Richt-
linien auf den Nachweis von Bacillus thuringiensis und zu sehr haben sich die molekularbiolo-
gischen Methoden in den letzten 6 — 15 Jahren seit dem Erscheinen dieser ,VDI-Richtlinien”
weiterentwickelt. Die Inhalte der molekularbiologischen VDI-Richtlinien sollten daher auf ihre
Aktualitat Gberprift werden und gegebenenfalls von entsprechenden Fachwissenschaftlerin-
nen aktualisiert werden.

In einem Sonderband des open-access Journals ,BioRisk” wurde in 2013 eine Reihe von ,,VDI-
Richtlinien” nach wissenschaftlichem Standard aufbereitet und peer-reviewed publiziert (Tab.
25,Nr. 13,17, 18, 24, 27). Weitere eigenstandige Publikationen (Nr. 1, 10), d. h. ohne zugrun-
deliegendes BfN-Forschungsvorhaben, sind dlteren Datums und eher konzeptioneller Natur
(Graef et al. 2005; Ziighart et al. 2005, 2008). In jedem Fall unterstreichen die Publikationen
in peer-reviewed Fachjournalen die Qualitat und Relevanz der Arbeiten und Ergebnisse.

4.3 Anwendbarkeit der GVO-Monitoringkonzepte fiir die Fallbeispiele

In Prioritat 1 (siehe Kapitel 3) wurden mogliche Umweltwirkungen von GE-Organismen auf die
Biodiversitat, sowie mogliche Expositionspfade und Wirkungsraume der GE-Organismen her-
ausgearbeitet und beispielhaft dargestellt. Die ausgewahlten Beispiele umfassten fiir Deutsch-
land relevante kommerzielle Fille und beinhalteten genom-editierte Tomaten, Apfelbdaume,
SiRwasserfische, Mikroalgen sowie ein gentechnisch verandertes Virus. Hier soll fiir diese Bei-
spiele herausgearbeitet werden, ob und inwiefern die oben beschrieben GVO-Monitoringkon-
zepte und -Methodenrichtlinien flir ein Monitoring dieser Beispiele relevant und nutzbar sind.
Arbeiten, Studien und Richtlinien unter Mitwirkung des BfN, die spezifisch auf die Erfassung
eines identifizierten und gefahrdeten Schutzgutes oder Prifparameters anwendbar sind, wer-
den bei den einzelnen GE-Fallbeispielen besprochen, sofern sie geeignet fir das betreffende
GE-Monitoring sind.

In Tabelle 25 (siehe Anhang, Tab. 25) sind samtliche Arbeiten unter Mitwirkung des BfN auf-
gelistet, die einen Bezug zum GVO-Monitoring aufweisen. Ein grofRer Teil der in Tabelle 25
durchgefiihrten Studien und Arbeiten ist aber nicht (nur) spezieller Natur beziglich eines ein-
zelnen Schutzgutes oder Priifparameters, sondern umfasst (auch) Beitrdge zu Grundiberle-
gungen, Konzepten, rechtlichen Rahmenbedingungen oder auch allgemeiner Flachen- und In-
dikatorenauswahl eines GVO-Monitorings (Nr. 1, 2, 3a-o, 4, 5, 8a-i, 10, 13, 14, 15, 17, 19, 28).
Diese eher konzeptionellen Arbeiten sind nochmals separat in Tabelle 26 (Anhang, Tab. 26)

102



Prioritat 2: Uberpriifung von Konzepten zum Monitoring von GVO-Umweltwirkungen

zusammengestellt und werden beziiglich verschiedener Monitoringaspekte zur Ubertragbar-
keit auf ein GE-Monitoring verglichen. Diese konzeptionellen Studien behandeln zwar das Mo-
nitoring klassisch gentechnisch veranderter Organismen, sind aber in vielerlei Hinsicht auch
auf den Fall genom-editierter Organismen Ubertragbar, sofern sie allgemeine Grundsatze ei-
nes GVO-Monitorings beinhalten. Eine Einschrankung ist jedoch, dass die Arbeiten zum GVO-
Monitoring auf GV-Pflanzen beschrankt sind und zum Uberwiegenden Teil den Bezugsraum
der Agrarlandschaft behandeln. Die verschiedenen Beitrage, Richtlinien und Schlussfolgerun-
gen sind sehr gut in zwei Arbeiten aus den Jahren 2011 und 2019 zusammengefasst und um-
fassend prasentiert (Tab. 25, Nr. 14 und 28). Aufgrund ihres generischen Charakters bieten
diese beiden Studien relevante Informationen und Handlungsanweisungen fiir die nachfol-
gend prasentierten GE-Fallbeispiele. Im Positionspapier von 2011 (Tab. 25, Nr. 14) werden das
fallspezifische Monitoring und die allgemeine Uberwachung sowie deren Interaktion darge-
stellt. Behandelt werden wesentliche Eckpunkte, Anforderungen und Empfehlungen fir ein
GVO-Monitoring, wie z. B. die zu Uberwachenden Schutzziele und Schutzgiter, aufzuneh-
mende Prifparameter, Indikatorenauswahl und die Einbindung bestehender Umweltiiberwa-
chungsprogramme. Der Bericht von Ziind et al. 2019 (Tab. 25, Nr. 28) ist noch konkreter for-
muliert und behandelt das Monitoring von spontan auftretenden Populationen genetisch ver-
anderter Pflanzen, und ist damit prinzipiell anwendbar fiir die nachfolgenden Beispiele von
GE-Tomaten und GE-Apfelbaumen. Die darin enthaltenen, allgemeinen Empfehlungen fiir die
Planung und das Design eines GVO-Monitorings besitzen aber ebenso Relevanz fir die tGbrigen
GE-Fallbeispiele. Eine hohe Praxisanwendbarkeit ergibt sich durch die Entwicklung und Be-
schreibung eines systematischen Arbeitsablaufes (workflow) tiber mehrere aufeinander auf-
bauenden Schritte, die alle Schliisselelemente eines GVO-Monitorings abdecken: Indikatoren,
Flachenauswahl, Stichprobenziehung, Probenahmestrategie, sowie Methodenauswahl fir
Freiland und Labor. Ein Fallbeispiel zum Monitoring von Raps illustriert und verdeutlicht den
theoretischen Ansatz und das praktische Vorgehen.

4.3.1 Genom-editierte Tomaten

4.3.1.1 Mogliche Umweltwirkungen

Im Mittelpunkt der Forschung steht bei Tomaten die Veranderung von Merkmalen, welche die
Entwicklung und den Stoffwechsel der Pflanzen, sowie die Toleranz biotischer und abiotischer
Stressoren betreffen (Tab. 10). Zur Entwicklung von Schadlings- bzw. Insektenresistenzen, z. B.
gegen phytophage Insekten, ist bisher nichts bekannt, so dass ein direkter schadlicher Effekt
auf Nichtzielorganismen momentan eher ausgeschlossen scheint. Wild-verwandte Arten der
Tomaten existieren in Deutschland nicht, so dass sich die Problematik einer Hybridisierung
von GE-Tomaten mit natilirlichen Kreuzungspartnern nicht ergibt. Mégliche nachteilige Effekte
konnten jedoch flir agronomische Schutzziele wie z. B. den Anbau alter Kultursorten relevant
sein.

Allerdings kann die Genom-Editierung von inhaltsstofflichen Merkmalen, wie z. B. des GABA-
Gehalts (y-Aminobuttersdure) zu veranderten Umweltinteraktionen der Pflanzen fihren.
GABA spielt Gber verschiedene Mechanismen eine Rolle bei der Informationsvermittlung zwi-
schen den Pflanzen und anderen Organismen, wie z. B. Pilzen, Bakterien, Nematoden und In-
sekten (siehe 3.2.1). Bei GE-Tomaten konnte dies eventuell die Interaktion mit Nichtzielorga-
nismen beeinflussen, insbesondere im Zusammenhang mit Nitzlingen und Bestaubern. Die
Produktion von pflanzeneigenen Botenstoffen kann z. B. Nitzlinge bei Schadlingsbefall anlo-
cken (vgl. Faria et al. 2007, Turlings et al 2005). Eine Anderung oder Reduktion der Produktion
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von Botenstoffen konnte potenziell zu einem hoheren Schadlingsbefall flihren, was in Folge
zu einer erhdhten Ausbringung von Insektiziden mit den einhergehenden schadlichen Effekten
auf die Biodiversitat fliihren kdnnte. In der Interaktion mit Bliitenbestaubern kénnten GE-
Pflanzen attraktiver fir Bestduber wie z. B. Hummeln sein (z. B. Arpaia et al. 2011 fir Bombus
terrestris) mit der Folge reduzierter Bestaubungsleistung fiir andere Pflanzenarten.

Bisher erfolgte die (kommerzielle) Produktion von Tomaten in Mitteleuropa hauptséachlich in
Gewadchshausern, bei erhohter Umweltresistenz von Tomaten kann sich jedoch ein groRerer
Bezugsraum durch einen gesteigerten landwirtschaftlichen Anbau im Freien ergeben. Aber
auch aufRerhalb der Landwirtschaft wiirden vermehrt Privatraume wie Garten, Balkone und
Kleingartenanlagen im Siedlungsbereich fiir den Anbau genutzt werden. Tomaten sind im We-
sentlichen auf die Bestaubung von Hummeln angewiesen (sogenannte ,,buzz pollinators“; Car-
rasco et al. 2021). Dazu werden Hummelvolker in groRem MaBstab produziert und in den Ge-
wachshdusern eingesetzt. Viele kommerzielle Hummelvolker werden im Ausland geziichtet
und importiert, in Deutschland vornehmlich aus Belgien und den Niederlanden, aber auch
weiteren europaischen Landern (Ings et al. 2006, 2010, Holzer & Hemmer 2019, Velthuis &
Doorn 2006). Die hierfiir am haufigsten geziichtete und eingesetzte Art ist die Dunkle Erdhum-
mel (Bombus terrestris), eine in Deutschland haufige, natirlicherweise vorkommende Hum-
melart (Westrich 2019). Die Zuchten der kommerziellen Hummelvélker stammen oft von Un-
terarten aus dem stideuropadischen Raum bzw. Nordafrika und Asien ab, wie beispielsweise
die am haufigsten eingesetzte Unterart B. t. dalmatinus aus Griechenland und der Tiirkei (Hol-
zer & Hemmer 2019, Velthuis & Doorn 2006). Die Dunkle Erdhummel wird nicht nur im Ge-
wachshaus eingesetzt, sondern auch in Freilandkulturen wie z. B. bei verschiedenen Obstsor-
ten und Freilandgemiise (Koppert 2022). Falls durch eine gentechnische Veranderung der An-
bau von Tomaten in Deutschland im Freiland moglich werden wiirde, z. B. durch Kaltetoleranz
oder frihere Fruchtreife (vgl. 3.2.1), wiirden sich durch einen vermehrten Tomatenanbau im
Freien die Populationsdichten gezlichteter Erdhummeln im Freiland erhéhen (zumindest lo-
kal). Aber auch Gewéachshduser bieten keine sichere Einddmmung der Hummeln (Ings et al.
2010), so dass auch dort durch eine Zunahme des Anbaus von GE-Tomaten vermehrt Erdhum-
meln freigesetzt wiirden. GE-Tomaten kdnnten zu einer Zunahme des Tomatenanbaus fiihren,
wenn sich durch eine GE-Eigenschaft die Nachfrage erhohen wiirde, z. B. durch gesundheits-
fordernde Inhaltsstoffe oder durch Krankheitsresistenzen mittels GE-Eigenschaften der Anbau
O0konomisch lohnenswerter wiirde (vgl. 3.2.1).

Die 6kologischen Auswirkungen kommerziell angewandter und ausgebrachter Honigbienen
und Hummeln werden seit langerem diskutiert (z. B. Goulson 2003, Ings et al. 2006, Steffan-
Dewenter & Tscharntke 2000, Whitehorn et al. 2013). Als mogliche und bereits nachgewie-
sene schadliche Umweltwirkungen sind bekannt (siehe auch Zusammenfassung in Dafni et al.
2010):

e Ubertragung von Bienenparasiten und -krankheiten auf wildlebende Bienen, insbesondere
wenn die Hummel- oder Bienenvélker aus dem Ausland eingefiihrt werden (Goulson &
Hughes 2015, Mallinger et al. 2017);

e Kreuzung und Hybridisierung mit einheimischen, wilden B. terrestris, was zu einer Ausl6-
schung heimischer Rassen in ihrer urspriinglichen Form fiihren kénnte (Cejas et al. 2019,
Ings et al. 2006, Gosterit & Baskar 2016);

e Konkurrenz zu einheimischen Wildbienen (und anderen Bestauber-Gruppen wie z. B.
Schmetterlingen) um Ressourcen wie Nektar, Pollen oder Nistplatze (Henry & Rodet 2018,
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Ings et al. 2006, Lindstrom et al. 2016, Mallinger et al. 2017, Smit et al. 2021);

e Verdrangung anderer Hummelarten durch B. terrestris. Dies betrifft aber anscheinend vor-
rangig Regionen, in welchen B. terrestris vorher nicht vorkam (Mallinger et al. 2017);

e Veranderte Bestdaubung und Samenproduktion von Bliitenpflanzen durch die Anwesenheit
von B. terrestris als effektiverer Bestauber mit indirekten Auswirkungen auf die Zusam-
mensetzung der Pflanzengesellschaften (Ings et al. 2006, Mallinger et al. 2017).

4.3.1.2 Anwendbarkeit bestehender GVO-Monitoringkonzepte fiir genom-editierte
Tomaten

Fir folgende Monitoringaspekte ergibt sich ein vorrangiger Bedarf flir genom-editierte Toma-
ten aufgrund des verdanderten GABA-Stoffwechsels (vgl. Anhang Tab. 27 zu den geeigneten
Arbeiten des BfN).

e Monitoringziel ,,Bestauber”: Erfassung der Erdhummel (B. terrestris) und von weiteren Be-
staubergruppen, insbesondere von Hummeln und Wildbienen, aber auch zusatzlicher Tier-
artengruppen wie z. B. Schmetterlinge (z. B. Hahn & Briihl 2016).

Hintergrund: Zunahme von Populationen der Erdhummel durch ihren kommerziellen Einsatz
und dadurch bedingter Riickgang der natiirlich vorkommenden Bestdubergemeinschaft.

Parameter: Erdhummel und Wildbienen (Imagines: Artenspektrum, Abundanz, Populations-
trends), Schmetterlinge (Imagines und Larven: Artenspektrum, Abundanz, Populations-
trends).

Raumbezug: Entsprechend dem Flugradius von Wildbienen in einem Umkreis um die Anbau-
flachen und Gewéachshduser mit GE-Tomaten, aber mindestens in einem Radius von 1 km
(Henry & Rodet 2018) bis maximal 2—3 km (VDI-Richtlinie 4332 Blatt 1, Erfassung von Wildbie-
nen).

Hierzu existieren zwei VDI-Richtlinien, die direkt anwendbar waren, die VDI-Richtlinie 4332
Blatt 1 fir Wildbienen (Tab. 25, Nr. 24) und die VDI-Richtlinie 4330 Blatt 13 flir Schmetterlinge
(Tab. 25, Nr. 13). Beide Richtlinien fokussieren auf Ackeranbauflachen und die Feldflur, kén-
nen aber auch auf andere Wirkrdume in Abhangigkeit vom Anbau von genom-editierten To-
maten angepasst werden. In der VDI-Richtlinie fliir Schmetterlinge ist eine Transektlange von
1000 m angegeben, was in der Agrarflache praktikabel ist, aber bei einem eventuellen Toma-
tenanbau im kleinrdumig strukturierten Siedlungsbereich an rdumliche Grenzen stoRen
koénnte, so dass die Transektlange verkiirzt werden mdsste. Situationsbedingt ist auch bei der
Richtlinie fiir die Wildbienen zu prifen, ob die angegebene Transektldnge von 200 m umsetz-
bar ist. Zu berlicksichtigen ist, dass durch eine Verkirzung von Transektlangen die Erfassungs-
intensitat abnimmt, was durch eine Erhéhung in der Anzahl bearbeiteter Transekte kompen-
siert werden kann und muss (Lang et al. 2016, 2019a). In der VDI-Richtlinie fir Schmetterlinge
ist der Einsatz von sogenannten Lichtfallen zur Erfassung nachtaktiver Schmetterlinge be-
schrieben, bei deren Einsatz zu verhindern ist, dass ungewollt Arten aus benachbarten Habi-
taten angelockt werden. Daher wird vorgeschrieben, die Lichtfallen nur knapp liber der Vege-
tation und mindestens 50 m von der jeweiligen Biotopgrenze entfernt zu platzieren, was in
Bezugsrdaumen auflerhalb eines groRflachigen Agrarraumes und aulRerhalb von Ackerflachen
unter Umstanden problematisch ist. Fiir die Larvalerfassung der Schmetterlinge findet sich in
VDI-Richtlinie 4330, Blatt 13 eine Fokusartenliste (Tab. 25, Nr. 13), die auf den Wirtspflanzen
der Raupen beruht. Flir Bezugsraume aullerhalb des Agrarraumes muss diese Liste auf etwa-
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ige Anderungen oder Ergidnzungen entsprechend des zu bearbeitenden Bezugsraumes Uber-
prift werden. Zur Anpassung der VDI-Methodenrichtlinien kann weitere Literatur zu den be-
treffenden Erfassungsmethoden herangezogen werden (z. B. BfN 2019, Schuch et al. 2020,
Trautner 1992). Zu beiden VDI-Richtlinien existieren wissenschaftlich publizierte Artikel in Bi-
oRisk (Lang et al. 2013, Schindler et al. 2013). Fiir Schmetterlinge sind zwei weitere Artikel in
Fachzeitschriften publiziert (Lang et al. 2011, 2016). Fir weitere eventuell ebenfalls relevante,
blitenbesuchende Insekten existieren keine Richtlinien oder GVO-Monitoringkonzepte unter
Mitwirkung des BfN (z. B. flr Schwebfliegen, weitere Fliegen und Miicken, Kafer), aber eine
Methodensammlung (Schuch et al. 2020).

Die Uberwachung der im Tomatenanbau kommerziell eingesetzten B. terrestris wire notwen-
dig, um friihzeitig ein Entkommen und eine Etablierung der Art im Freiland zu erkennen sowie
fir den Nachweis einer Ursache-Wirkungs-Beziehung zwischen B. terrestris und Veranderun-
gen in anderen Bestduberpopulationen. Eine Erfassung der Erdhummel ist prinzipiell durch die
VDI-Richtlinie 4332 Blatt 1 zu den Wildbienen (Tab. 25, Nr. 24) abgedeckt, falls die eingesetz-
ten Subspezies (iber morphologische Merkmale identifizierbar waren. Allerdings ist die VDI-
Richtlinie daraufhin optimiert, ein moglichst breites Artenspektrum arbeits- und kosteneffi-
zient zu erfassen, und fokussiert nicht auf einzelne Arten. Deshalb ware zusatzlich eine speziell
auf die Erfassung dieser einen Art angepasste Methodik sinnvoll, z. B. eine gezielte Nestersu-
che im Offenlandbereich (vgl. Ings et al. 2006). Allenfalls konnten die kommerziell eingesetz-
ten B. terrestris auch Gber — noch zu entwickelnde — DNA-Marker identifiziert und iberwacht
werden.

e Monitoringziel , Nutzlinge”: Erfassung von rauberischen Arthropoden wie zum Beispiel
ausgewahlten Kaferfamilien (Coleoptera), Schwebfliegen (Syrphidae), Florfliegen (Neurop-
tera), Wanzen (Heteroptera).

Hintergrund: Die Veranderung des GABA-Gehalts in GE-Tomaten kann dazu fiihren, dass we-
niger ,Nitzlinge” im Tomatenanbau vorhanden sind (s. 0.). Die Nahrungskonkurrenz zu den
eingesetzten Erdhummeln (s. 0.) kann ebenfalls zu einer Reduktion von bliitenbesuchenden
Nitzlingen fiihren. Eine verminderte Schadlingsbekampfung aufgrund reduzierter Nitz-
lingspopulationen kann einen erhdhten Insektizideinsatz zur Folge haben, mit negativen Kon-
sequenzen auf die Biodiversitat allgemein.

Parameter: Hauptgruppen der ,Nitzlinge” in der Landwirtschaft wie Marienkafer (Imagines,
Larven), Schwebfliegen (Imagines, Larven), Florfliegen (Larven), rauberische Wanzen (alle Sta-
dien), hymenoptere Parasitoide (Imagines, Blattlausmumien), Spinnentiere (alle Stadien): Ar-
tenspektrum, Abundanz, Populationstrends.

Raumbezug: In den Anbauflachen selbst als auch in ihrem Umfeld. Analog zum Wirkradius der
Effekte durch Bienen (Henry & Rodet 2018, siehe oben) wird ein Umkreis von mindestens 1
km bis zu 2—3 km vorgeschlagen (VDI-Richtlinie 4332 Blatt 1).

Nitzlinge fallen allgemein unter das Schutzziel ,,Pflanzengesundheit” und sind daher in der
Regel Bestandteil eines , Agrarmonitorings” der landwirtschaftlichen Institutionen (siehe z. B.
Hertz 2021). Im Zuge eines Biodiversitits-Monitorings und der Uberwachung von Okosystem-
Dienstleistungen fallen aber auch bestimmte ,Nitzlinge” unter Nichtzielorganismen, so dass
es hier zu Uberschneidungen in den Schutzzielen ,Pflanzengesundheit” und ,,Biodiversitat”
kommen kann. Bisher war die Erfassung von ,Nitzlingen” nicht Gegenstand der Konzepte des
BfN zu einem GVO-Monitoring. Im kiirzlich erschienenen BfN-Schriftenband ,Erfassungsme-
thoden fir ein Insektenmonitoring” (Schuch et al. 2020) sind jedoch einige Nutzlingsgruppen
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bericksichtigt, z. B. Netzflligler (Neuroptera), Wanzen (Heteroptera), Schwebfliegen (Syr-
phidae), Grabwespen und Blattlausparasitoide (Hymenoptera), Laufkdfer (Carabidae) und
Webspinnen (Araneae).

e Monitoringziel ,Pflanzengesellschaften”: Erfassung des Inventars der Bliitenpflanzen (Ve-
getationsaufnahme).

Hintergrund: Eine Zunahme von kommerziell eingesetzten Erdhummeln kann zu Verschiebun-
gen in der Betaubungsleistung unterschiedlicher Blitenpflanzen fiihren, z. B. weil bestimmte
Pflanzenarten durch die Hummeln bevorzugt und effektiver bestdubt oder andere Bestduber-
gruppen durch Konkurrenz reduziert werden. Dies kann eine indirekte Auswirkung auf die
Pflanzengesellschaften zur Folge haben (Goulson 2003, Ings et al. 2006, Mallinger et al. 2017).

Parameter: Inventar, Deckungsgrad, Vitalitat der Blitenpflanzen.

Bezugsraum: In den Anbaufldachen selbst als auch in ihrem Umfeld. Analog zum Wirkradius der
Effekte durch Bienen (Henry & Rodet 2018, siehe oben) wird ein Umkreis von mindestens 1
km bis zu 2-3 km vorgeschlagen (VDI-Richtlinie 4332 Blatt 1).

Zum Monitoring von Veranderungen in den Pflanzengesellschaften existiert die VDI-Richtlinie
4330 Blatt 9 ,,Erfassung der Diversitat von Farn- und Blitenpflanzen (Tab. 25, Nr. 12). Die VDI-
Richtlinie deckt nicht nur die Erfassung der Vegetation im Agrarraum ab, sondern auch eine
Vielzahl von nicht-landwirtschaftlichen und natirlichen Habitattypen. Siedlungsraum und Ver-
kehrswege sind jedoch von der Richtlinie nicht abgedeckt und missten fir ein GE-Monitoring
angepasst werden, unter anderem der Erfassungszeitraum und die GrofRe der Aufnahmeflache
der Stichproben. Abgesehen von dieser Einschrankung ist die VDI-Richtlinie 4330 Blatt 9 fiir
ein Monitoring von GE-Tomaten einsetzbar.

e Monitoringziel: ,,Verwilderung von GE-Tomaten®.

Hintergrund: Tomaten kénnen prinzipiell verwildern, was in Mitteleuropa aber wohl nur spo-
radisch erfolgt, z. B. auf Abfallhaufen, Kommunaldeponien sowie vor allem an Flussufern (z. B.
Brandes 2003).

Parameter: Erfassung von Tomatenpflanzen (Vorkommen, Abundanz).

Raumbezug: Flachen in der Umgebung aktueller Anbaugebiete (im 1 km-Radius gemafd VDI-
Richtlinie 4330, Blatt 10), ehemalige Anbaugebiete, Transportwege (Strallen, Bahn, Binnenha-
fen, Flussufer) und Ablagerungsflachen, Flussufer sowie Privatgarten.

Zur Uberwachung, ob verwilderte GE-Tomaten auftreten, kann die VDI-Richtlinie , Erfassung
der Diversitat von Farn- und Blitenpflanzen (VDI-Richtlinie 4330 Blatt 9, siehe oben) herange-
zogen werden. Gegebenenfalls muss die Richtlinie auf die neu hinzukommenden Wirkungs-
raume wie Siedlungen, Privatgarten, Umschlagplatze und Verkehrswege angepasst werden.
Sinnvoller als eine allgemeine Vegetationsaufnahme ist aber in diesem Fall eine gezielte Nach-
suche nach verwilderten GE-Tomaten, wie es in der VDI-Richtlinie 4330 Blatt 10 ,Floristische
Kartierung von gentechnisch veranderten Pflanzen (GVP), ihren Kreuzungspartnern und Kreu-
zungsprodukten” beschrieben ist (Tab. 25, Nr. 27). Hierbei sind vorrangig die mutmallich
wahrscheinlichsten Orte des Auftretens zu erfassen, siehe obigen ,Raumbezug” (vgl. Brandes
2002, 2007, 2016). Zum Nachweis des moglichen GE-Merkmals existieren unseres Wissens
noch keine geeigneten molekularbiologischen Nachweismethoden. Zur allgemeinen Aufberei-
tung des zu beprobenden Pflanzenmaterials im Labor kann die VDI-Richtlinie 4330 Blatt 5
»Leitfaden zur Entnahme und Aufarbeitung von Pflanzenproben fir die molekularbiologische
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Analytik” (Tab. 25, Nr. 23) herangezogen werden. Gegebenenfalls kann die VDI-Richtlinie 4330
Blatt 7 ,Monitoring der Wirkungen gentechnisch veranderter Organismen (GVO) - PCR-Ver-
fahren zum Nachweis gentechnisch veranderter Nukleinsauren in der Umwelt” allgemeine
Hinweise zur DNA-Extraktion geben (Tab. 25, Nr. 6).

4.3.1.3 Anwendbarkeit allgemeiner bzw. konzeptioneller Arbeiten des BfN zum GVO-
Monitoring

Die Konzepte in der Studie von Ziind et al. (2019; Tab. 25, Nr. 28) zum Monitoring spontan
auftretender GV-Pflanzen sind auf ein Monitoring von GE-Tomaten tbertragbar (vgl. Tab. 27),
auch wenn dort als Fallbeispiel der Import von transgenem Raps behandelt wird. Insbeson-
dere die Bericksichtigung der Exposition, d. h. die Auswahl der prioritar abzudeckenden Mo-
nitoringraume, nimmt einen groRen Raum ein und ist fir die konzeptionelle Planung eines
Monitorings von GE-Tomaten relevant. Die prasentierten Entscheidungsbaume und FlieRdia-
gramme kdnnen auf ein GE-Monitoring von Tomaten Ubertragen werden, ebenso wie das
prinzipielle Procedere bei der Entwicklung der Monitoringstrategie, der Auswahl anzuwen-
dender Erfassungsmethoden sowie die statistische Planung und Auswertung. Ahnlich ist in der
Studie von Wedlich et al. 2016 (Tab. 25, Nr. 26) zumindest die Ubertragbarkeit der Konzepte
zur Festlegung des Untersuchungsgebietes und der Erfassung von verwilderten Populationen
gegeben. In den Arbeiten von Ziighart et al. von 2008 und 2011 (Tab. 25, Nr. 10 und 14) wer-
den zwar keine konkreten Handlungsanweisungen, die direkt auf ein Monitoring von GE-To-
maten (ibertragbar wiren, dargelegt. Die dargestellten, grundsitzlichen Uberlegungen, Vo-
raussetzungen und Kriterien fir ein Monitoring von GV-Pflanzen bieten jedoch wichtige und
hilfreiche Hintergrundinformationen.

Die verschiedenen Publikationen von Hilbeck et al. von 2008, 2014 und 2017 (Tab. 25, Nr. 2)
zur Auswahl von Indikatoren unter den Nichtzielorganismen sind prinzipiell, aber nicht konk-
ret, Ubertragbar. Zwar bezieht sich ein Teil der Arbeiten auf Indikatoren fiir eine Risikoanalyse,
aber eine derartige Artenauswahl wird sich immer aufgrund von Uberschneidungen auch auf
ein GVO-Monitoring Gbertragen lassen. Denn auch fiir ein Monitoring von GE-Tomaten sind
bei der Indikatorenauswahl die Exposition, die raumliche und zeitliche Uberlappung mit den
GVO, die 6kologischen Funktionen der Nichtzielorganismen und ihr Schutzstatus relevante Se-
lektionskriterien. Die dargestellten Selektionsmatrizen kénnen verwendet werden, nicht je-
doch die dort aufgelisteten Arten, die sich auf andere Kulturen (wie z. B. Mais, Raps, Kartoffel)
und Bezugsraume (FlieRgewadsser) beziehen.

In den VDI-Richtlinien zur Erfassung der Schmetterlinge (Tab. 25, Nr. 13) und der Wildbienen
(Tab. 25, Nr. 24) werden Konzepte fiir ein Monitoringdesign und eine Messflachenplanung
dargestellt, wie die Erfassung der Ausgangslage (baseline) und Zeitreihen von Paarvergleichen
zwischen GVO-Ackern und nicht GVO-Ackern (bzw. , GVO-Landschaften”). Diese Monito-
ringstrategie ist direkt auf die Uberwachung von Nichtzielorganismen an Anbauflichen von
GE-Tomaten Ubertragbar.

4.3.2 Genom-editierte Apfelbdaume

4.3.2.1 Mogliche Umweltwirkungen

Genom-editierte Baume unterscheiden sich wesentlich von genom-editierten Ackerpflanzen.
Sie sind langlebig, weniger domestiziert und stehen langfristig in komplexer Wechselwirkung
mit ihrer Umwelt. Eine langfristige und verldssliche Prognose eines moglichen Risikos genom-
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editierter Baume fir die biologische Vielfalt ist daher nur eingeschrankt moglich. Treten tat-
sachlich Schaden an der Umwelt auf, ist es voraussichtlich schwierig bis unmaéglich, GE-Baume
wieder vollstindig aus dem Okosystem zu entfernen (Greiter et al. 2015). Im Vergleich zu bis-
her bearbeiteten Feldfriichten ist fliir das Monitoring von genom-editierten Apfelbdumen da-
her zu beriicksichtigen, dass es sich hier um eine langlebige Art handelt, die sich auch vegetativ
vermehren kann und deren Anbau nicht nur auf den kommerziellen Bereich beschrankt ist
(vgl. 3.2.2).

Vorrangiges Zuchtziel klassisch gentechnisch veranderter wie auch von genom-editierten Ap-
felbdumen sind Krankheitsresistenzen, vor allem die Entwicklung pilzresistenter Sorten gegen
die zwei wichtigsten Pilzkrankheiten in Mitteleuropa, Feuerbrand und Apfelschorf. Eine Ex-
pression von neuen, toxischen Inhaltsstoffen ist aktuell keine erwiinschte bzw. mittels Ge-
nom-Editierung bearbeitete Eigenschaft, daher sind direkte toxische Effekte auf Nichtzielor-
ganismen und Nahrungsketten momentan nicht zu erwarten.

Bei einem Anbau von GE-Apfelbdumen waren zahlreiche Verbreitungswege moglich: tiber Pol-
len durch Bestauber, liber die Friichte durch Kleinsauger und Voégel, Frucht- und Samenver-
luste bei Ernte und Transport, Verkauf und Vertrieb von genom-editierten Sorten tGber Baum-
schulen und Gartencenter, private Vermehrung und Handel (Zufallssamlinge, Schosslinge, Rei-
ser), Ausbreitung der Samen (iber Konsumentinnen von Apfeln, u. a. m.

Als mogliche schadliche Umweltwirkungen von genom-editierten Apfelbdumen waren poten-
ziell denkbar (vgl. 3.2.2):

Auskreuzung (und Weitergabe der GE-Eigenschaft) in verwandte Wildapfelarten (Malus spp.),
aber auch Hybridisierungen mit anderen Gattungen wie Pyrus und Sorbus sind moglich (Fi-
scher et al. 2014, Pascher & Gollmann 1997). Daraus ergibt sich bei einem Selektionsvorteil
z. B. gegentiber Pilzkrankheiten eine Etablierung der genom-editierten Apfelbdume in natirli-
chen oder naturnahen Habitaten mit einer méglichen Verdrangung bestehender, urspriingli-
cher Arten. Dies ist auch bzgl. bereits gefahrdeter oder geschiitzter Arten relevant, wie z. B.
des Holzapfels (Malus sylvestris), der auf der Roten Liste Deutschlands auf der Vorwarnliste
und auf den Roten Listen mehrerer Bundeslander steht (Metzing et al. 2018), und bereits jetzt
durch Hybridisierung mit konventionellen Zuchtapfeln bedroht ist (Feurty et al. 2017, Reim et
al. 2015). Diese Problematik kdnnte sich durch einen etwaigen gesteigerten Anbau von resis-
tenten GE-Apfelsorten und einer Zunahme hybrider Wildapfel, die durch eine Krankheitsresis-
tenz einen Selektionsvorteil aufweisen, verscharfen.

Durch eine Zunahme bzw. Intensivierung von genom-editierten Apfelkulturflichen kénnen
mehrere indirekte Effekte verursacht werden. Der Anbau von Apfelbdumen bei Einflihrung
einer GE-Eigenschaft kdnnte zunehmen, falls damit 6konomische Vorteile verbunden sind.
Beispielsweise kdnnen pilzresistente Sorten einen wirtschaftlichen Vorteil bedeuten, lber ei-
nen hoheren Ertrag oder weniger Aufwand fiir Pestizide. Im Falle einer erh6hten Kalte- oder
Frosttoleranz kénnten bisher nicht genutzte Gebiete in Hohenlagen genutzt werden. Wie bei
Tomaten (s. 0.) werden auch im erwerbsmaRigen Obstanbau Bienen- und Hummelvolker zur
Bestaubung eingesetzt, mit dhnlichen 6kologischen Risiken (Goulson 2003, Lindstrom et al.
2016, Smit et al. 2021). Insbesondere Wildbienenpopulationen kénnen durch den intensiven
Einsatz von Honigbienenvolkern dezimiert werden, wodurch auch die Bestdubung der Apfel-
bdaume leidet, da sich eine hohere Wildbienendichte und —vielfalt positiv auf die Bestaubungs-
leistung auswirkt (Blitzer et al. 2016). Die Hauptursachen fir den negativen Einfluss auf die
Wildbienen sind dieselben wie beim Einsatz von B. terrestris in Tomatenkulturen (Dafni et al.
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2010, Smit et al. 2021): Konkurrenz um Ressourcen wie Nektar und Pollen (Cane & Tepedino
2016, Mallinger et al. 2017) und die Ubertragung von Krankheiten und Parasiten (Goulson &
Hughes 2015, Mallinger et al. 2017). Neben Wildbienen sind auch andere Blitenbesucher wie
Schmetterlinge oder Schwebfliegen betroffen (Lindstrom et al. 2016). Der negative Wirkungs-
bereich durch die Konkurrenz von Honigbienen wird dabei auf 600—-1.100 Meter um die ein-
gesetzten Bienenstocke eingeschatzt (Henry & Rodet 2018), d. h. auch benachbarte Schutzge-
biete waren betroffen. Die Veranderung der Bestauber-Gesellschaften kann dabei auch indi-
rekte Auswirkungen auf die Zusammensetzung der Pflanzengesellschaften verursachen
(Mallinger et al. 2017).

Des Weiteren ist bei einem eventuell intensiveren und flaichenmaRig ausgeweiteten Anbau
von genom-editierten Apfelplantagen mit den entsprechenden Eintragen an Pestiziden gegen
die verschiedensten ,Schadorganismen” wie Pilze, Insekten und Unkrauter (RoBberg & Harzer
2015) und damit einhergehenden indirekten Auswirkungen auf die Biodiversitat in den ver-
schiedenen Lebensrdumen zu rechnen (Johnston et al. 2015, Reuter & Cotter 2015).

4.3.2.2 Anwendbarkeit bestehender GVO-Monitoringkonzepte fiir GE-Apfelbaume

Aufgrund der genannten moglichen Umweltwirkungen von GE-Apfelbdumen ergabe sich ein
Bedarf fiir folgende Uberwachungsprogramme:

e Monitoringziel: ,Verwilderung und Auskreuzung®.

Hintergrund: Eine Einkreuzung des GE-Merkmals in Wildpopulationen des Holzapfels (Malus
sylvestris) und anderer natirlicher Kreuzungspartner ist wahrscheinlich (Janssen 2019). So be-
richten beispielsweise Reim et al. (2015) von Hybridisierungsraten des Wildapfels mit domes-
tizierten Apfeln von 7.98 %, wobei Hybridisierungen bis zu 10 km Entfernung zum Vorkommen
domestizierter Apfel moglich sein konnen (Feurty et al. 2017, Reim et al. 2015).

Parameter: Erfassung von GE-Apfelbdumen aulRerhalb der Anbaugebiete sowie von Holzapfel
und Hybriden (Vorkommen, Abundanz); Vegetationsaufnahme (Inventar, Deckungsgrad und
Vitalitat der Blutenpflanzen).

Raumbezug: Direkte Umgebung der Anbauflachen, Umschlagplatze, Transportwege, Lager-
und Handelsstellen, private Garten, Rastplatze, Verbreitungsgebiete des Holzapfels.

Fiir den Nachweis des genom-editierten Merkmals existieren noch keine geeigneten moleku-
larbiologischen Nachweismethoden. Zur allgemeinen Aufbereitung des zu beprobenden
Pflanzenmaterials im Labor kann aber die VDI-Richtlinie 4330 Blatt 5, Leitfaden zur Entnahme
und Aufarbeitung von Pflanzenproben fiir die molekularbiologische Analytik” herangezogen
werden (Tab. 25, Nr. 23). Gegebenenfalls kann die VDI-Richtlinie 4330 Blatt 7 ,Monitoring der
Wirkungen gentechnisch verdanderter Organismen (GVO) - PCR-Verfahren zum Nachweis gen-
technisch verdanderter Nukleinsauren in der Umwelt“ (Tab. 25, Nr. 6) allgemeine Hinweise zur
DNA-Extraktion geben. Fir die generelle Probenahme und -vorbereitung gibt die VDI-Richtli-
nie 4330 Blatt 10 ,Floristische Kartierung von gentechnisch veranderten Pflanzen (GVP), ihren
Kreuzungspartnern und Kreuzungsprodukten® Hinweise (Tab. 25, Nr. 27). Hierbei sind vorran-
gig die mutmalilich wahrscheinlichen Orte des Auftretens zu erfassen, siehe obigen ,Raumbe-
zug“. Zum Monitoring von genom-editierten Apfelbdaumen kann die VDI-Richtlinie 4330 Blatt
9 ,Vegetationsaufnahme” (Tab. 25, Nr. 12) nur bedingt herangezogen werden, da es zum GE-
Monitoring von Apfelbaumen eine speziell auf Gehdlze und wahrscheinliche Vorkommens-
standorte ausgerichtete Erfassungsmethode erfordert, insbesondere fiir den Wildapfel (M.
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sylvestris). Hier besteht Erganzungsbedarf fir entsprechende Monitoringkonzepte und Richt-
linien, die speziell auf Gehdlze zugeschnitten sind.

Prinzipiell kann die potentielle Ausbreitung des GE-Merkmals auch tiber ein Pollenmonitoring
verfolgt werden. Hier bietet sich die VDI-Richtlinie 4330 Blatt 4 ,,Biologische Pollensammlung
mit Bienenvolkern” direkt an (Tab. 25, Nr. 7). Allerdings ist noch nicht geklart, mit welchen
Methoden man den gesammelten genom-editierten Pollen vom konventionellen Pollen un-
terscheiden kénnte. Zu beachten ist hierbei, dass Honigbienen nur einen Teil der Bestauber-
gesellschaft darstellen, und Hummeln und Wildbienen insbesondere bei niedrigeren Tempe-
raturen, zu denen die Honigbiene nicht mehr fliegt, die Apfelbdume befruchten.

Es ist ein umfangreiches Monitoring der Verbreitungswege notwendig (siehe ,Raumbezug”).
Die beabsichtigte und unbeabsichtigte Verbreitung von Apfelbdumen und Apfelsamen ist
praktisch iber die ganze Flache, auch aulRerhalb der Anbaugebiete, vorauszusetzen, zudem
auch im Siedlungsgebiet und privatem Raum. Daher miissten alle méglichen Orte einer mog-
lichen Kultivierung bzw. Ansiedlung von GE-Apfelbdumen wie in Anbaugebieten, Lagerung-
sorten, Umschlagplatzen, Transportwegen, Handelsorten, private Garten, Rastplatze und an-
dere mehr in ein Monitoring integriert werden. Fir ein derart umfangreiches und umfassen-
des Monitoring besteht derzeit noch kein Konzept und keinerlei Probenahmedesign.

e Monitoringziel ,,Pflanzengesellschaften”: Erfassung des Inventars der Blitenpflanzen (Ve-
getationsaufnahme)

Hintergrund: Eine Etablierung von GE-Apfelbdumen und ihrer Hybride kann zu einer Verschie-
bung der Pflanzenzusammensetzung fihren (v. a. von Gehdlzarten).

Parameter: Vegetationsaufnahme (Inventar, Deckungsgrad, Vitalitat der Bliitenpflanzen).

Raumbezug: AulSerhalb der Anbaugebiete, iberall wo Apfelbaumen verwildern und sich etab-
lieren kdnnten (vgl. Monitoringziel: Verwilderung und Auskreuzung).

Zur Uberwachung, ob Verwilderung von genom-editierten Apfelbdumen einen Effekt auf die
Vegetationszusammensetzung zur Folge hat, kann die VDI-Richtlinie 4330 Blatt 9 ,Erfassung
der Diversitdt von Farn- und Bliitenpflanzen (Tab. 25, Nr. 12) herangezogen werden. Gegebe-
nenfalls muss die Richtlinie auf die neu hinzukommenden Wirkungsraume wie Siedlungen,
Umschlagplatze und Verkehrswege angepasst werden, unter anderem die GroRe der Aufnah-
meflachen und Haufigkeit der Erhebungen. Denkbar ware auch eine reduzierte Anwendung
der Richtlinie, die nur auf Gehdlzarten fokussiert. Zur Uberwachung, ob sich die Pflanzenge-
sellschaften aufgrund von Effekten der GE-Apfelbdume auf die Bestdubergemeinschaften in-
direkt andern (vgl. das Fallbeispiel GE-Tomaten), kann ebenfalls die VDI-Richtlinie 4330 Blatt
9 ,Erfassung der Diversitdt von Farn- und Bliitenpflanzen“ herangezogen werden. Auch hier
miusste die Richtlinie auf den sehr ausgedehnten Wirkungsraum auch aufierhalb der Anbau-
gebiete von genom-editiertem Apfel angepasst werden, z. B. fiir Siedlungsgebiete und private
Flachen.

e Monitoringziel ,Bestauber”: Erfassung von Honigbiene (Apis mellifera), von Erdhummel (B.
terrestris) und von weiteren Bestaubergruppen, insbesondere von Hummeln und Wild-
bienen, aber auch zusatzlicher Tierartengruppen wie z. B. Schmetterlinge (z. B. Hahn &
Brihl 2016).

Hintergrund: Kommerziellen Einsatz von Honigbiene und Erdhummel und dadurch bedingter
Rickgang der natlrlich vorkommenden Bestaubergemeinschaft.
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Parameter: Honigbiene, Erdhummel und Wildbienen (Imagines: Artenspektrum, Abundanz,
Populationstrends), Schmetterlinge (Imagines und Larven: Artenspektrum, Abundanz, Popu-
lationstrends).

Raumbezug: Entsprechend dem Flugradius von Wildbienen in einem Umkreis um die Anbau-
flachen mit GE-Apfelbaumen, aber mindestens in einem Radius von 1 km (Henry & Rodet
2018) bis maximal 2—-3 km (VDI-Richtlinie 4332 Blatt 1, Erfassung von Wildbienen).

Fiir das Monitoring von Bestaubern, insbesondere von Wildbienen, aber auch weiterer Tier-
artengruppen wie z. B. Schmetterlinge, existieren zwei VDI-Richtlinien, die direkt anwendbar
sind, flr die Erfassung von Wildbienen (VDI-Richtlinie 4332 Blatt 1) (Tab. 25, Nr. 24) und fir
Schmetterlinge (VDI-Richtlinie 4330 Blatt 13) (Tab. 25, Nr. 13). Beide Richtlinien fokussieren
auf Ackeranbauflachen und die Feldflur, deshalb missten die Methoden in Abhadngigkeit von
den Hauptvorkommen von GE-Apfelbdaumen und ihren Kreuzungspartner angepasst werden.
In der Wildbienenrichtlinie ist die Erfassung der Erdhummel vorgesehen, nicht jedoch die der
Honigbiene. Deshalb muss das Monitoring auf den Apfel-Anbauflachen mit einer gezielten Er-
fassung der Honigbiene und/oder der eingesetzten Beuten und Bienenvélker erganzt werden.
In der VDI-Richtlinie fiir Schmetterlinge ist eine Transektlange von 1000 m angegeben, was in
der Agrarflache und grof3flachigen Obstanbaugebieten praktikabel ist, aber bei kleineren Ap-
felanbau an rdumliche Grenzen stoRen kdnnte. Zu beriicksichtigen ist, dass durch eine Verkdir-
zung von Transektlangen die Erfassungsintensitat abnimmt, was durch eine Erhéhung in der
Anzahl bearbeiteter Transekte kompensiert werden kann und muss (Lang et al. 2016, 2019a).
In der VDI-Richtlinie fiir Schmetterlinge ist der Einsatz von sogenannten Lichtfallen zur Erfas-
sung nachtaktiver Schmetterlinge beschrieben. Die vorgeschriebene Nutzungsart knapp tber
der Vegetation und der Abstand von 50 m zur Biotopgrenze kdonnte in den Bezugsrdaumen ei-
nes Monitorings flir GE-Apfelbdume gegebenenfalls problematisch sein. Fir die Larvalerfas-
sung der Schmetterlinge findet sich in VDI-Richtlinie 4330, Blatt 13 eine Fokusartenliste, die
auf den Wirtspflanzen der Raupen beruht. Fiir das Monitoring von GE-Apfelbdumen muss
diese Liste auf etwaige Anderungen oder Ergdnzungen entsprechend des zu bearbeitenden
Bezugsraumes Uberpriift werden. Zur Anpassung der VDI-Methodenrichtlinien kann weitere
Literatur zu den betreffenden Erfassungsmethoden herangezogen werden (z. B. BfN 2019,
Schuch et al. 2020, Trautner 1992). Zu beiden VDI-Richtlinien existieren wissenschaftlich publi-
zierte Artikel in BioRisk (Lang et al. 2013, Schindler et al. 2013). Fir Schmetterlinge sind zwei
weitere Artikel in Fachzeitschriften publiziert (Lang et al. 2011, 2016). Fir weitere eventuell
ebenfalls relevante, bliitenbesuchende Insekten existieren keine Richtlinien oder Monitoring-
konzepte unter Mitwirkung des BfN (z. B. fiir Schwebfliegen, weitere Fliegen und Miicken, Ka-
fer).

e Monitoringziel ,Allgemeine Biodiversitdt“: Erfassung von Tierarten(gruppen), die als Indi-
katoren fir Biodiversitat geeignet sind (vgl. Schuch et al. 2020).

Hintergrund: Durch AnbaumaRnahmen bedingte Verdanderungen der Biodiversitat in Obstkul-
turen.

Parameter: Vorkommen, Abundanz und Populationstrends geeigneter floristischer und
faunistischer Indikatoren.

Raumbezug: Anbauflachen plus Umkreis von 1-3 km.
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Generell ware ein allgemeines Biodiversitats-Monitoring zu empfehlen, tGber welches Effekte
z. B. erhohter Pestizidanwendungen durch einen intensiveren Anbau und grofRere Anbaufla-
che von genom-editierten Apfelbdumen liberwacht werden kénnen. Daflir ware im Prinzip
jede Forschungsstudie unter Mitwirkung des BfN geeignet, die das Schutzgut Biodiversitat ab-
deckt, z. B. die Methodenbeschreibungen zur Erfassung verschiedener Tierartengruppen, die
allerdings alle wiederum an die groRe und diverse Uberwachungsfliche angepasst werden
mussten. Die spezielle Auswahl der Indikatoren, also welche Gruppen beobachtet werden
miussten, muss dann fallspezifisch entschieden werden und kann nicht a priori vorhergesagt
werden. Generell empfehlen sich aber fiir ein allgemeines Biodiversitats-Monitoring die Ubli-
cherweise abgedeckten Tierartengruppen, von denen unter Mitwirkung des BfN die folgenden
Gruppen abgedeckt sind: Pflanzen, Végel, Amphibien, Wildbienen, Schmetterlinge, Laufkafer
und Spinnen (Bodenorganismen). Dariber hinaus umfassen die Arbeiten zu Bodenorganismen
noch die Gruppen Gastropoda, Myriapoda, Collembola, Isopoda, Enchytraen, Lumbricidae,
Nematoda und Mikroorganismen (Ruf et al. 2013, Toschki et al. 2015). Erforderliche Erfas-
sungsmethoden fiir ein Biodiversitats-Monitoring sind auch in Schuch et al. (2020) zusammen-
gefasst und beschrieben.

4.3.2.3 Anwendbarkeit allgemeiner bzw. konzeptioneller Arbeiten des BfN zum GVO-
Monitoring

Die Konzepte in der Studie von Ziind et al. (28) zum Monitoring spontan auftretender GV-
Pflanzen sind im Prinzip auf ein Monitoring von GE-Apfelbaumen Ubertragbar (vgl. Anhang
Tab. 28). Insbesondere die Berlicksichtigung der Exposition, d. h. die Auswahl der prioritar ab-
zudeckenden Monitoringraume, ist fur die konzeptionelle Planung eines Monitorings von GE-
Apfelbdumen relevant. Die prasentierten Entscheidungsbdaume und FlieBdiagramme kdénnen
auf ein GE-Monitoring von Apfelbdumen lbertragen werden, ebenso wie das prinzipielle Pro-
zedere bei der Entwicklung der Monitoringstrategie, der Auswahl anzuwendender Erfassungs-
methoden sowie die statistische Planung und Auswertung. Ahnlich ist in der Studie von Wed-
lich et al. 2016 (Tab. 25, Nr. 26) zumindest die Ubertragbarkeit der Konzepte zur Festlegung
des Untersuchungsgebietes und der Erfassung von verwilderten Populationen gegeben. In den
Arbeiten von Zilighart et al. (Tab. 25, Nr. 10 und 14) werden zwar keine konkreten Handlungs-
anweisungen, die direkt auf ein Monitoring von GE-Apfelbdumen (ibertragbar wéren, darge-
legt. Die dargestellten, grundsatzlichen Uberlegungen, Voraussetzungen und Kriterien fiir ein
Monitoring von GV-Pflanzen bieten jedoch auch fir GE-Apfelbdume wichtige und hilfreiche
Hintergrundinformationen. Zum Monitoring einer Verbreitung der Friichte und Samen durch
Vogel und Kleinsduger existieren hingegen keinerlei Konzepte.

Die verschiedenen Publikationen von Hilbeck et al. von 2008, 2014 und 2017 (Tab. 25, Nr. 2)
zur Auswahl von Indikatoren unter den Nichtzielorganismen sind auf GE-Apfelbdaume prinzipi-
ell Gbertragbar, insbesondere was die relevanten Selektionskriterien fiir die Exposition, die
raumliche und zeitliche Uberlappung mit den GV- bzw. GE-Organismen, die 6kologischen
Funktionen der Nichtzielorganismen und deren Schutzstatus betrifft. Die dargestellten Selek-
tionsmatrizen kdnnen verwendet werden, nicht jedoch die dort aufgelisteten Arten, da diese
sich auf Agrarlebensraume (wie z. B. Mais, Raps, Kartoffel) sowie andere Bezugsraume (FlieR3-
gewadsser) beziehen, und nicht auf den Obstanbau.

In den VDI-Richtlinien zur Erfassung der Schmetterlinge (Tabelle 28, Nr. 13), der Avifauna (Tab.
25, Nr. 21) und der Wildbienen (Tab. 25, Nr. 24) werden Konzepte fiir ein Monitoringdesign
und eine Messflachenplanung dargestellt (siehe auch GE-Tomaten) Die generellen Strategien
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zur Auswahl der Expositionsflichen und des Monitoringdesigns sind direkt auf die Uberwa-
chung von Nichtzielorganismen auf Anbauflachen von GE-Apfelbdaumen lbertragbar.

4.3.3 Genom-editierte SiiBwasserfische (Regenbogenforelle, Karpfen)

4.3.3.1 Mogliche Umweltwirkungen

Die moglichen Umweltwirkungen von GE-Karpfen (Cyprinus carpio) und Regenbogenforellen
(Oncorhynchus mykiss) und daraus folgende Implikationen fir ein Monitoring sind ausfiihrlich
im Kapitel 3.2.3 beschrieben. Aufgrund der genom-editierten Eigenschaft einer Wachstums-
steigerung fir das Fallbeispiel ergeben sich potentiell eine erhdéhte Fitness von und ein erhoh-
ter Rauberdruck durch gentechnisch veranderte StiRwasserfische mit folgenden, moglichen
okologischen Konsequenzen:

e Verdrangung anderer Fischarten wie Bachforelle (Salmo trutta fario) und weiterer Arten
durch hohere Fitness, Konkurrenzfahigkeit und Raubdruck der GE-Fische (vgl. Hasegawa
2020, Vilizzi et al. 2015);

e Uber Nahrungsketteneffekte eine Verinderung der Zusammensetzung und Struktur der
aquatischen Artengemeinschaften, bis hin zu Amphibien und der Avifauna (z. B. Huser et
al. 2021, Maceda-Veiga et al. 2017, Miro et al. 2018, Miro & Ventura 2020);

e Hybridisierung mit wildlebenden Fischarten (z. B. Hanfling et al. 2005);
o Ubertragung von Krankheiten und Parasiten (z. B. Kappe et al. 2006, Unger & Palm 2017);

e Veranderung des Habitats (Wasserqualitat, Makrophyten, Eutrophierung); derartige Ver-
snderungen kénnen in der Folge Auswirkungen auf alle Organismengruppen im Okosys-
tem zur Folge haben (z. B. Huser et al. 2021, Maceda-Veiga et al. 2017, Vilizzi et al. 2015);

e Aufgrund anderer Eigenschaften, die derzeit bei Fischen im Forschungsfokus stehen (z. B.
einer erhohten Kaltetoleranz) kdnnten neue Lebensraume besiedelt werden und die o.g.
okologischen Wirkungen in neuen Lebensraumen (Wirkraumen) ebenso auftreten;

o Eine etwaige Intensivierung der Aquakulturproduktion verursacht durch den Einsatz von
genom-editierten Fischen kdnnte die 0. g. negativen Umweltwirkungen zusatzlich steigern,
inklusive der Anwendung von Therapeutika gegen Krankheiten und Parasiten in Aquakul-
turen und deren Freisetzung in natlirliche Gewasser (Lieke et al. 2020).

Die Erfahrungen zeigen, dass Fische regelmaRig aus den Zuchtbecken und Aquakulturen ent-
weichen. Die Anzahl entkommener Fische hdangt dabei von der Fischart, den Zucht- und Hal-
tungsbedingungen, dem Transport, dem Ort der Aquakultur und installierten Sicherungsme-
thoden ab. Die in Norwegen offiziell registrierten, entkommenen Regenbogenforellen (0. my-
kiss) variieren von circa 40 bis 100 Fischen pro Jahr (Fgre & Thorvaldsen 2021), wobei bei-
spielsweise beim Lachs (Salmo salar) von einer zwei- bis viermal héheren Dunkelziffer nicht
gemeldeter Vorkommnisse auszugehen ist (Skilbrei et al. 2015). Lindberg et al. (2009) gehen
fir Schweden bei der Regenbogenforelle (0. mykiss) von einer durchschnittlichen Entkom-
mensrate von 0,35 % des Besatzes aus. Diese kann sich sehr schnell verbreiten und innerhalb
eines Jahres unter Umstanden Entfernungen von 35 km von der Aquakultur erreichen. Daher
ware es sehr wahrscheinlich, dass genom-editierte Fische in die freie Wildbahn gelangen. Zu-
satzlich ist der absichtliche Besatz durch Angler und Angelvereine eventuell mit zu beriicksich-
tigen.

114



Prioritat 2: Uberpriifung von Konzepten zum Monitoring von GVO-Umweltwirkungen

4.3.3.2 Anwendbarkeit bestehender GVO-Monitoringkonzepte fiir GE-SiiBwasserfische

Da genom-editierte Fischarten prinzipiell die gesamte Struktur und Artengemeinschaft des
Gewadssers bzw. des betreffenden Okosystems dndern kénnen, und es nicht vorherzusehen
ist, welche Parameter dies betreffen wird, muss ein Monitoring zwingend auf den Schlussfol-
gerungen einer vorherigen, fallspezifischen Risikoanalyse aufbauen.

Aufgrund der o. g. prinzipiell méglichen Umweltwirkungen von GE-SURwasserfischen ergabe
sich aber ein Mindestbedarf fiir folgende generelle Uberwachungsprogramme:

e Monitoringziel , GE-SiBwasserfische”: Erfassung vorhandener und entkommener GE-Fi-
sche, ihrer natirlichen Kreuzungspartner und etwaiger Hybride.

Hintergrund: Aus Aquakulturen entwichene GE-Fische oder kiinstlich ausgebrachte GE-Fische
bilden stabile Populationen und hybridisieren mit wildlebenden Verwandten.

Parameter: Vorkommen, Abundanz, Altersstruktur der GE-Fische und potentieller Kreuzungs-
partner.

Raumbezug: (a) Produktionsstatten (Aquakalturen), (b) Besatzstellen der Angler/Angelvereine
(falls zutreffend); (c) natirlich Gewdassern sowohl in unmittelbarer Umgebung der Produkti-
onsstatten (Aquakulturen) als auch in einem bestimmten Umkreis um die Aquakulturen. Der
potentielle Umkreis ist von den lokalen abiotischen und biotischen Parametern abhangig und
muss fallspezifisch festgelegt werden, kann prinzipiell aber sehr weit reichen (vgl. Lindberg et
al. 2009, siehe oben). Transportwege und Verladestatten und deren Umgebung sind ebenso
mit einzubeziehen (Fgre & Thorvaldsen 2021).

e Monitoringziel ,,autochthone Fischfauna“: Erfassung der Fischfauna.

Hintergrund: Aus Aquakulturen entwichene GE-Fische oder kiinstlich ausgebrachte GE-Fische
beeinflussen die natiirlicherweise vorhandene Fischfauna.

Parameter: Vorkommen, Artenzusammensetzung, Abundanz, Haufigkeit, Altersstruktur.

Raumbezug: In den natiirlichen Gewassern sowohl in unmittelbarer Umgebung der Produkti-
onsstatten (Aquakulturen) als auch in einem bestimmten Umkreis um die Aquakulturen. Der
potentielle Umkreis ist von den lokalen abiotischen und biotischen Parametern abhangig und
muss fallspezifisch festgelegt werden, kann prinzipiell aber sehr weit reichen (vgl. Lindberg et
al. 2009, siehe oben).

e Monitoringziel ,Parasiten und Krankheiten“: Erfassung der Einschleppung und Verbreitung
von Fischparasiten und -krankheiten.

Hintergrund: Aus Aquakulturen entwichene GE-Fische oder kiinstlich ausgebrachte GE-Fische
Ubertragen neuartige Parasiten und Krankheiten auf die autochthone Fischfauna.

Parameter: Vorkommen und Haufigkeit von Fischparasiten und -krankheiten. Im Rahmen der
Erfassung der Monitoringziele (i) und (ii).

Raumbezug: siehe Monitoringziel authochthone Fischfauna.

e Monitoringziel ,aquatische Artengemeinschaft: Uberwachung méglicher Effekte auf
aquatische Nahrungsketten und verschiedene Trophie-Ebenen.

Hintergrund: Die Etablierung von GE-Fischen in aquatischen Habitaten kann die Wasserquali-
tat sowie die Struktur und Zusammensetzung der Lebensgemeinschaften und der Nahrungs-
netze verandern, mit Auswirkungen auch auf héhere Trophiestufen.
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Parameter: Erfassung von Indikatoren verschiedener aquatischer Trophie-Ebenen; Schutzgi-
ter der Biodiversitat und Indikatoren auf Basis der Risikobewertung.

Raumbezug: In den natirlichen Gewassern hauptsachlich in naherer Umgebung der Produkti-
onsstatten (Aquakulturen), aber auch in einem bestimmten Umkreis um die Aquakulturen (ab-
hangig von der Risikobewertung).

Bezliglich der genannten Monitoringziele gibt es bisher zu keinem der genannten relevanten
Erfassungsparameter Studien oder Richtlinien zum Monitoring von StRwasserfischen unter
Mitwirkung des BfN. Zum GVO-Monitoring des BfN existieren zwar zwei Arbeiten, welche Ge-
wasser beinhalten (Tab. 25, Nr. 18 und 25), die aber nur bedingt bis nicht geeignet sind. Am
ehesten ware noch die VDI-Richtlinie 4333 Blatt 1 zur Erfassung der Amphibien verwendbar
(18), falls eine Auswirkung von GE-StiBwasserfischen auf Amphibien erwartet bzw. Glberwacht
werden sollte. Die ,,Amphibien-Richtlinie” enthalt zwar eine gute Beschreibung der Erfas-
sungsmethoden, fokussiert aber sehr stark auf das Monitoring von landwirtschaftlichen An-
bauflichen und den Eintrag von toxischen Stoffen ins Gewasser. Behandelt werden nur
Froschlurche und keine Schwanzlurche, die Artenauswahl wie auch die Probeflachenauswahl
ist stark auf den Agrarraum zugeschnitten und FlieBgewasser sind nicht beriicksichtigt. Die
Arbeiten von Bundschuh et al. (2015, 2016) umfassen die Exposition aquatischer Okosysteme
gegenlber dem Anbau von Bt-Mais (Tab. 25, Nr. 25) und beinhalten toxische Tests von ausge-
wahlten Wasserorganismen. Die prasentierte Flachenauswahl fiir ein GVO-Monitoring ist auf
FlieBRgewadsser beschrankt und gilt spezifisch flir den Anbau von Bt-Mais.

4.3.3.3 Anwendbarkeit allgemeiner bzw. konzeptioneller Arbeiten des BfN zum GVO-
Monitoring

Die Publikation von Hilbeck et al. (2017) zur Auswahl von Indikatoren (Tab. 25, Nr. 2) fiir ein
aquatisches Biodiversitats-Monitoring ware prinzipiell, aber nicht im Detail, Gbertragbar. Zwar
bezieht sich ein Teil der Arbeiten auf Indikatoren fiir eine Risikoanalyse, aber eine derartige
Artenauswahl! wird sich immer aufgrund von Uberschneidungen auch auf ein GVO-Monitoring
Ubertragen lassen. Denn auch fiir ein Monitoring sind bei der Indikatorenauswahl die Exposi-
tion, die raumliche und zeitliche Uberlappung mit den GV-Organismen, die 6kologischen Funk-
tionen der Nichtzielorganismen und ihr Schutzstatus relevant. Hilbeck et al. (2017) erarbeiten
ein Konzept fiir eine Selektionsmatrix flir aquatische Indikatoren (vgl. Abb. 3). Die dargestellte
Selektionsmatrix kann daher prinzipiell verwendet werden, nicht jedoch die in der Studie auf-
gelisteten Arten, die sich auf den Eintrag von GVP-Pflanzenmaterial und nur einen FlieRgewas-
sertyp beziehen.
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Selection of stream ecosystems according to their likelihood of
exposure (based on total possible inputs of transgenic plant
material and transgene products)

Step 1: Species list and assigned ecolegical functions for each stream
ecosystem based on EU Water Framework Directive

Step 2: Ranking of temporal coincidence of NTO species
with input of GM plant residues

Step 3: Selection of species according to their role

and function in the aquatic ecosystem

Step 4: Importance as endangered or

indicator species for water quality

Step 5: Practicability for
laboratory testing

Abb.3  Konzept fir eine Selektionsmatrix zur Auswahl aquatischer Indikatoren (aus Hilbeck et al.
2017).

Bundschuh et al. (2015) identifizierten auf Basis der raumlichen Verteilung des Maisanbaus
sowie der FlieRgewdssertypen in Deutschland eine Auswahl prioritarer Gewasserékosysteme
im Hinblick auf eine potentielle Exposition gegeniiber der GV-Maisriickstanden. In der Studie
(Tab. 25, Nr. 25) werden Selektionskriterien erarbeitet und prasentiert, welche zur Identifika-
tion von okologisch relevanten und potentiell gefahrdeten Gewassern genutzt werden kann.
Uber GIS-Verfahren erfolgt die Auswahl prioritirer Gewasserékosysteme iiber die Exposition
der Gewadssertypen in Bezug auf Mais und Ableitung eines numerischen Prioritatsindexes. In
diesen Prioritdtsindex gehen verschiedene Parameter zur Exposition und 6kologischen Rele-
vanz und Sensitivitat der Gewasser ein. Hierzu wurden auch die Daten der Wasserrahmen-
richtlinie (WRRL) zur Bewertung des d6kologischen Zustands der Gewdsserabschnitte einbezo-
gen. Auch wenn die Mais-Exposition in Bundschuh et al. (2015) nicht Gbertragbar ist auf GE-
Fische, so ware das prinzipielle Selektionsverfahren zur Auswahl besonders exponierter Ge-
wasserbereiche libertragbar, indem man die Exposition ,,Mais“ durch eine noch zu bestim-
mende Exposition ,,GE-Fische” ersetzen wiirde.

In den Arbeiten von Ziighart et al. von 2008 und 2011 (Tab. 25, Nr. 10 und 14) werden zwar
keine konkreten Handlungsanweisungen, die direkt auf ein Monitoring von GE-Fischen Uber-
tragbar wiren, dargelegt (Tab. 29). Die dargestellten, grundsitzlichen Uberlegungen, Voraus-
setzungen und Kriterien fiir ein Monitoring von GVO bieten jedoch wichtige und hilfreiche
Hintergrundinformationen, beispielsweise zur allgemeinen Bedeutung und Beriicksichtigung
von Indikatoren, Exposition, Erfassungsmethoden, Flachenauswahl und Messplanung. Das
fallspezifische Monitoring und die allgemeine Uberwachung werden gesondert und detailliert
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behandelt (Tab. 25, Nr. 14). Insbesondere wird darauf hingewiesen, dass in der allgemeinen
Uberwachung unvorhergesehene Effekte, unsichere Vorhersagen, komplexe Interaktionen
und Langzeitwirkungen abgedeckt werden sollen. Dies soll auf der Basis von Expositionswe-
gen, Schadensszenarien, Modellierungen und gefahrdeten Schutzglitern erfolgen. Auf die Re-
levanz, bereits bestehende Monitoringnetzwerke zu bericksichtigen und in ein GVO-Monito-
ring zu integrieren, wird explizit hingewiesen.

Die Konzepte in der Studie von Ziind et al. (Tab. 25, Nr. 28) zum Monitoring spontan auftre-
tender GV-Pflanzen sind — mit Einschrankungen — prinzipiell auf ein Monitoring von GE-Fi-
schen Ubertragbar (vgl. Tab. 29). Insbesondere die Berlicksichtigung der Exposition, d. h. die
Auswahl der prioritdr abzudeckenden Monitoringraume, nimmt einen groRen Raum ein und
ist auch fur die konzeptionelle Planung eines Monitorings von GE-Fischen relevant, selbst
wenn hier die Gewasser und nicht terrestrische Systeme betrachtet werden miissen. Die pra-
sentierten Entscheidungsbdume und FlieRdiagramme konnen auf ein GE-Monitoring von Fi-
schen (ibertragen werden, also z. B. die Entscheidungsschritte zur Auswahl prioritar zu bear-
beitender Bezugsraume. Ebenso muss bei der Konzeption eines Monitorings fir GE-Fische das
beschriebene Prozedere bei der Entwicklung der Monitoringstrategie, der Auswahl anzuwen-
dender Erfassungsmethoden sowie die statistische Planung und Auswertung ahnlich erfolgen.
In Middelhoff et al. (2006) wird die Bedeutung des Schutzzieles , Gewasser” sowie der Bedarf
an Konzepten und Methoden fiir ein GVO-Gewassermonitoring formuliert auf die Erhebungen
innerhalb der Wasserrahmenrichtlinie hingewiesen. In der Tat existieren inzwischen etliche
Erfassungsprogramme der Wasserrahmenrichtlinie zusammen mit bundesweiten und lander-
spezifischen Uberwachungsprogrammen zur Gewéssergiite und Fischfauna.

4.3.4 Genom-editierte Mikroalgen

4.3.4.1 Mogliche Umweltwirkungen

Zu den moglichen Umweltwirkungen von GE-Mikroalgen siehe Kapitel 3.2.4

4.3.4.2 Anwendbarkeit bestehender GVO-Monitoringkonzepte fiir GE-Mikroalgen

e Monitoringziel , Algengesellschaften: Erfassung der Mikroalgen.

Hintergrund: Absichtliche bzw. unbeabsichtigte Ausbringung von GE-Mikroalgen und deren
Verbreitung und Etablierung in natirlichen Gewassern; Verdrangung einheimischen Phyto-
planktons, Gentransfer auf Wildtyp-Algen, Algenbliten.

Parameter: Erfassung der Algengesellschaften (Vorkommen, Haufigkeit, Abundanz, Arten-zu-
sammensetzung).

Raumbezug: In naturnahen und natlrlichen Gewassern in der Umgebung der Produktions-
und Halterungsstatten sowie ggf. Transport- und Handelswege. Eine Verbreitung von GE-AI-
gen ist in offenen Produktionssystemen Uber die Luft moglich, ebenso die unbeabsichtigte
Verbreitung durch menschliche Aktivitaten oder Tiere. Dormanz und Persistenz von Algen ist
unter bestimmten Bedingungen moglich, was den erforderlichen Monitoringzeitraum mehr
oder weniger verlangern wird, in Abhangigkeit von den jeweiligen fallspezifischen Umstanden.
Die potentielle Etablierung von GE-Mikroalgen ware abhéngig von der jeweiligen Algenart,
dem GE-Merkmal, der Art der Produktionsstatten und dem angrenzenden natiirlichen Habitat,
so dass das Monitoringkonzept auf einer vorherigen Risikoanalyse aufbauen muss.

e Monitoringziel ,Aquatische Biodiversitat“: Uberwachung méglicher Effekte auf aquatische
Arten und Lebensgemeinschaften.
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Hintergrund: Die Etablierung von GE-Mikroalgen verursacht eine Veranderung der Zusam-
mensetzung von biotischen Gesellschaften in aquatischen Habitaten und deren Nahrungsnet-
zen, mit Auswirkungen auch auf hthere Organismen und die Biodiversitit sowie ggf. auf Oko-
systemleistungen.

Parameter: Erfassung von Indikatoren verschiedener aquatischer Trophie-Ebenen; Schutzgi-
ter der Biodiversitat und Indikatoren auf Basis der Risikobewertung.

Raumbezug: In den natiirlichen Gewassern hauptsachlich in naherer Umgebung der Produkti-
onsstatten (Aquakulturen), aber auch in einem bestimmten Umkreis um die Aquakulturen (ab-
hangig von der Risikobewertung).

Es existieren keine Monitoringkonzepte fiir die Uberwachung gentechnisch verdnderter
Mikroalgen, weder mit noch ohne Mitwirkung des BfN. Zur generellen Problematik eines Mo-
nitorings von Algen wird auf Kapitel 3.2.4 verwiesen. Die bisherigen BfN-Arbeiten mit Bezug
zum Monitoring von Gewassern sind wenig bis nicht geeignet (Tab. 30, siehe auch GE-Siilwas-
serfische, Kapitel 4.3.3).

4.3.4.3 Anwendbarkeit allgemeiner bzw. konzeptioneller Arbeiten des BfN zum GVO-
Monitoring

Ebenso wie bei GE-SliRwasserfischen ist das Konzept von Hilbeck et al. (2017) zur Auswahl von
Indikatoren fiir ein aquatisches Biodiversitats-Monitoring auch auf GE-Mikroalgen prinzipiell
Ubertragbar (Tab. 25, Nr. 2). Auch fiir das Monitoring moglicher Effekte aufgrund der Ausbrin-
gung von GE-Mikroalgen sind bei der Indikatorenauswahl die Exposition, die raumliche und
zeitliche Uberlappung mit den GE-Mikroalgen, die 6kologischen Funktionen der Nichtzielorga-
nismen und ihr Schutzstatus relevante Selektionskriterien. Die dargestellten Selektionsmatri-
zen kénnen daher, wie auch bei GE-StiBRwasserfischen, prinzipiell verwendet werden, nicht je-
doch die dort aufgelisteten Arten, die sich auf den Eintrag von GV-Pflanzenmaterial und nur
einen FlieRgewdssertyp beziehen. Eine prinzipielle Ubertragbarkeit des in der Studie von
Bundschuh et al. (2015) (Tab. 25, Nr. 25) verwendeten Selektionsverfahren zur Identifikation
Okologisch relevanter und potenziell gefahrdeter Gewasser ist auch fur GE-Mikroalgen gege-
ben, wenn die Exposition ,,Mais” durch die Exposition ,Mikroalgen” ersetzt wird.

In den Arbeiten von Ziighart et al. von 2008 und 2011 (Tab. 25, Nr. 10 und 14) und Ziind et al.
2019 (Tab. 25, Nr. 28) werden zwar keine konkreten Handlungsanweisungen, die direkt auf
ein Monitoring von GE-Mikroalgen libertragbar waren, dargelegt (Tab. 30), aber die darge-
stellten, grundséatzlichen Konzepte treffen auch auf ein GE-Monitoring zu. Insbesondere das
Vorgehen zur Bestimmung der Exposition und die Entwicklung des Monitoringplans sind auch
fir ein Monitoring fiir GE-Mikroalgen relevant (siehe ausfihrliche Besprechung im Kapitel zu
den GE-Fischen). In Middelhoff et al. (2006) wird auRerdem die Bedeutung des Schutzzieles
,Gewdsser” sowie der Bedarf an Konzepten und Methoden fiir ein GVO-Gewdssermonitoring
formuliert und auf die Erhebungen innerhalb der Wasserrahmenrichtlinie hingewiesen.

4.3.5 Gentechnisch verandertes Citrus Tristeza Virus

4.3.5.1 Mogliche Umweltwirkungen

Zu den moglichen Umweltwirkungen gentechnisch verdnderter Viren siehe Kapitel 3.2.5.
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4.3.5.2 Anwendbarkeit bestehender GVO-Monitoringkonzepte fiir GV-Citrus Tristeza Viren
e Monitoringziel ,,GV-Virus“: Erfassung der Verbreitung des CTV.

Hintergrund: Das GV-Virus konnte von tierischen Vektoren (pflanzensaugende Wirbellose) auf
andere Baume aullerhalb des Einsatzgebietes Ubertragen werden. Eine solche Verbreitung
ware auch Uber Teile der mit GV-Virus infizierten Pflanzen (z. B. Friichte, anderes vertragenes
Pflanzenmaterial) denkbar.

Parameter: Erfassung infizierter Baume; Erfassung relevanter Vektoren (z. B. Blattlduse, Blatt-
flohe); abhangig von den Ergebnissen der Risikoanalyse.

Raumbezug: Vorrangig die an die Anwendungsgebiete angrenzenden Flachen. In Abhangigkeit
der Reichweite der Ubertragungsvektoren und entsprechend den Resultaten der Risikoana-
lyse kann sich der Bezugsraum erweitern. Bei Verbreitung lber Friichte missten die Trans-
portwege und Handelsstatten in ein Monitoring mit einbezogen werden.

e Monitoringziel ,Nichtzielorganismen“: Toxische Wirkung des Defensins auf Nichtzielorga-
nismen, insbesondere ,Nitzlinge”.

Hintergrund: Risikoanalyse notwendig, d. h. eine Uberpriifung, ob in Europa vorkommende
Nichtzielorganismen mit Defensin aus behandelten Obstbdaumen in Kontakt kommen kénnen
und ob Defensine schadliche Wirkungen gegeniiber diesen Nichtzielorganismen zeigen.

Raumbezug: Vorrangig die Obstbaukulturen und direkt angrenzende Flachen bzw. Habitate.

e Monitoringziel ,Biodiversitat”: Erfassung von Tierarten(gruppen), die als Indikatoren fir
Biodiversitat im Obstanbau geeignet sind (vgl. Schuch et al. 2020).

Hintergrund: Eine Verringerung der Effektivitdt des GV-Virus kdnnte zu einer unbemerkten
Ausbreitung des HLB-Erregers beitragen und somit zu einer Zunahme von PflanzenschutzmafR-
nahmen; bei einem Einsatz von Insektiziden gegen tierische Vektoren oder Antibiotikumgabe
gegen den HLB-Erreger waren negativen Auswirkungen auf die Biodiversitat moglich.

Parameter: Vorkommen, Abundanz und Populationstrends geeigneter faunistischer Indikato-
ren, insbesondere von , Nitzlingen”.

Raumbezug: Vorrangig die Obstbaukulturen und direkt angrenzende Flachen bzw. Habitate.

Es existieren keine Monitoringkonzepte fiir die Uberwachung gentechnisch verdnderter Viren
in Europa, weder mit noch ohne Mitwirkung des BfN. Es existieren jedoch Voriberlegungen
und Evaluierungen der EFSA (2017) und USDA-APHIS (2020). Die moglichen Umweltwirkungen
des Citrus-Tristeza-Virus sind bisher noch weitgehend unerforscht und unbekannt, daher muss
zum gegenwartigen Zeitpunkt die Prognose eines Monitoringbedarfs hypothetisch bleiben.
Am ehesten entspricht das hier gewahlte Fallbeispiel zu den ,,GV-Viren” noch dem obigen Fall-
beispiel , GE-Apfelbdume”, einer anderen Obstbaumkultur (siehe dortige Besprechung des
Monitoringziels , Verwilderung und Auskreuzung®). Auffallig ist, dass Obstbaumkulturen oder
—plantagen bisher in den GVO-Konzepten unter Mitwirkung des BfN so gut wie nicht beriick-
sichtigt worden sind. Generell waren allgemeine Biodiversitats-Monitoring in Obstbaumkultu-
ren und angrenzenden Flachen bzw. Habitaten zu (iberlegen, (iber welche Effekte z. B. erhoh-
ter Pestizidanwendungen durch einen intensiveren Anbau oder sonstige unerwartete Effekte
durch einen ,,GE-Anbau“ Giberwacht werden konnen. Dafiir ware im Prinzip jede Forschungs-
studie unter Mitwirkung des BfN potenziell geeignet, die das Schutzgut Biodiversitat abdeckt
(siehe die Besprechung des Monitoringziel ,Allgemeine Biodiversitat” im Kapitel Gber GE-Ap-
felbdume). Sogenannte ,Nitzlinge” und ,Schadlinge” im Obstanbau sind eher Bestandteil des
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Schutzgutes , Pflanzengesundheit” denn der ,Biodiversitat”. Bestimmte Nitzlingsarten kon-
nen aber gleichzeitig schiitzenswerten Nichtzielorganismen sein, so dass es hier zu Uber-
schneidungen in den Schutzzielen ,Pflanzengesundheit” und , Biodiversitat” oder , Okosys-
temdienstleistungen“ kommen kann (vgl. die Besprechung des Monitoringziel ,Nitzlinge” im
Kapitel (iber GE-Tomaten). ,Nitzlinge” und ,,Schadlinge” waren bisher nicht Gegenstand der
bisherigen Konzepte zum Biodiversitats-Monitoring, geeignete Erfassungsmethoden sind aber
z. B. in Schuch et al. (2020) aufgelistet.

4.3.5.3 Anwendbarkeit allgemeiner bzw. konzeptioneller Arbeiten des BfN zum GVO-
Monitoring

Die verschiedenen Publikationen von Hilbeck et al. von 2008, 2014 und 2017 (Tab. 25, Nr. 2)
zur Auswahl von Indikatoren unter den Nichtzielorganismen sind prinzipiell Gbertragbar. Diese
Arbeiten beziehen sich zwar nicht auf den Obstanbau, so dass die beschriebenen Indikatoren-
arten hier nicht flr das Fallbeispiel anwendbar sind. Aber (ber die dort prasentierten Ent-
scheidungsbdaume und Selektionsmatrizen kdnnen geeignete Indikatoren identifiziert werden,
indem aus den potentiellen Indikatorengruppen Uber die Berlicksichtigung von raumlicher
und zeitlicher Exposition, ihrer Stellung im Nahrungsnetz, ihrer 6kosystemaren Relevanz und
ihres Schutzstatus die geeigneten Arten priorisiert werden kénnen.

Fiir die Planung eines allgemeinen Biodiversitats-Monitorings im Obstanbau wird auf die obige
Besprechung bei den GE-Apfelbdaumen unter Monitoringziel: , Allgemeine Biodiversitat” ver-
wiesen.

Die Konzepte in den Arbeiten von Wedlich et al. (2016) (Tab. 25, Nr. 26) und von Ziind et al.
(2019, Tab. 25, Nr. 28) zum Monitoring spontan auftretender GV-Pflanzen waren teilweise auf
ein Monitoring von GE-Citrus-Tristeza-Virus Gibertragbar (vgl. Tab. 31). Die in dieser Arbeit ent-
wickelten und prasentierten Entscheidungsablaufe und FlieRdiagramme kdnnen herangezo-
gen werden, um z. B. die Exposition und die vorrangig zu bearbeitenden Bezugsraume zu be-
stimmen. Die Handlungsanweisungen zur Auswahl geeigneter Monitoringmethoden, zum Mo-
nitoringdesign und zur Statistik wiaren ebenso fiir die Uberwachung von Obstbaumkulturen
ausfuhrbar.

4.3.6 Schlussfolgerungen

Die vorstehende Analyse der unter Mitwirkung des BfN erstellten GVO-Monitoringkonzepte
zeigte, dass die allgemeinen Prinzipien eines GVO-Monitorings, wie sie beispielsweise in den
Positionspapieren bzw. technischem Bericht zusammengefasst sind (Tab. 25, Nr. 10, 14, 25,
26 und 28), prinzipiell auch fiir ein Monitoring von genom-editierten Organismen gelten und
angewendet werden konnen (Ziighart et al. 2011, Ziind et al. 2019). Dies betrifft insbesondere
das konzeptionelle Vorgehen zum Bestimmen der Exposition und den daraus abgeleiteten Be-
zugsrdaumen eines Monitorings, der Monitoringstrategie und des Designs sowie der Methodik
zur Auswahl geeigneter Indikatoren.

Die speziellen Studien und Arbeiten zur Erfassung und Uberwachung von Schutzgiitern und
Prifparametern sind jedoch unterschiedlich fiir ein Monitoring von genom-editierten Orga-
nismen geeignet. Konkrete Methodenrichtlinien zur Erfassung von Tierarten(gruppen), wie
z. B. Wildbienen oder Schmetterlinge, erscheinen generell gut geeignet, da sie auf die spezifi-
schen Bedirfnisse der gewahlten Beispiele auf ein Monitoring genom-editierter Organismen
Ubertragen und angepasst werden kénnen. Es ist anzunehmen, dass dies auch auf die Studien
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zur Bodenfauna zutrifft, jedoch waren Auswirkungen auf die Bodenfauna keine wesentlichen
Umweltwirkungen in den gewahlten Fallbeispielen.

Es zeigten sich jedoch auch Defizite der bestehenden GVO-Monitoringkonzepte (Tab. 14). So
sind z. B. die Richtlinien zum Monitoring von Amphibien und der Vegetation nur teilweise auf
die Fallbeispiele libertragbar, wahrend ein Monitoring von Fischen, Baumen, Algen und Viren
derzeit Gberhaupt nicht abgedeckt wird. Auch die Bliitenbestdauber aulRerhalb der (Wild)bie-
nen und Schmetterlinge, wie beispielsweise Schwebfliegen, weitere Fliegen und Miicken so-
wie Kafer, sind bisher nicht flr ein GVO-Monitoring vom BfN bericksichtigt worden.

Die neuen Wirkungsraume der oben behandelten Fallbeispiele umfassen eine Reihe von Ha-
bitaten aulRerhalb des bisherigen Fokus von GVO-Monitoring auf den eigentlichen Agrar-
raum. Dies betrifft beispielsweise den Siedlungsraum (6ffentlich und privat), private Garten
und Teichanlagen, unterschiedliche Produktions- und Verarbeitungsstatten, Verkehrswege,
Obstbaumkulturen sowie Still- und FlieRgewasser. Besonders auffallig ist die bisherige Hintan-
stellung des Gewadsserbereiches und der Biodiversitat im Wasser. Hier existieren allerdings
schon zahlreiche Uberwachungsprogramme aus den gesetzlichen Vorgaben der Wasserrah-
menrichtlinie, der Gewassergliteliberwachung und des Fischmonitorings von behdrdlichen
und privaten Institutionen, deren mogliche Einbindung in ein GVO-Monitoring zu prifen ware.
Speziell fiir den Obstanbau ware ein allgemeines Biodiversitdat-Monitoring, z. B. der Avifauna
und der Insekten, sinnvoll.

Tab. 14: Ergdnzungsbedarf der Monitoringkonzepte und Richtlinien unter Mitwirkung des BfN. Num-
mer in Klammern bezieht sich auf die Nummerierung der Arbeiten in Tab. 25.

Fallbei- Anpassung notwendig bei Zu erganzende Indikatoren Zusatzlich notwendi-
spiel ger Raumbezug
GE-Toma- Auswahl der Indikatoren (2), Erfas- ,Nitzlinge” (carnivore Inver-  Siedlungen, Privatgar-
ten sung von Wildbienen (24) und tebraten), verwilderte Toma-  ten, Umschlagplatze,
Schmetterlingen (13, 20), floristische  ten Verkehrswege
Kartierung von GVP (27), Monitoring
von GV-Pflanzen (26, 28)
GE-Apfel- Auswahl der Indikatoren (2), Vegeta-  Wildapfel & Kreuzungs- Umschlagplatze, Trans-
baume tionsaufnahme (12), Erfassung der partner, , Allgemeines Bio- portwege, Lager- und
Avifauna (21) und von Wildbienen diversitats-Monitoring” Handelsstellen, private
(24) sowie Schmetterlingen (13, 20), Garten, Rastplatze,
floristische Kartierung (27), Monito- Verbreitungsgebiete
ring von GV-Pflanzen (26, 28) des Holzapfels
GE-Fische  Auswahl der Indikatoren (2), Erfas- Fischfauna, Fischkrankheiten = Produktionsstatten, Be-
sung der Amphibien (18), Monitoring  und -parasiten, aquatische satzstellen, Transport-
von GV-Pflanzen (25, 28) Organismen (Flora & Fauna), wege, Verladestatten,
Wasservogel natirliche Gewasser
GE- Auswahl der Indikatoren (2), Erfas- Algen, aquatische Organis- Gewasser, Produktions-
Mikroal- sung der Amphibien (18), Monitoring men (Flora & Fauna), Wasser- statten, Transport- und
gen von GV-Pflanzen (25, 28) vogel Handelswege
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Fallbei- Anpassung notwendig bei Zu erganzende Indikatoren Zusatzlich notwendi-
spiel ger Raumbezug
GV-Citrus  Auswahl der Indikatoren (2), floristi- ~ CTV-Wirtsbdume und Kreu- Ggf. Transportwege
Tristeza sche Kartierung von GVP (26, 27), zungspartner, ,Nltzlinge” (= und Handelsstatten
Virus Monitoring von GV-Pflanzen (26, 28)  carnivore Invertebraten),

»,Schadlinge” (= tierische Vek-
toren), ,Allgemeines Bio-
diversitats-Monitoring”
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5 Prioritat 3: Evaluierung der Verwendbarkeit bestehender bzw. in
Entwicklung befindlicher BfN-Monitoringkonzepte und —programme
des Naturschutzes

Prioritat 3 des Vorhabens dient dazu, die etablierten bzw. in Entwicklung befindlichen bun-
desweiten Monitoringkonzepte des Naturschutzes in Deutschland hinsichtlich ihres Potenzi-
als, Umweltwirkungen von GE-Organismen zu erfassen, zu tberprifen.

Das BfN entwickelte bzw. entwickelt seit vielen Jahren verschiedene Biodiversitats-Monito-
ringkonzepte zur Uberwachung und Beobachtung von Organismen und Lebensrdumen. Der
DDA koordiniert die bundesweiten ehrenamtlichen Programme zum Vogelmonitoring, die in
Zusammenarbeit mit dem BfN sowie den Vogelschutzwarten der Lander ausgewertet werden
(BfN 2022a, Sudfeldt et al. 2012a). Zudem werden im Auftrag des BfN seit 2018 konzeptionelle
Grundlagen fir ein bundesweites Insektenmonitoring inklusive einer Materialsammlung zu
Erfassungsmethoden erarbeitet (Ludwig 2020, 2021, Schuch et al. 2020). Bereits bundesweit
durchgefihrte Monitoringprogramme betreffen das HNV-Farmland-Monitoring (BfN 2021a,
Hiinig & Benzler 2017) sowie das Monitoringsystem fiir das verpflichtende FFH-Monitoring
(Sachteleben & Behrens 2010). Zudem lauft seit 2019 ein F+E Vorhaben im Auftrag des BfN
zur Erarbeitung eines operationalisierbaren Konzepts zum Okosystem-Monitoring (BfN 2021b,
c). Des Weiteren ist ein Forschungsvorhaben fiir die Erarbeitung eines libergreifenden Ge-
samtkonzepts des Monitorings auf Flachen des Nationalen Naturerbes in einem F+E Vorhaben
vom BfN geplant (BfN 2021d). Das BfN ist ebenfalls an der Entwicklung und Festlegung von
geeigneten, umweltbezogenen Indikatoren, auch im Rahmen der Nationalen Strategie zur bi-
ologischen Vielfalt des Bundes, beteiligt und diese Arbeiten flieBen generell in die vorgenann-
ten Konzepte und Programme ein (BLAG KliNa 2014, BMUB 2019). Die Monitoring-Konzepte
und -Programme sollen in Prioritat 3 daraufhin tiberprift werden, ob und inwieweit sie fiir die
spezifischen Fragestellungen eines Monitorings von Umweltwirkungen von GE-Organismen
nutzbar und geeignet sind.

Prioritat 3a evaluiert die bisher vom BfN entwickelten Monitoringkonzepte des Naturschutzes
hinsichtlich ihrer Eignung und Nutzbarkeit fir das Monitoring von Umweltwirkungen von GE-
Organismen (siehe Kapitel 5.1).

Prioritat 3b identifiziert Ankniipfungspunkte zur Nutzung von Monitoringkonzepten und -pro-
grammen fir das GE-Monitoring (siehe Kapitel 5.2).

5.1 Evaluierung der bisher vom BfN entwickelten Monitoringkonzepte des
Naturschutzes hinsichtlich ihrer Eignung und Nutzbarkeit fiir das Monitoring
von Umweltwirkungen von GE-Organismen

5.1.1 Vogelmonitoring

5.1.1.1 Das Programm

Laut BfFN-Homepage werden ,,Die bundesweiten ehrenamtlichen Programme [des Vogelmo-
nitorings] [...] vom DDA koordiniert und in Zusammenarbeit mit dem BfN sowie den Vogel-
schutzwarten der Lander ausgewertet” (BfN 2022a). Gezahlt und erfasst werden die Vogel
grofltenteils von ehrenamtlichen Mitarbeiterinnen (BfN 2022a). Das ehrenamtliche Vogelmo-
nitoring basiert auf drei Hauptsaulen: dem Monitoring haufiger Brutvogel (MhB), dem Moni-
toring seltener Brutvogel (MsB) und dem Monitoring rastender Wasservogel (Sudfeldt &
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Trautmann 2015). MhB und MsB ergeben Daten zu Bestandstrends von Brutvogelarten. Beim
Monitoring haufiger Brutvogel werden festgelegte Flachen bearbeitet, wahrend beim Moni-
toring seltener Brutvogel bei bestimmten, ausgewahlten Arten direkt der Brutbestand und die
-verbreitung erfasst wird. Das Monitoring rastender Wasservogel liefert von einer umfangrei-
chen Stichprobe von Gewdssern Bestandsdaten fiir die dort vorkommenden Rastvogel auBer-
halb der Brutzeit, vor allem von Gansen, Enten, Schwanen und Moéwen (Sudfeldt et al. 2012a,
Sudfeldt & Trautmann 2015). Die Ergebnisse und Trendanalysen aus allen Vogelmonitoring-
programmen werden jahrlich in einem Bericht ,Vogel in Deutschland” veroffentlicht (Flade et
al. 2008, Gerlach et al. 2019, Sudfeldt et al. 2007, 2008, 2009, 2010, 2012b, 2013, Wahl et al.
2011, 2015, 2017, 2020).

Sudfeldt & Trautmann schreiben (2015) beziiglich des MhB: ,,Beim Monitoring haufiger Brut-
vogel (seit 2004) werden auf festgelegten 1 km? groRen Probefldchen tiber ganz Deutschland
anhand von Linienkartierungen (einer aufwandsreduzierten Form der Revierkartierung) Re-
vierbestande haufiger Brutvogelarten erfasst. Die Probeflaichen wurden vom Statistischen
Bundesamt als repradsentativ fiir die verschiedenen Lebensraum- und Landschaftstypen in
Deutschland im Rahmen einer stratifizierten Stichprobenziehung ausgewahlt”. Die Schichtung
nach ,Lebensrdaumen” und ,Naturrdumen” stellt sicher, dass auch Probefldachen von in
Deutschland selteneren Lebensraumen ausreichend reprasentiert sind (Mitschke et al. 2005).
Letztendlich wurden 2.637 Probeflachen bestimmt. Neben 1.000 Probeflachen des Grundpro-
gramms gibt es 1.637 weitere Probeflachen, die u. a. als erweiterte Stichprobe fiir vertiefende
Aussagen fur die einzelnen Bundeslander bearbeitet werden (DDA 2021b). Das erklart die
hohe Probeflachen-Dichte in den drei Stadtstaaten (Abb. 4). Derzeit werden von den 2.637
rund 1.700 Probefldchen bearbeitet (Kunz et al. 2020, Wahl et al. 2020). Sudfeldt &Trautmann
2015 schreiben ,,Die auf den Erstflachen erhobenen Revierdaten werden genutzt, um mit Hilfe
logistischer Regressionsmodelle im Programm TRIM Populationstrends zu berechnen®. Das
MhB generiert aktuell bundesweite Trends fiir 99 Vogelarten (Wahl et al. 2020). Der DDA er-
ganzt zur Nutzung der Daten des MhBs: ,Die Daten des Programms werden in vielfaltiger
Weise eingesetzt: Sie erlauben es, die Auswirkungen verschiedener Landnutzungen auf die
Vogelwelt einzuschatzen. Das MhB liefert eine Datenbasis fiir Indikatoren zur Artenvielfalt,
zur Nachhaltigkeit und zum Klimawandel in den Strategien der Bundesregierung [...]. Neben
bundesweiten Aussagen kdnnen auf Basis des MhB reprasentative Einschatzungen zur Be-
standsentwicklung haufiger Brutvogelarten auch fiir einzelne Bundeslander getroffen wer-
den” (DDA 2021a).
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Abb. 4  Raumliche Verteilung der Probeflachen des Monitorings haufiger Brutvogel in Deutschland.
(© DDA 2021a).

Das Monitoring seltener Brutvogel lief 1977 an und wird vom DDA organisiert und koordiniert
(DDA 2021b). Sudfeldt & Trautmann (2015) schreiben tiber das MsB: ,,Das Monitoring seltener
Brutvogel erfasst alle Arten, die nicht ausreichend lGber das MhB abgedeckt werden kénnen,
weil sie z. B. nur sehr selten vorkommen, unregelmaRig an unterschiedlichen Orten briiten
oder als mittelhdufige Arten (insbesondere bei groen Revieren oder wassergebundenen Le-
bensrdumen) mit der Methode des Monitorings haufiger Brutvogel nicht reprasentativ erfasst
werden kénnen”. Das MsB wird kontinuierlich Giberarbeitet, z. B. werden seit 2017 bundesweit
einheitliche Erfassungsvorgaben fiir die MsB-Arten neu abgestimmt, auch kommen sukzessiv
neue Gruppen und Arten hinzu (Tab. 15; DDA 2021b). Dieser Prozess soll kontinuierlich fort-
geflihrt und das MsB zu einem gebietsbezogenen, onlinebasierten Monitoring entwickelt wer-
den und als Grundlage zur Ermittlung von Trends dienen (DDA 2021, Wahl et al. 2020). Weit-
verbreitete, , mittelhdufige” Arten (z. B. Rebhuhn oder Wachtel) sollen auf TK25-Quadranten
oder Minutenfeldern (2 x 2 km) erfasst werden. Sudfeldt & Trautmann (2015) zufolge sollen:
»2unregelmaBige Brutvogelarten (z. B. Seeschwalben) und seltene Horst- und Koloniebriter
(Adler oder Reiher) punktgenau [...], Vogel mit konzentrierten Vorkommen (v. a. Arten der
Feuchtgebiete) Uber unregelmiaRig abgegrenzte Zahlgebiete” erfasst werden. DDA (2021b)
halt fest, dass die verschiedenen Arten ,[...] ganz unterschiedliche Anforderungen an ein Mo-
nitoring [stellen], weshalb eine ganze Reihe unterschiedlicher Erfassungsmethoden notig ist,
um das heterogene Artenspektrum der seltenen Brutvogel abdecken zu kénnen”. Die Be-
standstrends werden auf der Basis jahrlicher absoluter Bestandszahlen oder —indizes ermittelt
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(Sudfeldt & Trautmann 2015). Etabliert wurden bisher die MsB-Module fiir die Koloniebriiter
Graureiher, Saatkrahe und Uferschwalbe, fiir die zwei seltenen Reiherarten Purpurreiher und
Nachtreiher, die Erfassung der Spechtarten, von Zaunammer, von Wachtelkdnig sowie die Er-
fassungsmodule fiir Brutvogel an Binnengewassern, Rohrichtbriitern, Moéwen und
Seeschwalben, wahrend sich das Modul fir Wiesenlimikolen im Aufbau befindet (Tab. 15).

Tab. 15: Die aktuellen Module des Monitorings seltener Brutvogel in den Bundeslandern Deutsch-
land (gedndert aus DDA 2021b).

Modul Verfiigbar in den Bundeslandern
Binnengewadsser BW, RP, SN, ST
Graureiher BE, BW, BY, HB, HE, HH, NI, NW, MV, RP, SH, ST, TH

Mowen und Seeschwalben BY, HB, HH, MV, NW, RP, SH, ST

Réhrichtbriiter BW, RP, SH, SN, ST

Saatkrdhe BE, BW, BY, HB, HE, HH, RP, SH, ST, TH
Spechte BE, BW, BY, HE, HH, RP, SH, SN, ST und TH
Uferschwalbe BW, HE, HH, NW, RP, SH, SN, ST und TH
Wachtelkdnig HB, HH, NI, NW, RP, SH, ST und TH
Wiesenlimikolen HH, NI, SH, ST

Zaunammer BW, RP

Seit Giber 50 Jahren werden rastende Wasservogel in Deutschland nach internationalen Stan-
dards gezahlt, seit den 1960er Jahren ist das Monitoring rastender Wasservogel in Deutsch-
land Bestandteil des International Waterbird Census (DDA 2021c). Aus den Daten des Wasser-
vogelmonitorings werden bundesweite BestandsgrofRen und Trends fiir etwa 150 Vogelarten
aullerhalb der Brutzeit ermittelt. Das Wasservogel-Monitoring besteht aus mehreren Baustei-
nen. Das BfN hilt dazu fest: ,So lassen sich die Unterschiede im Verhalten und der Okologie
der einzelnen Arten bericksichtigen und gleichzeitig belastbare Angaben iber Vorkommen
und Trends ermitteln” (BfN 2022b). Das Basismodul ist das Monitoring rastender Wasservogel
(,Wasservogelzahlung”), welches im Winterhalbjahr zwischen September und April durchge-
fuhrt wird (Abb. 5). Wahl et al. (2011) schreiben: ,,Uber 3.000 Z3hlgebiete wurden mindestens
einmal seit Beginn der [Wasservogel-]Zahlungen erfasst. Im Januar zur internationalen Mitt-
winterzahlung werden Wasservogel jahrlich in Giber 1.500 Gebieten erfasst.” Das Ziel ist die
weitestgehend genaue Zahlung des Gesamtbestandes der zu erfassenden Wasservogel im
Zahlgebiet (DDA 2021c). Das zu erfassende Artenspektrum wurde und wird sukzessive erganzt
und umfasst aktuell alle Entenvogel einschlielRlich der Ganse, Schwane und Sager, aber auch
das Blasshuhn, die Wattvogelarten sowie regional die Méwen und die Seeschwalben (Wahl et
al. 2017). Seit 2017 wird auch eine ,erweiterte Artenliste” erfasst mit typischen Gewdsserar-
ten wie z. B. Gebirgsstelze, Wasseramsel, Eisvogel (DDA 2021c). Spezielle Ergdnzungsmodule
decken bestehende Liicken ab wie z. B. die Module ,Rastende Ganse und Schwane” sowie die
»Mowen-, Kranich- oder Kormoran-Schlafplatzzdhlung” (DDA 2021c, Wahl et al. 2017). Beim
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Modul ,,Ganse und Schwane” wird der im Zdhlgebiet anwesende Rastbestand gezahlt, an den
Rastplatzen und/oder den Schlafplatzen, allerdings nicht in allen Regionen. Eine erweiterte
Artenliste ergdnzt das Monitoring um Kranich, Grau- und Silberreiher, Kiebitz, Goldregenpfei-
fer und GroRRen Brachvogel (Wahl et al. 2017, Tab. 16).

Abb.5 Zahlgebiete im Rahmen des Monitorings rastender Wasservogel in Deutschland. Die GroRRe
der Zahlgebiete ist vor allem in Siiddeutschland regional unterschiedlich (© DDA 2021c).

5.1.1.2 Eignung des Vogelmonitorings fiir ein GE-Monitoring

Vogel werden im Allgemeinen nicht als vorrangige Indikatoren flr potenziell negative Auswir-
kungen von gentechnisch veranderten Organismen berlicksichtigt, mogliche schadliche di-
rekte und indirekte Effekte durch GVO-Anbau sind aber beschrieben. Insbesondere indirekte
Wirkungen wurden untersucht und genannt, wie eine durch den Anbau von gentechnisch ver-
anderten Pflanzen bedingte Reduktion der Insekten- und Wildkrautervielfalt mit einem nega-
tiven Kaskadeneffekt auf bestimmte Vogelarten in der Agrarlandschaft (z. B. Butler et al. 2007,
Chamberlain et al. 2007, Gibbons et al. 2006). Generell sind Vogel gute Indikatororganismen
aufgrund der umfangreichen Kenntnisse liber die Biologie und lGber die Gefahrdungsfaktoren
der einzelnen Arten sowie die zahlreichen Monitoringprogramme mittels standardisierter Er-
fassungsmethoden, welche zu belastbaren Datenanalysen beziglich Haufigkeit, Verbreitung
und Bestandstrends fiihren. Nicht zu vernachlassigen ist auch der Umstand, dass die Datener-
hebungen und —Auswertungen der bestehenden Vogelmonitoringprogramme in der Regel
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langfristig durch geeignete Organisationsstrukturen sichergestellt sind (Sudfeldt et al. 2012;
Sudfeldt & Trautmann 2015).

Das Monitoring haufiger Brutvogel und das Monitoring seltener Brutvogel sind mit gewissen
Einschrankungen fiir ein GE-Monitoring einsetzbar. Die hierzu bendtigten Populationstrends
werden regelmaRig (oft jahrlich aktualisiert) erstellt. Von Vorteil ist, dass Datenreihen seit
mindestens 10 Jahren existieren, so dass bereits ein ausreichender Datensatz fur Trendver-
gleiche zwischen der Situation vor und nach Einfihrung von GE-Organismen existieren wiirde.
Flir das Monitoring seltener Brutvogel gibt es teilweise sogar noch langere Zeitreihen. Die
Qualitat der Ergebnisse ist beim MhB fiir viele Arten gut, da nach standardisierter Erfassungs-
methode und mit festgelegtem Probeflachennetz vorgegangen wird. Beim MsB der Vergan-
genheit kann sich aber die Datenqualitat in Abhadngigkeit vom Auftreten (Haufigkeit und Ver-
breitung) der Arten betrachtlich unterscheiden (Sudfeldt & Trautmann 2015), seit 2017 wer-
den aber bundesweit einheitliche Erfassungsvorgaben fiir die MsB-Arten abgestimmt (DDA
2021b). Da Vogel relativ weit oben in der Nahrungskette stehen und von GE-Organismen vor
allem indirekte Auswirkungen zu erwarten sind, werden negative Wirkungen aber meist eher
Uber einen langeren Zeitraum > 5 Jahre statistisch nachzuweisen sein, auch aufgrund der hau-
fig ausgepragten Populationsdynamik vieler Arten (Sudfeldt & Trautmann 2015).

Im Rahmen eines GE-Monitorings wéaren diejenigen Brutvogelarten von besonderem Inte-
resse, die potenziell am starksten den GE-Organismen und/oder ihren Produkten gegeniiber
exponiert waren. Dies gilt voraussichtlich, aber nicht nur, flir Arten von landwirtschaftlichen
Flachen, also Vogel, die Agrarflachen als Brutgebiet oder als Nahrungsgebiet nutzen (Butler et
al. 2007, Chamberlain et al. 2007, Gibbons et al. 2006,). Dies wird von Fall zu Fall anders gela-
gert sein und muss einer fallspezifischen Risikobewertung vorbehalten sein (siehe auch die
GE-Fallbeispiele). Fiir ein GE-Monitoring miissten gegebenenfalls die Artenlisten und der Er-
fassungsumfang angepasst werden. Zum einen, um die betrachtlichen regionalen Unter-
schiede zu berticksichtigen, und zum anderen, um diejenigen Brut- und Rastvogel zu erfassen,
die besonders sensibel auf indirekte Anderungen ihres Lebensraumes (Nahrungsangebot, Ha-
bitatausstattung) und Intensivierung der Landwirtschaft reagieren. Zlighart & Breckling (2003)
schlagen fiir ein GVO-Monitoring eine Liste der Vogel in Ackern sowie Brach- und Odflichen
vor, welche 44 Arten umfasst. Darauf aufbauend konzipierten Sudfeldt & Trautmann (2015)
eine Indikatorenliste fiir ein GVO-Monitoring von 32 Arten. Diese Artenlisten sollten fiir ein
GE-Monitoring nochmals tUberprift und erweitert werden, z. B. fir bisher nicht aufgefiihrte
Arten(gruppen) wie Schwarzmilan, Falken, Tauben, Drosselarten, Ménchsgrasmiicke, Elster o-
der auch weitere Finkenarten.

Brutvogel mit groBen Territorien und Nahrungssuchradien wie z. B. die Greifvogel Rotmilan,
Mausebussard oder Wiesenweihe werden mittels der MhB-ProbeflachengroRen (1x1 km)
nicht ausreichend abgedeckt und missten speziell im Rahmen des Monitorings seltener Brut-
vogel neu miterfasst werden. Insbesondere der Rotmilan ware eine geeignete Indikatorart fir
Agrarflachen (Griineberg & Karthauser 2019, Katzenberger 2019). Es existiert zwar eine Zadh-
lung der Rotmilane in den Bundeslandern, aber diese umfasst nur eine Januarzédhlung der Win-
terschlafpldtze zu einem einzigen Termin (Kunz & Katzenberger 2021). Ein weiteres Manko
von Brutvogelarten mit groRflachigem Raumbezug ist, dass nicht immer ein raumlicher Bezug
zu moglichen GVO-Anbauflachen hergestellt werden kann (Sudfeldt & Trautmann 2015). Fir
diese Arten wiére eine direkte Horstkontrolle im Rahmen des MsB die geeignete Erfassungs-
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methode (vgl. DDA 2011). Ein brutbiologisches Monitoring, also die Erfassung des Bruterfol-
ges, ware generell ein sinnvolles Zusatzmodul fir ein GE-Monitoring (Zlghart & Breckling
2003).

Neben den Brutvogeln sind Nahrungsgaste auRerhalb der Brutzeit auf den Agrarflachen ein
wesentlicher Aspekt, was aber in den bisherigen Konzepten zu einem GVP-Monitoring kaum
bericksichtigt wurde (Zighart & Breckling 2003). Hier sind vor allem Ganse, Halbgdnse und
Schwane zu nennen, die im Monitoring-Modul ,Rastende Ganse und Schwane” des DDA er-
fasst werden (Tab. 16).

Tab. 16: Artenspektrum des Monitorings ,Rastende Ganse und Schwane” des DDA. Gezahlt wird im
Winterhalbjahr von September bis Marz und im Mai (1x pro Monat) (gedndert aus DDA

2021d).
Modul ,,Feldzdh- Modul ,,Schlafplatz-
lung“ zdhlung”
Arten(gruppe) Basis-Artenliste Erweiterte Artenliste  Basis-Artenliste
Schwine? X X X
Ganse (inkl. Brand- X X X
génse)
Halbganse X X
Silberreiher X
Graureiher X
Kranich X X
Kiebitz X
Goldregenpfeifer X
Gr. Brachvogel X
Regenbrachvogel X
Kampflaufer X
Kornweihe X

Das Hauptmodul des Monitorings der Wasservogel auf den Gewassern erscheint aufgrund sei-
ner langjahrigen Zeitreihe (seit 1967 standardisiert) und des groRen Stichprobenumfangs
(1.500 — 3.000 Zahlgebiete) sehr gut geeignet, etwaige Effekte auf Populationstrends der Ge-
wasser-Avifauna zu erfassen (vgl. Abb. 5). Zu beachten ist allerdings, dass die
Wasservogelziahlung den Bestand des Winterhalbjahres erfasst und nicht den Brutbestand.
Moglicherweise findet aber eine potentielle Exposition gegeniber GE-Organismen und/
oder Produkten auch nur lokal/regional begrenzt statt, so dass nur ein Bruchteil der
Zahlgewasser betroffen ist. Inwieweit der Stichprobenumfang dann ausreichend
statistische Machtigkeit aufweist, um auch Trends fiir einzelne ausgewihlte Arten und auf lo-

Linkl. aller nicht-heimischen Arten und Hybriden
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kaler Ebene signifikant nachzuweisen, wurde bisher nicht analysiert und muss offenbleiben.

In einer prospektiven Poweranalyse untersuchten Sudfeldt & Trautmann (2015), inwiefern
der Stichprobenumfang des MhB den signifikanten Nachweis eines negativen Trends von
acht haufigen Vogelarten aufgrund des Anbaus von GV-Pflanzen ermdglicht. Als Szenarien
wurden eine 1 %ige und 3 %ige jahrliche Abnahme der jeweiligen Population simuliert,
entsprechend der Rote-Liste-Kriterien eines Riickgangs zwischen 5 % und 20 % Uber 25 Jahre
(Sudbeck et al. 2007). Ein statistisch gesicherter Nachweis einer 3 %igen
Populationsabnahme aufgrund von GVP-Anbau ware mittels des MhB deutschlandweit
moglich fir die haufigeren Arten Aas-krdhe, Feldsperling und Goldammer. Nicht moglich
war in der Regel ein Nachweis auf Lander-ebene, fir einen 1 %igen Rickgang der
Populationsdichte und fiir die getesteten, etwas we-niger haufigen Arten (Dorngrasmiicke
Jagdfasan, Kiebitz, Klappergrasmiicke und Sumpfrohr-sanger). Als Grund geben Sudfeldt &
Trautmann (2015) die hohen Fluktuationen der Popula-tionsdynamiken, die zusatzlich noch
regional unterschiedlich sein kdnnen, und die groBen Re-viergroRen einzelner Arten an.

Die Analyse der Ursachen einer Bestandsveranderung, d. h. die Aufdeckung von Ursache-
Wir-kungsbeziehungen, ist bei einem GE-Monitoring elementar wichtig. Prinzipiell ist das mit
den Daten des MhB moglich (Busch et al. 2020). Voraussetzung ist allerdings, dass
aussagekraftige Daten nicht nur zur Exposition gegeniliber den GE-Organismen und ihren
Produkten, sondern auch weiterer relevanter Umweltparameter (z. B. Witterung,
Landnutzung, Habitatqualiat) in ausreichend raumlicher und zeitlicher Auflésung vorliegen
(Busch et al. 2017). Dies ist wichtig, um ausschliefen zu kdnnen, dass andere Faktoren als die
GE-Organismen fiir den beobachte-ten Bestandstrend verantwortlich sind. Diese
bendtigten Umweltparameter stehen fiir den Agrarraum im Wesentlichen zur Verfligung,
fir andere Lebensrdume jedoch nicht, vor allem nicht in der erforderlichen zeitlichen
Auflésung. Des Weiteren liegen manche Parameter, z. B. der Pestizideinsatz, auch nicht in
ausreichend rdaumlicher Auflosung vor (Busch et al. 2017). Eine umfangreiche,
systematische Sammlung relevanter Umweltparameter innerhalb der MhB-Flachen ware
daher zukiinftig dringend notwendig.

5.1.1.3 Fazit

Das Vogelmonitoring ist prinzipiell fiir ein GE-Monitoring geeignet und einsetzbar, bedarf aber
einiger, zum Teil umfangreicher Anpassungen und Erweiterungen.

So ist mit dem derzeitigen Probeflachennetz des MhB nur fiir wenige Arten ein potenzieller
Effekt von GE-Organismen statistisch signifikant nachweisbar (Sudfeldt & Trautmann 2015).
Das gilt insbesondere, wenn kurzfristige Effekte (< 10 Jahre) nachgewiesen werden sollen, eine
regionale Differenzierung gewiinscht ist, die Exposition gegeniiber GE-Organismen gering ist
und/oder nur geringfligige Effekte auftreten. Insbesondere Populationstrends bei ,mittelhdu-
figen” Arten mit hohen Fluktuationen und regional unterschiedlichem Auftreten erlaubt die
Datenlage des MhB derzeit keine Auswertung auf Landerebene, z. B. bei Rebhuhn oder Wach-
tel (Sudfeldt & Trautmann 2015). Fir ein flaichendeckendes GE-Monitoring miisste daher das
Probenetz des MhB deutlich erweitert werden, um den Stichprobenumfang zu erhéhen. Die
Erhebungen des probeflachen- und gebietsbezogenen Monitorings seltener Brutvogel sind
ebenfalls prinzipiell fir ein GE-Monitoring nutzbar. Alle nicht Giber das MhB reprdsentativ zu
erfassenden Arten kdnnten lber das MsB abgedeckt werden. Dies betrifft insbesondere Arten
mit gro¥flachiger Raumnutzung wie die Greifvogel. Idealerweise wirde ein begleitendes brut-
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biologisches Monitoring angekoppelt. Es existieren bereits einige Greifvogel-Monitoringpro-
gramme (z. B. MEROS 2015, Lang et al. 2019c), die gegebenenfalls in das MsB eingebunden
werden konnten. Inwieweit etwaige Effekte von GE-Organismen mit dem MsB-Modul statis-
tisch nachgewiesen werden kénnten, wurde bisher noch nicht simuliert. Eine derartige Ana-
lyse mittels einer prospektiven Poweranalyse wird dringend empfohlen, um eventuell beste-
henden Bedarf an einer Ausweitung des Stichprobenumfangs aufzuzeigen.

Bei potenziellen Effekten von GE-Organismen auf die Avifauna der Gewasser scheint das all-
gemeine Monitoring der rastenden Wasservogel eine geeignete Basis fiir eine Uberwachung
darzustellen. Allerdings wurde auch hier bisher nicht Gberprift, inwieweit der Stichproben-
umfang der bearbeiteten Gewasser die Analyse statistisch absicherbarer Trends fir einzelne
Arten ermdglicht, weshalb der Datensatz einer solchen Uberpriifung unterzogen werden
sollte. Eine Verdichtung der Zahlkulisse an FlieBgewadssern und im urbanen Raum sowie lber
die Mittwinterzahlungen hinaus erscheint ebenfalls notwendig (Griineberg et al. 2017). Zu be-
rlicksichtigen ist auch, dass nur Daten fir das Winterhalbjahr vorliegen, also fiir rastende und
durchziehende Arten, und keine vollstandigen Monitoringdaten fiir die Brutperiode existie-
ren. Auch hier kann das MsB ergdanzend wichtige Informationen liefern tiber eine Verdichtung
und Ausweitung einzelner Sondermodule wie das Programm ,Rastende Ganse und Schwane”.
Auch hier miisste ebenfalls vorher die regionale Verbreitung und Anzahl der Erfassungsflachen
Uberprift werden, ob die Stichprobenzahl fiir den Nachweis von (regionalspezifischen) Trends
im Rahmen eines GE-Monitoring ausreichend ware.

5.1.2 HNV-Farmland-Monitoring

5.1.2.1 Das Programm

Das HNV-Farmland-Monitoring in Deutschland ist ein Monitoringprogramm, welches den Zu-
stand und die Verdnderungen der biologischen Vielfalt in der Agrarlandschaft erfassen soll
(BfN 2021a). Landwirtschaftsflachen mit hohem Naturwert (high nature value farmland; HNV-
Farmland) zeichnen sich durch eine extensive Bewirtschaftung, Vorkommen halbnatiirlicher
Vegetationstypen und unter anderem ein vielfaltig strukturiertes Landnutzungsmosaik aus,
wie z. B. artenreiches Magergriinland, extensiv bewirtschaftete Acker oder Weinberge sowie
Brachen (BfN 2021a, Hiinig & Benzler 2017). Laut BfN 2021a ,,[...] verfligen [diese] in der Regel
nicht nur Gber eine hohere Artenvielfalt, sondern beherbergen auch seltene und spezialisierte
Tier- und Pflanzenarten [...]“. Das HNV-Farmland-Monitoring wird deutschlandweit seit 2009
auf Giber 2.000 Stichprobenflachen in einem Vierjahreszeitraum regelmaBig durchgefiihrt und
vom BfN koordiniert (miindliche Kommunikation A. Benzler, Benzler 2009, Hiinig & Benzler
2017). Aufgrund der zeitlichen Auflésung der HNV-Farmland-Kartierungen wird alle vier Jahre
ein vollstandiger Erhebungsdurchgang abgeschlossen (BfN 2021a). Das HNV-Farmland-Moni-
toring nutzt die 1x1 km groRen Flachen der bundesweiten, reprasentativen Stichprobenfla-
chen, welche auch fir das MhB vom DDA verwendet werden (Abb. 6; BfN 2021a, Mitschke et
al. 2005).
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Abb.6 Verteilung der Stichprobenflachen fiir das bundesweite HNV-Farmland-Monitoring (aus
Hilnig & Benzler 2017).

Auf den Probeflachen werden alle landwirtschaftlichen Nutzflichen mit hohem Naturwert
und die agrarlandschaftstypischen Biotope und Strukturelemente erfasst, d. h. Offenland-
strukturen innerhalb der Agrarlandschaft, welche eine hohe Arten- oder Strukturvielfalt auf-
weisen (Tab. 17). ,Siedlungen, Wald und nicht landwirtschaftlich genutztes Offenland werden
nicht kartiert” (Hlinig & Benzler 2017). Zur Bewertung von Griinland, Ackerland, Brachen so-
wie Obst- und Rebflachen werden innerhalb der betreffenden Nutzflache (regionalspezifische)
lebensraumtypische Kenntaxa der Flora auf einem definierten Transekt mittels standardisier-
ter Erfassungsanleitungen aufgenommen (BfN 2020, 2021a). Hiinig & Benzler schreiben liber
die Kategorisierung der Landschaftselemente: ,,Die Bewertung der Landschaftselemente er-
folgt nach Kriterien der Struktur- oder Artenvielfalt” spezifisch fir jeden Typ (Tab. 17; Hiinig
& Benzler 2017). Laut BfN-Homepage stellen , Alle FFH-Lebensraumtypen (LRT) und gesetzlich
geschitzten Biotope [...], soweit sie als Bestandteile der Agrarlandschaft aufgefasst werden,
ebenfalls HNV-Farmland dar [...]“. Sie werden in Anlehnung an die Systematik der FFH-LRT-
Bewertung gutachterlich beurteilt (BfN 2021a). Hiinig & Benzler (2017) schreiben lber die
Stichprobenkulisse in einzelnen Bundeslandern: ,In den Bundeslandern Nordrhein-Westfalen
und Schleswig-Holstein wird die Stichprobenkulisse fir weitergehende Monitoringpro-
gramme genutzt und die Stichprobenflachen werden flachendeckend biotopkartiert”. Die
letztendliche Bewertung der HNV-Farmland-Elemente erfolgt Uber eine Differenzierung in
drei Qualitatsstufen (HNV I: duRerst hoher Naturwert; HNV II: sehr hoher Naturwert; HNV Il
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maRig hoher Naturwert). Beim HNV-Farmland-Indikator handelt es sich um einen Flachenin-
dikator und die ermittelte HNV-Farmland-Flache wird als Anteil der Landwirtschaftsflache mit
hohem Naturwert an der gesamten Agrarlandschaftsflache Deutschlands bzw. der Bundeslan-
der dargestellt (BfN 2020, 2021a, Hiinig & Benzler 2017). Das HNV-Farmland-Monitoring un-
terliegt einem umfangreichen Qualitatsmanagement, welches die Robustheit und Belastbar-
keit der erhobenen Daten sichert (z. B. Giber Schulungen der Kartiererinnen, Kontrollkartierun-
gen, Plausibilitatschecks, Datenmanagement).

Die BfN-Homepage (BfN 2021a) fasst tiber den HNV-Farmland-Indikator zusammen: ,Der
HNV-Farmland-Indikator ist inzwischen auf nationaler Ebene in das Indikatorenset der natio-
nalen Strategie zur biologischen Vielfalt und in den Pflanzenschutzindex (PIX) im Nationalen
Aktionsplan Pflanzenschutz integriert. Auf Linderebene ist er Teil des Indikatorensets der Lan-
derinitiative Kernindikatoren (LIKI)“.

Tab. 17: Nutzungs- und Biotoptypen der Agrarlandschaft, welche im Rahmen des HNV-Farmland-Mo-
nitorings bewertet werden (gedndert nach BfN 2020, 2021a).
Nutzungs- und Biotoptypen der Agrarlandschaft
Flachentypen Grinland
Obstflachen
Ackerflachen
Rebflachen
Brachflachen
Sonstige Lebensrdaume des Offenlandes (ges. gesch. Biotope, LRT)
Landschaftselemente Baumreihen, Baumgruppen, Einzelbaume
Hecken, Gebiische, Feldgehdlze inkl. Gehdlzsaume
Komplex-Elemente wie Feldraine und Béschungen mit Gehdlzen

Naturstein- und andere Trockenmauern sowie Stein- und Felsriegel, Sand-,
Lehm- und L6Rwande

Ruderal- und Staudenfluren sowie Sdume, inkl. Hochgrasbestande

Feuchtgebietselemente: Seggenriede, Rohrichte und Staudenfluren nasser
Standorte

Stehende Gewadsser bis 1 ha Grol3e
Graben
Badche und Quellen

Unbefestigte Feldwege / Hohlwege
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5.1.2.2 Eignung des HNV-Farmland-Monitoring fiir ein GE-Monitoring

Die bundesweit reprasentativen Stichprobenflachen des HNV-Farmland-Monitorings sind als
eine Grundstichprobe mit 1.000 Stichprobenflachen und als Erweiterungsstichprobe mit zu-
satzlichen 1.637 Stichprobenflachen realisiert (BfN 2021a; vgl. DDA-Vogelmonitoring). Die
Stichprobe ist als doppelt geschichtete Stichprobe realisiert, zum einen lGber die Landnutzung
(vgl. Tab. 17), und zum anderen (ber die Standorttypen (Schroder et al. 2001). Diese Stand-
orttypen bilden Raumklassen mit relativ einheitlichen abiotischen Eigenschaften und decken
sich teilweise mit Naturradumen bzw. Naturraumgruppen. Die Erweiterungsstichprobe unter-
liegt einem zusatzlichen Schichtungskriterium, dem geographischen Landerzuschnitt (BfN
2021a). Damit bildet das HNV-Farmland-Monitoring eine bundesweite, reprdsentative Grund-
lage fiir die Uberwachung etwaiger Zustandsveranderungen in der Agrarlandschaft, welche
als gut anwendbar fiir ein GE-Monitoring erscheint. Die Erweiterungsstichprobe bietet ein zu-
satzliches Potenzial insbesondere zur Regionalisierung tiber Auswertungen auf Landerebene.
Aufgrund der Schichtung kdnnen sich jedoch fiir einzelne Schichten geringe Stichprobenum-
fange ergeben (Hinig & Benzler 2017). Die Zahl der Stichprobenflachen pro Schicht hat eine
malgebende Bedeutung, da dadurch die Wahrscheinlichkeit einen signifikanten Effekt nach-
zuweisen bestimmt wird.

Ein Riickgang des HNV-Anteils an der Landwirtschaftsflache konnte statistisch nachgewiesen
werden. Der Anteil der Landwirtschaftsflaiche mit hohem Naturwert nahm von 2009 bis 2013
um 10 % ab (Benzler et al. 2015). Sowohl der Riickgang des Gesamtwerts als auch der negative
Trend bei Griinland, Acker und Brachen waren zwischen 2009 und 2015 signifikant (Hlinig &
Benzler 2017). Das HNV-Farmland Monitoring kann also einen bestimmten, kontinuierlichen
und signifikanten Riickgang der Flache mit hohem Naturwert auf den landwirtschaftlichen
Nutzflachen in Deutschland dokumentieren. Zu beachten ist allerdings, dass es sich hier um
einen integrierenden Summen-Indikator handelt (vgl. Tab. 17), also einzelne Biodiversitats-
Daten (auRer den Kenntaxa auf den Nutzflachen) nicht systematisch erfasst werden. Bei spe-
ziellen Fragestellungen oder Analysen zu einzelnen Tiergruppen fehlt daher die notwendige
Erfassungstiefe und Aussagekraft, um diese adaquat abzubilden. Goldberg zeigte 2013, dass
auf Griinland eine positive Korrelation zwischen HNV-Wert und der Pflanzen- und Tagfalter-
diversitat bestand, wahrend jedoch das Vorkommen von Heuschreckenarten nicht deutlich
assoziiert war. Inwiefern die HNV-Farmlanddaten mit anderen faunistischen Datensatzen kor-
relieren, oder nicht, sollte systematisch tberpriift werden.

5.1.2.3 Fazit

Das HNV-Farmland-Monitoring bietet eine umfangreiche Datenbasis und Potenzial fiir die ver-
schiedensten Forschungsansatze und Fragen zur biologischen Vielfalt in der Agrarlandschaft
(BfN 2021a). Veranderungen im Naturwert von landwirtschaftlichen Nutzflachen kénnen
nachgewiesen werden. Als Grundlage fiir ein GE-Monitoring erscheint die Methode prinzipiell
anwendbar, beispielsweise zum Nachweis eines Riickgangs des Anteils von landwirtschaftli-
chen Flachen mit hohem Naturwert. Fiir tiefergehende Analysen, z. B. auf der Ebene von Ar-
tengruppen, ist der HNV-Summenparameter aber nicht ausreichend. Ein Potenzial des HNV-
Farmland Monitorings fir das GE-Monitoring liegt in der Verschneidung mit den anderen Mo-
nitoringprogrammen des BfN, die auf denselben Probeflachen durchgefiihrt werden (z. B. das
Vogelmonitoring und das Okosystem-Monitoring). Dies erméglicht eine weitergehende Ana-
lyse von Korrelationen sowie Ursachen-Wirkungs-Analysen, bietet also Synergieeffekte fiir
alle involvierten Monitoringprogramme. Es ist jedoch zu tberpriifen, inwieweit der Stichpro-
benumfang des HNV-Farmland-Monitoring fiir detailliertere Auswertungen ausreichend ist,
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z. B. fir Trendanalysen einzelner Kenntaxa, und in welchem Umfang eine Verdichtung der
Stichprobenkulisse gegebenenfalls vorgenommen werden sollte.

5.1.3 FFH-Monitoring

5.1.3.1 Das Programm

Mit der FFH-Richtlinie (FFH-RL) verpflichten sich die Mitgliedstaaten der Europdischen Union
in Art. 11 zur Uberwachung (Monitoring) des Erhaltungszustandes der Lebensraumtypen (FFH-
RL-Anhang I) und Arten (FFH-RL-Anhange I, IV und V) von europdischem Interesse (Richtlinie
92/43/EWG des Rates vom 21. Mai 1992 zur Erhaltung der natiirlichen Lebensraume sowie
der wildlebenden Tiere und Pflanzen). Das Monitoring soll Daten fiir eine Bewertung des Er-
haltungszustandes der Lebensraumtypen und der in den Anhangen der Richtlinie aufgefiihr-
ten Arten liefern (BfN 2021d). Eine Beurteilung des Erhaltungszustandes der Arten und Le-
bensraumtypen muss alle sechs Jahre auf der Ebene der biogeografischen Regionen eines Mit-
gliedsstaates erfolgen. In einem mehrjahrigen Abstimmungsprozess haben Bund und Lander
sich auf ein gemeinsames Vorgehen beim FFH-Monitoring geeinigt und unter Einbeziehung
von Fachpersonenwurden Bewertungsschemata und Erfassungsmethoden fir die FFH-Le-
bensraumtypen und fiir die Arten nach FFH-RL-Anhdngen Il und IV erarbeitet (BfN & BLAK
2017a, b, BfN 2021d, Mdller et al. 2021, Sachteleben & Behrens 2010, Schnitter et al. 2006).

Die FFH-Arten und -Lebensraumtypen werden in mindestens 63 Stichprobenvorkommen er-
fasst und das Monitoring erfolgt sowohl innerhalb als auch auRerhalb von FFH-Gebieten (BfN
2021d). Die Vorkommen ,seltener” Arten und Lebensraumtypen werden vollstandig Gber-
wacht. Das Erfassungsintervall wurde art- bzw. lebensraumspezifisch festgelegt (jahrlich, drei,
zwei oder einmal in sechs Jahren). Das Monitoring basiert auf einer verbundenen Stichprobe,
d. h. es werden bei jedem Durchgang dieselben Vorkommen erfasst. Die Anzahl der zu erfas-
senden Vorkommen wurde nach Areal- bzw. Vorkommensanteil gewichtet auf die beteiligten
Bundeslander verteilt (BfN 2021d). Fiir bestimmte Artengruppen und Lebensraumtypen wird
auf bestehende Monitoringsysteme zurlickgegriffen (z. B. Bundeswaldinventur, Erfassungen
im Rahmen der Wasserrahmenrichtlinie, Fischotter- und Luchsmonitoring in den Landern). Die
Anhang V-Arten sind nicht in das bundesweite FFH-Monitoring einbezogen (BfN 2021d).

Fiir die Bewertung des Erhaltungsgrades der einzelnen Vorkommen der Lebensraumtypen
wird die Qualitadt der lebensraumtypischen Habitatstrukturen und in der Regel die Anzahl der
lebensraumtypischen Pflanzenarten herangezogen sowie die Beeintrachtigungen des Lebens-
raumes erfasst. Die LRT-spezifische Liste der zu erfassenden Pflanzenarten umfasst Arten der
Farn- und Bliitenpflanzen, in vielen Fallen auch Arten der Moose und Flechten. ,,Stérungsan-
zeiger” wie zum Beispiel Neophyten werden ebenfalls erfasst und bewertet (BfN & BLAK
2017b). Weiterhin gibt es bestimmte Lebensraumtypen, bei denen zuséatzlich ausgewahlte
Gruppen von Tierarten erhoben und bewertet werden. Insgesamt werden in Deutschland 85
LRT des Anhangs | im Rahmen des bundesweiten FFH-Monitorings untersucht (BfN & BLAK
2017b, Mdller et al. 2021).

Flir das Monitoring der FFH-Arten der FFH-RL-Anhadnge Il und IV werden die Kriterien ,,Zustand
der Population®, ,Habitatqualitdt” und , Beeintrachtigungen” erfasst (BfN 2021d). Die Bewer-
tung des Zustands der Population erfolgt im Allgemeinen Uber die PopulationsgréRe und die
Trendentwicklung. Je nach Art werden zusétzliche Erfassungen durchgefihrt, wie z. B. Unter-
suchung der Populationsstruktur, Reproduktionsnachweis oder Gesundheitszustand (BfN &
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BLAK 20173, Schnitter et al. 2006). Insgesamt stehen 162 Arten in Deutschland in den Anhan-
gen Il und IV (10 Moose, 24 GefaBpflanzen, 8 Mollusken, 2 Krebse, 10 Libellen, 11 Kafer, 16
Schmetterlinge, 31 Fische, 12 Amphibien, 8 Reptilien, 30 Sdugetiere ohne Meeressauger (BfN
& BLAK 2017a). 145 Arten werden lber das bundesweite Monitoring bewertet (Mdller et al.
2021).

5.1.3.2 Eignung des FFH-Monitorings fiir ein GE-Monitoring

Prinzipiell kann das FFH-Monitoring einen nitzlichen Beitrag zu einem GE-Monitoring liefern.
Insbesondere die Vegetationskartierungen von lebensraumtypischen Pflanzenarten in den
LRT des FFH-RL-Anhang | bieten Detailinformationen zum Zustand und der Entwicklung der
Pflanzen-Biodiversitat auf den Probeflachen. Zusatzlich sind bei einigen LRT auch Erfassungen
zur Fauna vorgesehen: z. B. wird beim LRT ,,Dystrophe Seen”im Rahmen des FFH-Monitorings
die Libellenfauna aufgenommen, fiir die diversen Lebensraumtypen der , FlieBgewdsser” wer-
den die im Rahmen der Wasserrahmenrichtlinie erhobenen Daten zu Fischen und Makro-
zoobenthos verwendet, und fir den Lebensraumtyp ,nicht touristisch erschlossene Hohlen”
werden cavernicole Tierarten (insb. Fledermause) beriicksichtigt (BfN & BLAK 20173, b).

Die LRT werden einmal innerhalb eines Berichtszeitraumes (sechs Jahre) erfasst. Fiir die ein-
zelnen Pflanzen- und Tierarten unterscheiden sich die empfohlenen Erfassungsintervalle be-
trachtlich und variieren zwischen einer und sechs Erfassungen im Berichtszeitraum. Das heiRt,
fir die LRT und einzelne Arten ist immer erst nach sechs Jahren eine Trendanalyse moglich,
wahrend der Rest der Arten haufiger erfasst wird, i. d. R. durchschnittlich ein bis drei Mal in
sechs Jahren (vgl. Tab. 18).

Tab. 18: Anzahl der Bestandsiberpriifungen im sechsjahrigen Berichtszeitraum des FFH-Monitorings
fur einzelne Artengruppen (nach BfN & BLAK 2017a). SD: standard deviation (Standardab-

weichung).
Artengruppe Mittelwert £ SD Minimum Maximum
Moose 1,50+ 0,55 1 2
Farn/Blutenpflanzen 2,38 +1,36 1 6
Mollusken 1,00 1 1
Krebse 2,00 2 2
Libellen 2,56 +0,53 2 3
Kafer 1,82 +£1,54 1 6
Schmetterlinge 2,00+0,39 1 3
Fische 2,57+1,43 2 6
Amphibien 1,50+0,52 1 2
Reptilien 1,25+ 0,46 1 2
Saugetiere 2,57+1,14 1 6
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Anhand der erfassten Daten ist eine statistische Trendanalyse von Zustandsverdanderungen
(Bestandstrends) auf der Basis der Stichprobenerhebung prinzipiell moglich. Der Stichproben-
umfang und die Varianz werden sich jedoch zwischen den einzelnen Lebensraumtypen und
FFH-Arten stark unterscheiden, was sich direkt auf die statistische Machtigkeit der einzelnen
Datensatze auswirkt. Sachteleben & Behrens (2010) schatzten mittels einer hypothetischen
Berechnung den Stichprobenumfang auf n = 105 zum Nachweis eines 30 %igen Effektes der
Bestandsverdanderung ein (bei p = 0.05 und 80 % Power), d. h. um einen geringeren Effekt
nachzuweisen, wiirde man theoretisch einen noch groRReren Stichprobenumfang bendtigen.
Mit einer StichprobengrolRe des FFH-Monitorings von n = 63 ist laut Sachteleben & Behrens
(2010) nur ein 30 %iger Effekt bei einem Signifikanzniveau von p = 0.20 nachweisbar (bei einer
Power von 80 %). Die Wahrscheinlichkeit, einen moglichen (GE-)Effekt nachzuweisen, ist da-
her zumindest flr die selteneren Lebensraumtypen und Arten aufgrund des zu geringen Stich-
probenumfangs limitiert. Entscheidend ist aber, dass bisher keine Stichprobenabschatzung
mit konkret vorliegenden Daten und Varianzen berechnet wurde, so dass die genaue Nach-
weiswahrscheinlichkeit eines Effektes durch das FFH-Monitoring unklar ist, insbesondere in
der Betrachtung einzelner Lebensraume und Arten.

Der Grad der Reprasentativitat der erfassten FFH-Lebensraume kann unseres Erachtens nicht
exakt eingeschatzt werden, da die Grundgesamtheit und regionale (Flachen)Verteilung der
betreffenden Lebensraumtypen und Populationen der Arten nicht genau bekannt sind. Sach-
teleben & Behrens (2010) schatzen die Reprasentativitat aber fachgutachterlich als ausrei-
chend ein. Die Verteilung der FFH-Lebensraumtypen innerhalb der Bundeslander erfolgte pro-
portional zur jeweiligen Gesamtlebensraumflache und deren Anteile im jeweiligen Bundes-
land, wodurch sich eine sehr unterschiedliche regionale Verteilung ergibt (Tabelle 4 in Sach-
teleben & Behrens 2010). Es ist daher zu erwarten, dass bei einer regionalen oder lokalen
Betrachtung und Auswertung aufgrund des dann geringeren Stichprobenumfanges die Mog-
lichkeit eines Effektnachweises stark abnimmt.

Der Flachenbezug des bundesweiten FFH-Monitorings diirfte sich vermutlich oft von dem Wir-
kungsbereich etwaiger Anwendungen von GE-Organismen unterscheiden, da sich die FFH-Le-
bensraume und Vorkommen geschiitzter Arten in gewisser Distanz zu den Anwendungsgebie-
ten von GE-Organismen befinden kénnen. Im FFH-Monitoring wird der Erhaltungsgrad eines
Vorkommens unter Beachtung der ndheren Umgebung erfasst und bewertet (BfN & BLAK
2017a). Fir ein GE-Monitoring sind die Daten daher nur anwendbar, wenn die FFH-Lebens-
raume und erfassten FFH-Artvorkommen den betreffenden Anwendungen von GE-Organis-
men gegeniiber ausreichend exponiert sind, also sich in der Nachbarschaft oder Nahe befin-
den. Die Anwendbarkeit des FFH-Monitorings fiir ein GE-Monitoring wird daher stark vom je-
weiligen GE-Organismus, seiner moglichen Umweltwirkungen, und den betroffenen Lebens-
raumen abhangen.

Ein Vorteil des FFH-Monitorings liegt in der gleichzeitigen Erfassung der Habitatqualitdt und
der Beeintrachtigungen, auch wenn diese Daten lediglich semi-quantitativ und in Klassen er-
hoben werden und damit eher allgemeiner Natur sind. Aber in gewissem Umfang ermoglichen
diese Rahmendaten gegebenenfalls eine Analyse der Ursachen von festgestellten Zustands-
veranderungen.
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5.1.3.3 Fazit

Das FFH-Monitoring kann im Rahmen eines GE-Monitorings Anwendung finden, um die
Schutzziele geschiitzter Arten und Lebensraume abzudecken, zumindest derjenigen, welche
in Anhang | und IV der FFH-Richtlinie aufgelistet sind. Die Erfassungen und Auswertungen er-
folgen systematisch, sowie standardisiert, und liefern somit eine robuste und belastbare Da-
tengrundlage. Die Untersuchungstiefe (Erfassungsintervalle, Anzahl an Fallen bzw. Probenah-
men, etc.) erscheint aber teilweise nicht ausreichend, um die Wirkung von GE-Organismen auf
FFH-Arten statistisch ausreichend beurteilen zu kénnen; dies misste gegebenenfalls fallspezi-
fisch analysiert werden und die Erfassungsintensitat anhand der entsprechenden Leitlinien
angepasst werden (vgl. Materialsammlung zu Erfassungsmethoden fiir ein Insektenmonito-
ring: Schuch et al. 2020).

Zu beachten ist auch, dass innerhalb des FFH-Monitorings seltene Lebensraumtypen und Ar-
ten erfasst werden, ein Effekt des Anbaus von GE-Kulturpflanzen sich aber eventuell eher in
der ,,Normallandschaft”, d. h. in der intensiv genutzten und nicht geschiitzten Landschaft, die
90 % der Flache Deutschlands umfasst, und bei weiter verbreiteten Arten als den seltenen
zeigen wirde. Bei der Ausbringung anderer GE-Organismen als GE-Kulturpflanzen kann jedoch
eine mogliche Exposition von FFH-Lebensraumtypen bzw. —arten von Relevanz sein und muss
fallspezifisch Gberprift werden (z. B. im Falle der Ausbringung mobiler GE-Organismen).

Offene Fragen bestehen auch beziiglich der vermutlich nicht ausreichenden (regionalen) Re-
prasentativitdt der erfassten FFH-Lebensraumtypen. Eine Verdichtung des Stichprobenumfan-
ges ware sicher generell als auch fiir die Einbindung in ein GE-Monitoring zu wiinschen. Zur
Beurteilung in welchem Umfang eine derartige Verdichtung notwendig ware, sollte eine Stich-
probenabschadtzung mit konkreten Daten und Varianzen erfolgen.

5.1.4 Insektenmonitoring

5.1.4.1 Das Programm

Das Insektenmonitoring befindet sich aktuell in Konzeption und im Aufbau (BfN 2018, BfN
2021e). Das bundesweite Insektenmonitoring soll Aussagen zu haufigen Insekten der Gesamt-
landschaft Deutschlands (Saule 1 ,,Monitoring haufiger Insekten), wie auch zu seltenen oder
geklumpt vorkommenden mittelhaufigen Insekten (Saule 2 ,Monitoring seltener Insekten®)
ermoglichen (BfN 2019, 2021d). Fur das ,,Monitoring haufiger Insekten” wird das Netz der
bundesweit reprasentativen Stichprobenflachen genutzt (BfN 2021d), das bereits Bestandteil
anderer bundesweiter Monitoringprogramme ist oder zukiinftig sein soll (HNV-Farmland-Mo-
nitoring, Monitoring haufiger Brutvogel, Okosystem-Monitoring). Neben den hiufigen Insek-
ten der Gesamtlandschaft sollen ferner die Arten seltener Lebensraume sowie seltene und
gefdahrdete Insekten, eingeschlossen werden (BfN 2019, 2021d). Fiir dieses ,,Monitoring selte-
ner Insekten” sind spezifische Flachenkulissen erforderlich (BfN 2018). In einem laufenden
Forschungs- und Entwicklungsvorhaben werden die konzeptionellen Grundlagen fir das ge-
plante bundesweite Insektenmonitoring entwickelt, unter anderem die Anforderungen an das
Monitoring analysiert, die Eignung einzelner Insektengruppen Uberpriift, sowie geeignete Er-
fassungsmethoden ausgewahlt (BfN 2021d, Schuch et al. 2020). Der ,einheitliche Methoden-
leitfaden Insektenmonitoring” wurde als erster Meilenstein hin zu einem harmonisierten Ein-
stieg in das bundesweite Insektenmonitoring Anfang 2019 vom BfN in enger Zusammenarbeit
mit den Landesfachbehorden erarbeitet (BfN 2021d). Neben einer Beschreibung der abge-
stimmten Zielstellungen und des grundlegenden Aufbaus des Insektenmonitorings enthalt er
auch Methodenbeschreibungen fiir drei erste Bausteine des Minimalprogramms der Saule 1
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»Monitoring haufiger Insekten”. Weitere Bausteinbeschreibungen sind derzeit in Erarbeitung.
Hierbei dient unter anderem auch die ,,Materialsammlung” zu Insektenerfassungsmethoden
von Schuch et al. als Grundlage, die die gangigen Erfassungsmethoden fiir verschiedene Insek-
tengruppen und Spinnen zusammenfasst (z. B. Sichtfang, Keschern, Malaisefalle, etc.).

5.1.4.2 Eignung des Insektenmonitorings fiir ein GE-Monitoring

Da sich das Insektenmonitoring noch in der Planung und Entwicklung befindet, kann die Eig-
nung fur ein GE-Monitoring noch nicht abschlieBend beurteilt werden. Die bisherigen Kon-
zepte und Richtlinien scheinen aber auch fiir ein GE-Monitoring duRerst zielflihrend zu sein.
Es werden standardisierte und anerkannte Erfassungsmethoden verwendet und es soll fir
verschiedene Bausteine der Saule 1 ,,Monitoring haufiger Insekten” eine reprasentative Stich-
probe in der ,Normallandschaft” auf Basis der existierenden, bundesweiten Stichprobenfla-
chen gezogen werden (je nach Tiergruppe auf Landschaftsebene, Grinland, Acker und/oder
Wald, siehe Abb. 7). Des Weiteren ist eine Verschneidung mit den naturschutzfachlichen Mo-
nitoringprogrammen der Lander sowie mit den bundesweiten Monitoringprogrammen des
BfN geplant. Neben den organisatorischen Vorteilen kdnnten so erhebliche inhaltliche Syner-
gien zwischen den verschiedenen, auf den betreffenden Flachen durchgefiihrten Monitoring-
programmen genutzt werden, welche auch weitergehende Auswertungen zu Ursache-Wir-
kungs-Beziehungen ermdglichen wirden. Die Erfassungsbausteine der Saule 2 ,,Monitoring
seltener Insekten” bilden eine wichtige Erganzung zur Erfassung der Insekten der Normallan-
dschaft. Hierbei werden nicht nur besonders geschiitzte und seltene Arten(gruppen) erfasst,
sondern auch spezifische, fiir Insekten und Spinnen bedeutende Lebensraume; beide Aspekte
waren durch die Sdule 1 ,Monitoring haufiger Insekten” nicht ausreichend abgedeckt (BfN
2021d, Schuch et al. 2020). Die Erfassungsbausteine beider Saulen (,Monitoring haufiger In-
sekten” und ,Monitoring seltener Insekten”) werden entweder einem Minimalprogramm zu-
geordnet, das bei der angestrebten bundesweiten Umsetzung bundesweit giiltige Aussagen
ermoglicht, oder einem erganzenden, optionalen Erweiterungsprogramm, das bei Umsetzung
durch mehrere Bundeslander gemeinsame Auswertungen ermdglichen wirde (BfN 2021d,
Abb. 7).

In der publizierten Materialsammlung (Schuch et al 2020) fehlt bisher eine tiefergehende Be-
handlung der Reprasentativitat der Stichprobenflachen-Auswahl, insbesondere inwieweit der
Stichprobenumfang spezieller Lebensraumtypen noch ausreichend reprasentativ fiir regio-
nale oder lokale Betrachtungen waren. Ebenso ware eine Poweranalyse fiir zumindest die
hauptsachlichen Indikatorgruppen zu empfehlen (Tagfalter & Widderchen, Heuschrecken,
Laufkafer & bodenlebende Spinnen), um den bendtigten Stichprobenumfang zum Nachweis
eines Effektes abschatzen zu konnen (vgl. z. B. Lang 2004, Lang & Biihler 2012, Lang et al. 2016,
2019a) — moglicherweise ist das jedoch bereits Bestandteil der bisher unveroffentlichten Kon-
zepterstellung.

Unklar bleibt auch, ob alle Erfassungen durch Fachpersonen durchgefiihrt werden sollen, oder
mit geschulten Laien im Rahmen eines , Citizen Science” Projektes (Ludwig et al. 2021), was
zusatzliche Organisationsleistungen und Koordination notwendig machen wiirde. Aber auch
dieser Aspekt ist vermutlich Bestandteil der laufenden Konzepterstellung.
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Abb.7 Schema zum modularen Aufbau des geplanten, bundesweiten Insektenmonitorings (aus BfN
2019).

5.1.4.3 Fazit

Das geplante Insektenmonitoring erscheint sehr gut geeignet, um Effekte auf die erfassten
Tierarten(gruppen) nachzuweisen, auch im Rahmen eines GE-Monitorings. Durch die Syner-
gieeffekte mit anderen Monitoringprogrammen, die auf denselben Probeflachen durchge-
fihrt werden, waren weitergehende Analysen moglich, die liber eine reine Bestandserhebung
hinausgehen.

Die geplanten Erweiterungsbausteine werden umgesetzt werden, um auch seltene Lebens-
raume und Arten abzudecken, und damit das Schutzziel , gefdhrdete Arten” ausreichend zu
bericksichtigen. Eine (raumliche) Verschneidung des Moduls ,,Monitoring seltener Insekten”
mit dem FFH-Monitoring seltener Lebensraumtypen und Arten wird aktuell geprift und be-
ricksichtigt werden, um maogliche Synergien zu nutzen.

Eine Stichprobenabschatzung zur notwendigen Anzahl von Probefldchen sollte unbedingt
noch durchgefiihrt werden, um den Stichprobenumfang abschatzen zu kénnen und letztend-
lich ausreichend Flachen zum Nachweis eines Effekts zu beproben. Die benétigte Stichproben-
zahl ist auch entscheidend fiir die Frage, ob geniligend Fachpersonen zur Bearbeitung der je-
weiligen Arten(gruppen) zur Verfligung stiinden.

5.1.5 Okosystem-Monitoring

5.1.5.1 Das Programm

Das Okosystem-Monitoring (OSM) befindet sich aktuell in der Planung und im Aufbau (BfN
2021b, c). Bisher wurden dafiir eine Machbarkeitsstudie (2015), sowie zwei Forschungs-und
Entwicklungsvorhaben das sogenannte OSM-I von 2016 — 2019 und das OSM-II von 2020 —
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2023, durchgefiihrt. Die Ergebnisse des OSM-I sind bereits in den BfN-Skripten publiziert wor-
den (Ackermann et al. 2020). Im Rahmen eines umfanglichen Biodiversitatsmonitorings in
Deutschland soll mit dem Okosystem-Monitoring eine vorhandene Datenliicke in der Gesamt-
landschaft geschlossen werden (BfN 2021c). Laut der BfN-Homepage (BfN 2021c) beinhaltet
,Das Okosystem-Monitoring [...] die wiederholte, systematische und flichendeckende Erfas-
sung und Bewertung von Biotopen auf den bundesweit reprasentativen Stichprobenflachen
[inklusive der FFH-Lebensraumtypen]”. Weiterhin wird der Zustand der Okosysteme auf den
bundesweit reprasentativen Stichprobenflachen, auf welchen bereits das HNV-Farmland-Mo-
nitoring, sowie das Monitoring haufiger Brutvogel stattfindet und das Insektenmonitoring ge-
plant ist, untersucht (BfN 2021c). , Der Einfluss von Faktoren wie Landnutzungswandel, Nut-
zungsdruck, Intensivierung der Landwirtschaft oder dem Klimawandel und damit von wesent-
lichen Treibern, welche auf die Biodiversitit einwirken, soll zukiinftig mit dem Okosystem-
Monitoring flr die Gesamtlandschaft dokumentiert und bewertet werden” (BfN 2021c). Das
heiRt, es soll quantifiziert werden, ob und welche Biotoptypen weiter an Flache einbiRen,
oder ob die Vielfalt unterschiedlicher Strukturen in der Landschaft ab- oder zunimmt, und
welche Strukturen (z. B. Kleinstrukturen wie Hecken und Gehdolze) davon betroffen sind. Dafiir
soll bei vielen Biotoptypen das Arteninventar der Flora als ein biotoptypenspezifisches Zusatz-
merkmal aufgenommen werden.

Im Zuge des OSM-I wurde daher ein bundesweit einheitlicher Kartierschliissel auf Basis der
Roten Liste der Biotoptypen, sowie eine Kartieranleitung zur Erfassung dieser Biotoptypen
entwickelt und diese auf 234 bundesweit reprasentativen Stichprobenflachen in gréRerem
Umfang getestet und optimiert (Ackermann et al. 2020, Ziighart et al. 2021). Neben der Bilan-
zierung der verschiedenen Biotoptypen ist auch eine Bilanzierung verschiedenen Nutzungsty-
pen moglich, so dass Trends in der Veranderung der Landnutzung erkannt werden kénnen.
Das aktuell laufende und anschlieBende OSM-II soll die bisher entwickelten Methoden opti-
mieren und beinhaltet weitere Kartierungen und Auswertungen (BfN 2021c). Ein wichtiger
Baustein des OSM-II ist die Evaluierung und Sicherstellung von Synergien mit bereits existie-
renden Monitoringprogrammen. Ziel des OSM-II ist es, anhand einer vollstindig erfassten
Standortregion ein grundlegendes und praktikables Konzept zum Okosystem-Monitoring in-
klusive der Analyse und Evaluierung des Zustandes bzw. der Verdnderung von Okosystemen
zu erstellen (BfN 2021c).

5.1.5.2 Eignung des Okosystem-Monitoring fiir ein GE-Monitoring

Das Okosystem-Monitoring ist eine geeignete Ergdnzung zu den anderen, auf den Probefli-
chen angesiedelten Monitoringprogrammen (Vogelmonitoring, HNV-Farmland-Monitoring,
Insektenmonitoring). Es soll bisher fehlende Daten zu Nutzungen und Biotoptypen in der Ge-
samtlandschaft erginzen. Das OSM ist damit von groRem Wert fiir ein GE-Monitoring, da
dadurch auch Veranderungen und Effekte in der ,,Normallandschaft” abgedeckt werden. Dies
steht im Gegensatz zum FFH-Monitoring, das “nur” die geschiitzten und seltenen Lebens-
raume abdeckt, bzw. das HNV-Farmland-Monitoring, das ausschlieBlich Flichen mit hohem
Naturwert in der Agrarlandschaft beriicksichtigt.

Das Okosystem-Monitoring gewinnt seinen groBen Wert unter anderem durch die rdumliche
Uberschneidung und den ergidnzenden Daten der Erhebungen und Bewertungen von HNV und
FFH-Monitoring. Die Erfassungen des Okosystem-Monitorings sind grundsétzlich so auf die Er-
fassungen der HNV-Flachen abgestimmt, dass die HNV-Daten daraus abgeleitet werden kon-
nen. Auch die Aufnahme des Arteninventars (Pflanzen) im Offenland folgt im Regelfall der
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Methodik des HNV-Farmland-Monitorings, idealerweise auf den HNV-Transekten. Diese Uber-
schneidungen des OSM mit den etablierten Monitoringprogrammen des Naturschutzes er-
moglichen zusatzliche, tiefergehende Analysen zu den Griinden des Rickgangs der biologi-
schen Vielfalt (BfN 2021c).

Die Deckung der Probeflachen mit dem Vogelmonitoring und dem Insektenmonitoring erlaubt
potenziell weitergehende Untersuchungen zu den Ursachen von festgestellten Bestandsriick-
gingen. Somit entstehen aus der rdaumlichen Uberlagerung der verschiedenen Monitoringpro-
gramme Kombinationsmoglichkeiten zwischen den verschiedenen Programmen, die eine Nut-
zung von Synergien und eine Uber die jeweilige Grundfragestellung hinausgehende Auswer-
tung der Daten erlauben. So kdnnten beispielsweise Biotop- und Nutzungstypenkarten (Bra-
chen, Hecken) des OSM inklusive Strukturparametern mit Verinderungen des Brutvogelbe-
standes verschnitten werden, oder der Anteil an Krdutern zur Ursachenanalyse der Verdande-
rung von Insektenbestinden herangezogen werden. Damit liefert das OSM einen wertvollen
Beitrag zur Aufdeckung von Ursache-Wirkungsbeziehungen, was auch in einem GE-Monitoring
hochst relevant ist.

Zu kleinflichig und damit fiir das OSM nicht geeignet sind aber die kleineren Freiflichen des
besiedelten Bereichs (Ackermann et al. 2020). Insgesamt erscheinen die besiedelten Flachen
im OSM-| unterrepréasentiert zu sein. Die Methoden zu Erfassungen im Siedlungs-bereich wer-
den aktuell im OSM-II Giberarbeitet und optimiert.

5.1.5.3 Fazit

Das Okosystem-Monitoring kann eine wichtige Grundlage fiir ein GE-Monitoring bilden. Es ge-
neriert Umweltinformationen, die sonst in anderen Monitoring-Programmen extra und sepa-
rat auf den Stichprobenflachen erhoben werden miissten. Die Verschneidungen der Flachen-
informationen des OSM mit anderen Monitoringdaten werden zusétzliche Erkenntnisse und
Moglichkeiten zur Ursachenforschung der beobachteten Ergebnisse liefern konnen.

Aufgrund der umfangreichen Qualitatsuntersuchungen und -kontrollen ist gesichert, dass das
OSM relativ robuste und belastbare Ergebnisse produziert. Die MaBnahmen zur Qualitatssi-
cherung umfassen Schulungen und Beratungen der Kartiererinnen, Plausibilitatskontrollen
der Kartierungsergebnisse und Doppel(kontroll)-Kartierungen auf denselben Flachen (Acker-
mann et al. 2020). Zu den spezifischen Auswertemoglichkeiten und ihren Grenzen kann ab-
schlieend noch nicht geurteilt werden, diese sind noch Bestandteil des laufenden For-
schungsvorhabens OSM-II.

Unklar ist noch die Aussagekraft des OSM im bebauten Siedlungsbereich. Welche Einflussgré-
Ren auf die biologische Vielfalt im Siedlungsbereich wirken und auf den Stichprobenflachen
sinnvoll erhoben werden kdnnen, wird momentan ebenfalls noch vertieft untersucht.

5.1.6 Nationales Naturerbe

5.1.6.1 Das Programm

Das ,Nationale Naturerbe” (NNE) steht laut Metzmacher et al. (2018) fiir das Programm des
Bundes, bundeseigene wertvolle Naturschutzflachen ,[...] nicht zu privatisieren, sondern un-
entgeltlich an Lander, Naturschutzorganisationen oder Stiftungen zur dauerhaften natur-
schutzfachlichen Sicherung zu Ubertragen®. Insgesamt handelt es sich hierbei um circa
186.000 Hektar gesamtstaatlich reprasentativer Flache (Stand: Méarz 2021), wie z. B. ehemals
militarisch genutzte Gebiete, Flaichen entlang der innerdeutschen Grenze (,,Griines Band®),
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Treuhandflachen aus dem DDR-Volksvermogen, stillgelegte DDR-Braunkohletagebaue, sowie
Flachen der NaturschutzgroRprojekte des Bundes, der Kernzonen der Biospharenreservate,
der Natura 2000-Gebiete, der Naturschutzgebiete > 50 Hektar und Flachen des Biotopverbun-
des mit bundes- und landesweiter Bedeutung (BfN 2021f, Ziighart et al. 2021). Der grofte
Flachenanteil des Nationalen Naturerbes findet sich in den Bundeslandern im Osten Deutsch-
lands (Metzmacher et al. 2018; Abb. 8). Das Nationale Naturerbe ist kein neuer Typ eines Na-
turschutzgebietes, sondern eine Initiative des Bundes, Flachen mit einem hohen naturschutz-
fachlichen Schutzwert zu sichern, indem sie in die 6ffentliche oder beauftragte Hand Gberfihrt
werden (BMU 2021). Meyer et al. (2020) stellen die Zustandigkeiten fiir die Flachen des NNE
so dar: , Auf einem Teil der Naturerbeflachen, dem sogenannten Naturerbe Bund, Gbernimmt
der Bund selbst die Naturschutzaufgaben und wird hierbei durch den Bundesforst im Zusam-
menwirken mit dem Bundesamt fiir Naturschutz (BfN) vertreten” Ziighart et al. (2021) fassen
zusammen: ,,Rund zweidrittel der [NNE-]Flachen sind Waldlebensraume, die zum Gberwiegen-
den Teil mittel- bis langfristig dem Prozessschutz unterliegen (Zighart et al. 2021). Viele der
im Nationalen Naturerbe gesicherten Gebiete liegen bereits zu groRen Teilen in ausgewiese-
nen Schutzgebieten.

Momentan besteht das Nationale Naturerbe aus rund 183 Flachen (Abb. 8, Johst & Reiter
2017), die Uber das Bundesgebiet verteilt sind (DBU 2021). Eine Haufung der Flachen besteht
in Nord- und Ostdeutschland. Wie oft welche Flachen einem Monitoring unterzogen werden
sollen, ist noch in Diskussion und Ausarbeitung. Fiir eine Erfolgskontrolle von Naturschutz-
malnahmen im Rahmen einer turnusmaligen Querschnittsevaluierung wurden drei bis sechs
(bzw. neun) Naturererbe-Gebiete je Evaluierungsdurchgang erwogen (Meyer et al. 2020).

Ein Monitoring auf den Naturerbeflachen ist zwar nicht verpflichtend, gleichwohl haben sich
die NNE-Flacheneigentiimer darauf verstandigt, auf freiwilliger Basis ein Monitoring durchzu-
fihren, vornehmlich mit ehrenamtlichen Mitarbeiterlnnen, das sogenannte ,Vereinfachte
NNE-Monitoring” (BMU 2021, Johst & Planek 2020, Meyer et al. 2020, Zighart et al. 2021).
Erste Konzepte fir dieses Monitoring wurden inzwischen entwickelt, z. B. ein vereinfachtes
Waldmonitoring auf der Basis der Bundeswaldinventur (Culmsee 2018, 2020, Schwill et al.
2016, Schwill 2020, Stein & Zighart 2020), ein vereinfachtes Brutvogelmonitoring auf der
Grundlage des Moduls ,Monitoring haufiger Brutvogel” des Vogelmonitorings mit anderer
Lage und Lange der Transektrouten (Funkenberg et al. 2020, Sudfeldt et al. 2020), ein verein-
fachtes Tagfaltermonitoring (Kithn et al. 2021) und ein sogenanntes Fotomonitoring zur Be-
obachtung und Dokumentation von Umweltverdnderungen (Peinelt et al. 2016, Planek 2020;
Schwabe 2020).

In den meisten Naturerbeflachen wurden und werden bereits Monitoringaktivitaten durchge-
fuhrt, welche oft als eine Art Basiserfassung verstanden werden, die jedoch in Inhalt und Um-
fang, sowie den bearbeiteten Lebensrdaumen betradchtlich variieren (z. B. Funkenberg et al.
2020, Middelschulte 2020, Zighart & Feuring 2020). Auf 49 von 71 Naturerbeflachen der
Deutschen Bundesstiftung Umwelt (DBU) liegt inzwischen eine flaichendeckende Biotoptypen-
kartierung nach standardisierten Methoden vor (Culmsee 2020, DBU 2021), was eine pro-
funde Basis fiir Wiederholungs-Aufnahmen zur Uberwachung von Verinderungen bietet. Auf
den DBU-Naturerbeflachen wurde auch eine Revierkartierung von wertgebenden Brutvogel-
arten durchgefiihrt; eine Wiederholung ist alle fiinf Jahre geplant (Culmsee 2020).
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Abb. 8 Die Flachen des Nationalen Naturerbes in Deutschland (verdndert aus Johst & Reiter 2017).

5.1.6.2 Eignung des Monitorings auf den Flachen des Nationalen Naturerbes fiir ein GE-
Monitoring

Das Naturerbe-Monitoring ist momentan noch zu sehr im Fluss und zu heterogen, um grolRen
Mehrwert fiir ein GE-Monitoring bieten zu kénnen. Ziighart et al. (2021) fassen zusammen:
»In den letzten flnf Jahren konnten insbesondere mit dem Waldmonitoring und dem Vogel-
monitoring praxistaugliche Ansatze fir ein organisationsiibergreifendes, wissenschaftliches
Monitoring zum Nationalen Naturerbe entwickelt werden.” Diese sind jedoch bei weitem
noch nicht in allen NNE-Flachen realisiert. Sobald zuklinftig ein systematisches und standardi-
siertes Monitoring implementiert ist, erscheinen zum momentanen Stand das erwahnte Wald-
monitoring und Vogelmonitoring sowie das Tagfaltermonitoring aussichtsvoll, robuste Daten
zum Waldzustand und Trends zu haufigen Brutvogeln und der Tagfalterfauna zu generieren.
Dariber hinaus existieren jedoch mannigfaltige Monitoringaktivitaten auf den NNE-Flachen,
und zum gegenwartigen Zeitpunkt ist nicht abzuschatzen, welche dieser Aktivitdten in einem
grofleren Rahmen und einem GroRteil der NNE-Flachen realisiert werden kénnen.

Zu beachten ist weiterhin, dass das NNE-Monitoring in schiitzenswerten Gebieten ausgerich-
tet wird und nicht in der ,Normallandschaft”. Auch das aggregierte Vorkommen der NNE-Fla-
chen in Nord- und Ostdeutschland reduziert ihre bundesweite Repradsentativitat. Statistische
Aspekte der Datenauswertung wurden im Rahmen des NNE-Monitorings noch nicht behan-
delt, waren zum momentanen Status quo aber auch verfriiht.
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5.1.6.3 Fazit

Zum momentanen Zeitpunkt ist das NNE-Monitoring kaum nutzbar fiir ein GE-Monitoring, zu
heterogen sind die Monitoringaktivitaten in den Flachen. Es besteht erheblicher Bedarf an
einer Harmonisierung der Umsetzung. Ein Schlisselkriterium ist, was von den Flacheneigen-
timern prinzipiell leistbar ist. Es bleibt auch abzuwarten, ob die geplante Einbindung ehren-
amtlicher Mitarbeiterinnen ein stetiges und langfristiges Monitoring gewahrleisten kann, und
inwiefern damit statistisch belastbare Aussagen lber die Entwicklung der Flachen generiert
werden konnen (Zlghart et al. 2021).

Die Flachen des Nationalen Naturerbes sind zu circa 51 % von FFH-Gebieten und zu ca. 41 %
von Vogelschutzgebieten (Special Protection Areas) betroffen (Reiter 2017), d. h. hier werden
gegebenenfalls schon Erfassungen zur Avifauna und zu FFH-Arten durchgefihrt, was eine Ab-
stimmung zwischen den einzelnen Akteuren und Programmen notwendig macht (Sudfeldt et
al. 2020). Denkbar ware z. B. auch die Einrichtung eines reprasentativen Stichprobenmonito-
rings der FFH-Anhang-Arten auf Flachen des Nationalen Naturerbes (Zighart et al. 2021). Die
Aggregation der NNE-Flachen in Nord- und Ostdeutschland sowie die ausschlieBliche Behand-
lung von schutzwiirdigen Lebensrdaumen aufierhalb der ,Normallandschaft” reduziert die bun-
desweite Reprasentativitat des NNE-Monitorings. Fir Regionen in Nord-Ostdeutschland
kénnte das NNE-Monitoringnetz jedoch eine gute Stichprobenverdichtung zur Uberwachung
wertvoller und schitzenswerter Lebensrdaume bieten. Ebenso von Vorteil ist die Abdeckung
grofRer Waldanteile, die zu einer Verdichtung der Stichprobe und Daten im Forst, insbesondere
naturnaher Waldbereiche, fliihren wird.

5.1.7 Exkurs: Wasserrahmenrichtlinie

5.1.7.1 Die Richtlinie

Die Wasserrahmenrichtlinie (RL 2000/60/EG, WRRL) hat zum Ziel, bis spatestens 2027 fir
Oberflachengewasser in der Europadischen Union einen guten 6kologischen sowie chemischen
Zustand zu erreichen. Auch fir erheblich verdanderte, kiinstliche Gewasser sowie fiir Grund-
wasser sind Zielvorgaben formuliert. Damit sollen eine systematische Verbesserung erreicht
und eine weitere Zustandsverschlechterung aller Gewasser in der EU verhindert werden. Auch
Okosysteme wie z. B. Feuchtgebiete, die direkt von Gewassern abhingig sind, sollen damit
geschiitzt werden. Die einzelnen Mitgliedstaaten sorgen fiir die Uberwachung des Zustands
der Oberflachengewadsser, des Grundwassers und der Schutzgebiete mittels entsprechender
Monitoringprogramme zur Erreichung der Ziele (Artikel 8, Richtlinie 2000/60/EG). Dabei sollen
— je nach Gewadssertyp — unterschiedliche Aspekte in den Programmen Ulberwacht werden,
wie z. B. mengenmaRiger, 6kologischer und chemischer Zustand, 6kologisches Potenzial, so-
wie schutzgebietsspezifische Vorgaben (BMUB & UBA 2016). Hierzu sind auch biologische
Komponenten zu erheben (z. B. Gewasserflora und —fauna, siehe Anhang V, RL 2000/60/EG).
Fiir die Umsetzung der Vorgaben der WRRL sind in Deutschland die Bundeslander zustandig.

5.1.7.2 Eignung der WRRL fiir ein GE-Monitoring

Die Umsetzung der WRRL in den Mitgliedstaaten erfordert die Einrichtung eines Uberwa-
chungsmessnetzes zur Uberwachung unterschiedlichster gewasserspezifischer Umweltpara-
meter (BMUB & UBA 2016), die prinzipiell auch fir ein GE-Monitoring geeignet sind. So wer-
den beispielsweise stoffliche Belastungen der Gewasser und die Wasserqualitat (z. B. Nahr-
stoffe, organische Belastungen, spezifische Schadstoffe) Gberwacht. Bei den biologischen
Komponenten ist die Zusammensetzung, Abundanz (z. B. benthische, wirbellose Fauna) bzw.
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Altersstruktur (z. B. Fischfauna) bzw. Biomasse (z. B. Phytoplankton) zu Gberwachen (siehe
Anhang V, Richtlinie 2000/60/EG). Diese kdnnen — je nach Relevanz — auch in ein GE-Monito-
ring aufgenommen werden. Aktuell werden bereits im Rahmen der WRRL aufgenommene Da-
ten der Fischfauna teilweise fir das FFH-Monitoring verwendet (BfN & BLAK 2017a). Fir die
in diesem Bericht angefiihrten Beispiele sind mogliche Ankniipfungspunkte an die WRRL in
den jeweiligen Kapiteln angefihrt.

5.2 Identifikation von Ankniipfungspunkten zur Nutzung von
Monitoringkonzepten und -programmen fiir das GE-Monitoring

In dieser Prioritat sollen Anknipfungspunkte sowie geeignete Parameter von BfN Monitoring-
konzepten und —Programmen des Naturschutzes, die fiir ein Monitoring von Umweltwirkun-
gen von GE-Organismen relevant sind, identifiziert und deren Auswahl begriindet dargelegt
werden. Dies kann beispielsweise die Auswahl von entsprechenden Organismengruppen
und/oder der erhobenen Parameter betreffen. Die bestehenden Monitoringkonzepte des BfN
flr Naturschutz werden anhand der ausgewdhlten Beispiele behandelt. Diese umfassen ge-
nom-editierte Tomaten, Apfelbdume, StiBwasserfische, Mikroalgen sowie ein gentechnisch
verandertes Virus (siehe Kapitel 3.2).

5.2.1 Genom-editierte Tomaten

Fiir den Anbau genom-editierter Tomaten wurden folgende, potenzielle Umwelteffekte bzw.
Umweltwirkungen identifiziert (vgl. Ings et al. 2006, Lindstrom et al. 2016, Mallinger et al.
2017):

o Einfluss auf bliitenbesuchende Insekten und Nutzlinge und deren Interaktion mit genom-
editierten Tomaten, insbesondere Wildbienen- und Hummelarten und deren Populatio-
nen, aber auch andere Bestaubergruppen wie zum Beispiel Schmetterlinge;

e Erhohung von Schadlingsdruck und einhergehender Anstieg von Insektizidanwendungen,
mit negativem Effekt auf die Biodiversitat;

e Veranderung in der Zusammensetzung der Pflanzengesellschaft, inklusive Verwilderung
genom-editierter Tomaten.

Daraus ergibt sich ein Monitoringbedarf fiir:
e Monitoring von Bestdubern (z. B. Wildbienen, Hummeln, Schmetterlinge, Kafer);
e Monitoring von Nitzlingen (z. B. Kafer, Schwebfliegen, Netzflligler);

e Monitoring von Pflanzengesellschaften und verwilderter GE-Tomaten.

5.2.1.1 Expositionsraum

Als Expositionsraume sind beim Anbau genom-editierter Tomaten Gewachshauser und gege-
benenfalls der kommerzielle Freilandanbau von Tomaten in der Landwirtschaft, aber auch
weitere Expositionsraume wie Siedlungen, Privatgarten, Umschlagplatze und Verkehrswege
zu erwarten. Deshalb sind diejenigen Programme, welche im Rahmen des Stichprobendesigns
bundesweit reprasentativer Stichprobenflachen in der ,Normallandschaft” angesiedelt sind,
vorrangig geeignet. Das betrifft das Vogelmonitoring, das Insektenmonitoring, das HNV-Farm-
land-Monitoring und das Okosystem-Monitoring.
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5.2.1.2 Monitoring von Bestaubern und Niitzlingen

Vorrangig sollten in einem Monitoring von GE-Tomaten bliitenbesuchende Insekten unter-
sucht werden, vor allem Hummeln und Wildbienen. Fiir das Monitoring von Bestaubern ware
das in Entwicklung befindliche Insektenmonitoring sehr gut geeignet, sowohl um allgemeine
Veranderungen der gesamten Insekten-Biodiversitat in der ,,Normallandschaft” zu liberwa-
chen, als auch um Trends spezifischer Indikatoren zu dokumentieren. Die Erfassung von Tag-
faltern und Widderchen auf der Landschaftsebene” ist im Rahmen eines Erfassungsbausteins
des Minimalprogramms der 1. Saule, des ,,Monitoring haufiger Insekten” bereits vorgesehen
(Schuch et al. 2020). Wildbienen sind bisher jedoch lediglich im Rahmen eines Erweiterungs-
bausteins der 1. Sdule benannt, und hier auch nur fiir den Lebensraumtyp der Siedlungen. Im
vereinfachten Monitoring des Nationalen Naturerbes werden auch Tagfalter erfasst werden
(Kiihn et al. 2021). Innerhalb des NNE werden Wildbienen und Wespen in Brandenburg erfasst
(Funkenberg et al. 2020), aber eine systematische und standardisierte Erfassung in allen oder
wenigstens den meisten NNE-Flachen existiert bisher nicht. Unter den FFH-Anhangsarten fin-
det sich keine einzige Stechimme (Aculeata), also keine Bienen- oder Wespenart. Ein weiterer
Erweiterungsbaustein der 1. Saule, die ,Flugaktiven Insekten im Offenland (Erhebung mittels
Malaisefallen)”, ware geeignet, flugaktive Blitenbesucher und Nitzlinge wie Kafer, Schweb-
fliegen oder Netzfliigler zu erfassen. Fur die Erfassung speziell von bliitenbesuchenden Insek-
ten wie Schwebfliegen und Hymenopteren (Bienen, Hummeln, Wespen) sind Methoden mit
Lockwirkung aber besser geeignet als die Verwendung von Malaisefallen, z. B. Farbschalen
(Schuch et al. 2020). Im Tomatenanbau sind die wichtigsten tierischen Schadlinge, meist in
Gewachshausern, unter anderem Spinn- und Rostmilben, sowie Thripse und Mottenschild-
lduse. Davon wiirden sich nur die Thripse in groRerem Umfang in Malaisefallen und Farbscha-
len finden lassen. Weitere Monitoring-Programme des Naturschutzes (FFH, HNV-Farmland-
Monitoring, OSM) erfassen keine bliitenbesuchenden Insekten, Niitzlinge oder Schidlinge, zu-
mindest nicht systematisch und flachendeckend.

5.2.1.3 Monitoring von Pflanzengesellschaften und verwilderten GE-Tomaten

Fir eine Bericksichtigung der Vegetation in der ,Normallandschaft“ konnen das HNV-Farm-
land-Monitoring und das Okosystem-Monitoring verwendet werden. Zwar ist der HNV-Indika-
tor ein eher allgemeiner flachenspezifischer Indikator, zeigt also die Veranderung in den Fla-
chenanteilen beziglich des Naturwertes an. Das Potenzial des HNV-Farmland-Monitorings
bietet jedoch die Moglichkeit, die einzelnen Flachenanteile der erfassten Lebensraumtypen
sowie qualitative Verschiebungen innerhalb der Typen zu dokumentieren (BfN 2021a). Die
dem Bewertungsverfahren zugrundeliegenden Kartierungen lebensraum-typischer Kenn-
Pflanzenarten kdonnen ergianzende Informationen zur Verdnderung in der Habitatqualitat
wertvoller Landwirtschaftsflachen beitragen (BfN 2021a, Goldberg 2013). In derselben Weise
kénnen die Vegetationserhebungen in den Biotoptypen des Okosystem-Monitorings genutzt
werden, wobei das Potential des OSM aufgrund der umfangreicheren und detaillierteren Er-
fassung und Auswertungsmoglichkeiten sowie der Abdeckung der ,Normallandschaft” be-
trachtlich hoher einzuschéatzen ist (eine Verschneidung und Abstimmung der Vegetationser-
fassungen zwischen HNV und OSM ist ohnehin vorgesehen). Eine allgemeine Flichenzunahme
intensiver Landwirtschaft wird von beiden Monitoringprogrammen indiziert werden kénnen.
Laut Kartierschliissel des HNV wiirde eine Ackernutzung mit Tomaten aber nur als Kategorie
»Sonderkultur, Sonstige” erfasst werden (BfN 2020) und kdnnte damit nicht einem etwaigen
Tomatenanbau zugeordnet werden. Im OSM wird die Feldfrucht bei der Ackernutzung mit
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aufgenommen, Tomaten missen aber handschriftlich erganzt werden, da sie im Erfassungs-
bogen nicht explizit vorgegeben sind (Ackermann et al. 2020). Eine feldfruchtspezifische Zu-
ordnung der Indikatoren ist eminent wichtig fiir Ursache-Wirkungs-Analysen, auch gerade in
der Verschneidung mit dem Insekten- und Vogelmonitoring.

Das FFH-Monitoring und das Nationale Naturerbe decken seltene und geschiitzten Lebens-
raume und Arten ab und kdnnen damit der Berlicksichtigung des Schutzzieles gefdahrdeter Ar-
ten und ihre Lebensrdume dienen. Allerdings sollten das HNV und das OSM Daten zur Feld-
fruchtnutzung erheben, damit Hinweise auf mogliche kausale Verbindungen zwischen Anbau
von GE-Tomaten und eventuellen Trends auf den FFH- und NNE-Flachen analysiert werden
kdénnen.

5.2.1.4 Fazit

Notwendige Anpassungen und Erganzungen fir ein Monitoring von genom-editierten Toma-
ten umfassen daher:

e Der Baustein ,Wildbienen in Siedlungen” des ,,Monitorings haufiger Insekten” sollte auch
aulRerhalb von Siedlungen eingesetzt werden, mindestens im Agrarraum und in Offenland-
biotopen;

e systematische Wildbienenerfassung auf den Flachen des NNE;

e Erfassung der flugaktiven, blitenbesuchenden Insekten mit zusatzlichem Einsatz von Farb-
schalen;

e Zurverflugungstellung und Analyse der originalen Kartierdaten der Pflanzenerfassungen
des HNV-Farmland-Monitorings und OSM;

o flachen- und standortgenaue Aufnahme der relevanten Feldfriichte im HNV-Farmland-Mo-
nitoring und/oder OSM (oder zumindest Flichenanteile der Feldfriichte innerhalb eines
Stichprobenquadrates) zur Ermoéglichung einer kulturartenbezogenen Auswertung;

e Bericksichtigung von verwilderten Feldfriichten (wie z. B. Tomaten) in den Kartierschlis-
seln von HNV-Farmland-Monitoring und OSM;

e Prifung, ob die bei einem zu erwartenden Freilandanbau von genom-editierten Tomaten
exponierten Lebensraume ausreichend und reprasentativ in den bundesweiten reprasen-
tativen Stichprobenflachen vertreten sind, auch um eine regionale bzw. lokale Analyse zu
ermoglichen;

e prospektive Abschatzung des notwendigen Stichprobenumfangs zum statistischen Nach-
weis definierter EffektgroBen (regional und lebensraumspezifisch);

e Priifung der Beriicksichtigung relevanter Monitoringaspekte bei Freilandanbau von GE-To-
maten im Rahmen eines allgemeinen Biodiversitats-Monitorings.

5.2.2 Genom-editierte Apfelbdume

Fiir den Anbau genom-editierter Apfelbdume wurden folgende, potenzielle Umwelteffekte
identifiziert (vgl. Fischer et al. 2014, Johnston et al. 2015, Lindstrom et al. 2016, Mallinger et
al. 2017):

e Auskreuzung und Weitergabe der GE-Eigenschaft in verwandte Wildapfelarten (Malus
spp.) und Hybridisierungen mit anderen Gattungen wie Pyrus oder Sorbus, mit anschlie-
Render Verdrdangung urspringlicher Arten;
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e Indirekte Umweltwirkungen durch eine Zunahme bzw. Intensivierung von genom-editier-
ten Apfelkulturflachen, z. B. Abnahme der Wildbienen-Populationen und weiterer Bliten-
besucher durch den Einsatz kommerzieller Honigbienenvélker, und nachfolgender Kaska-
deneffekte auf die Zusammensetzung der Pflanzengesellschaften;

e vermehrter Pestizideinsatz bei einem Resistenzdurchbruch des Zielorganismus oder einem
intensivierten und flaichenmaRig zunehmenden Anbau von genom-editierten Apfelplanta-
gen mit negativen Folgen auf die Biodiversitat.

Daraus ergibt sich ein Monitoringbedarf fir:

e Monitoring von verwilderten Apfelbdaumen, Wildapfel und potenziellen Kreuzungspart-
nern;

¢ Monitoring von Pflanzengesellschaften;
e Monitoring von blitenbesuchenden Insekten, v. a. von Wildbienen;

¢ allgemeines Biodiversitats-Monitoring (inklusive hohere Trophie-Ebenen).

5.2.2.1 Expositionsraum

Bei einer beabsichtigten bzw. unbeabsichtigten Verbreitung genom-editierter Apfelbdume
und Apfelsamen kann potenziell die gesamte Flache betroffen sein. Als Expositionsraume
kommen daher beim Anbau genom-editierter Apfelbdume neben den eigentlichen Anbauge-
bieten auch Siedlungsgebiete und private Garten, Lagerungsorte, Umschlagplatze, Transport-
wege, Handelslokalitaten, Naturschutzgebiete und geschiitzte Biotope in Frage. Deshalb kon-
nen bezlglich der Abdeckung des Expositionsraumes alle erwdahnten Monitoringprogramme
des Naturschutzes von Belang sein.

5.2.2.2 Monitoring von Apfelbdumen und Kreuzungspartnern

Grundvoraussetzung fiir die Abschatzung der Expositionswege und der betroffenen Flachen
ist das Monitoring von verwilderten, genom-editierten Malus-Arten und die etwaige Hybridi-
sierung mit Wildverwandten. Ankniipfungspunkte fiir ein Monitoring genom-editierter Apfel-
bidume bestehen hier hauptsichlich im FFH- und Okosystem-Monitoring. Im Okosystem-Mo-
nitoring werden die schiitzenswerten Biotoptype (inklusive der FFH-Lebensraumtypen) in den
Flachen der bundesweiten reprasentativen Stichprobenflachen erfasst. Dies umfasst auch die
Kategorien ,Verkehrs- und Lagerflachen” sowie ,Bebauung und Siedlungsgrin®, so werden
auch das Arteninventar und die Vegetationsdeckung entlang von Gleiskorpern erfasst (Acker-
mann et al. 2020). Eine Aufnahme des Geholzarteninventars ist fur alle Walder sowie einige
Geholzbestinde (OSM-Typengruppe ,Feldgehélze, Gebiische, Hecken und Gehélzkulturen®)
vorgesehen. Darunter fallen auch Obstplantagen und Streuobstbestdande. In weiteren mogli-
chen Lebensrdumen wie z. B. Siedlungsgebieten oder Verkehrswegen sind aber Einzelbdume,
Baumgruppen und Hecken bisher nicht berticksichtigt, so wie insgesamt die Beriicksichtigung
der Siedlungsflache und des dort einzusetzenden Kartierschliissels noch im laufenden For-
schungsvorhaben OSM-II in Bearbeitung ist (Ackermann et al. 2020).

Im Rahmen des FFH-Monitorings ist flir die Bearbeitung der Waldlebensraumtypen die Erfas-
sung des lebensraumtypischen Arteninventars durchzufiihren, also auch und insbesondere die
Geholzarten. Zusatzlich soll das Vorhandensein neophytischer Gehélze aufgenommen wer-
den, womit eventuell bestimmte GE-Hybride abgedeckt werden kénnten. In mehreren FFH-
Wald-Lebensraumtypen werden auch explizit die Vorkommen von Wildapfel (Malus sylvest-
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ris), Wildbirne (Pyrus pyraster) und Mehlbeeren (Sorbus spp.) dokumentiert (z. B. in Orch-
ideen-Kalk-Buchenwaldern, Sternmieren-Eichen-Hainbuchenwaéldern, Eichen-Hainbuchen-
waldern, Hartholzauenwaldern, Schlucht- und Hangmischwaldern, Moorwaldern, Kiefernwal-
dern, montanen Fichtenwaldern, u. a. m.). AuBerhalb der Wald-Lebensraumtypen ist jedoch
im FFH-Monitoring die Erfassung von Geholzen die Ausnahme (auller in subkontinentalen pe-
ripannonischen Gebischen, Buchsbaumgebischen und Wacholderbesténden).

Im Konzept zum Waldmonitoring des Nationalen Naturerbe ist die Aufnahme der Baumarten-
zusammensetzung vorgesehen (Schwill et al. 2016). Mehlbeeren (Sorbus spp.) sind in der Kar-
tierliste aufgefiihrt, nicht jedoch Wildapfel und Wildbirne.

5.2.2.3 Monitoring von Pflanzengesellschaften

Fiir ein Monitoring der Vegetation in der ,Normallandschaft” béte das Okosystem-Monitoring
geeignete Moglichkeiten, insbesondere in Kombination mit dem FFH-Monitoring, analog wie
oben fir die Aufnahme der Gehdlze beschrieben. Das FFH-Monitoring umfasst die speziell ge-
schiitzten Lebensraumtypen, wihrend das OSM weitere Lebensrdume in der ,Normalland-
schaft” abdeckt. Von Belang ist hier insbesondere die Erfassung von Gehdlzbestanden und
Obstkulturen im Rahmen des Okosystem-Monitorings (siehe oben, Ackermann et al. 2020).

5.2.2.4 Monitoring von bliitenbesuchenden Insekten

Flir das Monitoring von bliitenbesuchenden Insekten (Bestaubern), v. a. der Wildbienen, bie-
tet das Insektenmonitoring vielfaltige Anknlpfungspunkte. Wildbienen sind aber bisher nur
als Erganzungsbaustein der 1. Sdule aufgelistet, und nur fiir den Lebensraumtyp des Siedlungs-
bereiches (BfN 2019, 2020b, 2021e). Damit waren groRe Expositionsraume genom-editierter
Apfelbaume nicht abgedeckt. Der negative Wirkungsbereich von im Obstbau kommerziell ein-
gesetzten Honigbienen auf die Wildbienenfauna wird auf 600 — 1.100 Meter um die eingesetz-
ten Bienenstocke eingeschatzt (Henry & Rodet 2018), deshalb ware eine Erfassung in und
nahe Obstbauflachen besonders relevant. Die Erfassung einer weiteren Bestaubergruppe, den
,Tagfaltern & Widderchen auf der Landschaftsebene”, ist im Grundprogramm der 1. Saule des
»Monitoring haufiger Insekten” fiur alle Stichprobenflachen innerhalb eines 1,5 km langen
Transekts vorgesehen (Abb. 7, BfN 2019, 2020b). Ein vereinfachtes Tagfaltermonitoring ist
ebenfalls auf den Flachen des Nationalen Naturerbes geplant (Kiihn et al. 2021). Ein weiterer
Erweiterungsbaustein des Insektenmonitorings, die , Flugaktiven Insekten im Offenland (Ma-
laisefallen)”, waren geeignet, zusatzliche flugaktive Blitenbesucher wie Kafer, Schwebfliegen
oder Netzfligler zu erfassen. Fir die Erfassung speziell von bliitenbesuchenden Insekten wie
Schwebfliegen und Hymenopteren (Bienen, Hummeln, Wespen) sind Methoden mit Lockwir-
kung aber besser geeignet als die Malaisefallen, wie z. B. Farbschalen (Schuch et al. 2020).
Innerhalb des Nationalen Naturerbes werden Wildbienen und Wespen in Brandenburg erfasst
(Funkenberg et al. 2020), aber eine systematische und standardisierte Erfassung in allen oder
wenigstens den meisten NNE-Flachen existiert bisher nicht.

5.2.2.5 Biodiversitats-Monitoring

Im HNV-Farmland-Monitoring ist die Erfassung von Geholzen in den Kartierschliisseln nicht
vorgesehen. Allerdings werden ,,Obstflachen” inklusive einer Erfassung der Pflanzen-Kennar-
ten aufgenommen, sofern eine landwirtschaftliche Nutzung (inkl. Brachen) vorliegt (BfN
2020). Sind Obstbestdnde eingezaunt und werden nicht landwirtschaftlich genutzt, so werden
sie nicht erfasst (BfN 2020). Anhand der HNV-Daten sind so Flachenanderungen und Natur-
schutzwert der Obstflachen mit hohem Naturschutzwert analysierbar, und waren daher im
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Rahmen eines allgemeinen Biodiversitatsmonitorings fiir Obstkulturen einsetzbar, um z. B.
eine Flachenabnahme naturschutzfachlich wertvoller Obstanbauflachen aufzudecken, oder
auch um eine Abnahme des Naturschutzwertes innerhalb dieser Obstbestande anzuzeigen.
Fast alle bisher vorgeschlagenen Module des Insektenmonitorings waren ebenso direkt in ein
allgemeines Biodiversitatsmonitoring im Obstbau integrierbar (Heuschrecken, Laufkafer &
Spinnen, Nachtfalter, Totholzkafer). Zu einem solchen Biodiversitdtsmonitoring kénnte auch
das Vogelmonitoring wertvolle Daten liefern. Generell werden im ,,Monitoring haufiger Brut-
vogel” alle vorkommenden Brutvogel erfasst, aber bestimmte Arten sind speziell relevant fiir
Obstflachen mit hohem Naturschutzwert (z. B. Hochstammanlagen, Streuobstwiesen) und
sollten priorisiert werden. Die umfangreichere Indikatorenliste (32 Arten) von Sudfeldt &
Trautmann (2015) bietet hier eine gute Grundlage. Arten mit spezifischen Indikatorwert fir
naturnahe Obstanbauflachen sollten aber besonders beriicksichtigt werden, wie beispiels-
weise Steinkauz, Kleiber, Wendehals, Grauschnapper, Gartenbaumlaufer, Gartenrotschwanz,
Meisenarten sowie Grinspecht und andere Spechte. Das Modul ,,Spechte” des ,,Monitoring
seltener Brutvogel“ konnte hier prinzipiell in ein Monitoring von Obstbaukulturen integriert
werden. Kleinsauger sind in den nationalen Monitoringprogrammen des Naturschutzes bisher
nur im Anhang IV der FFH-Richtlinie bericksichtigt (BfN & BLAK 2017a). Von den vier aufge-
fihrten Kleinsdugerarten (Feldhamster, Baumschlafer, Haselmaus, Waldbirkenmaus) ist im
Obstbau nur die Haselmaus (Muscardinus avellanarius) zu beriicksichtigen (Braun & Dieterlen
2005, Doerpinghaus et al. 2005).

5.2.2.6 Fazit

Notwendige Anpassungen und Erganzungen fiir ein Monitoring genom-editierter Apfelbaume
umfassen:

e Spezielle Bericksichtigung von Wildapfelbdumen (Malus sylvestris) und ihren potenziellen
Kreuzungspartnern in der Aufnahme des Arteninventars der verschiedenen Lebensraum-
typen des Okosystem-Monitorings und des FFH-Monitorings;

e Aufnahme von Wildapfel und Wildbirne in die Artenliste des Waldmonitoringkonzeptes
des Nationalen Naturerbes;

e spezielle Bericksichtigung von Lebensraumtypen mit einer erhéhten Wahrscheinlichkeit
des Auftretens genom-editierter Apfelbaume;

e Priifung, ob bei einem Anbau genom-editierter Apfelbdume die exponierten Lebensrdaume
ausreichend und reprasentativ in den bundesweiten reprasentativen Stichprobenflachen
vertreten sind, auch um eine regionale bzw. lokale Analyse zu erméglichen;

e prospektive Abschatzung des notwendigen Stichprobenumfangs zum statistischen Nach-
weis definierter EffektgrofRen (regional und lebensraumspezifisch);

e raumliche Ausweitung des Bausteins ,Wildbienen in Siedlungen” des ,Monitorings haufi-
ger Insekten”, auch auBBerhalb von Siedlungen, mit besonderem Fokus auf Obstbauflachen;

e systematische Wildbienenerfassung auf den Flachen des Nationalen Naturerbes;

e Erfassung der flugaktiven bliitenbesuchenden Insekten z. B. mittels Einsatzes von Farb-
schalen;

e Einrichtung eines speziellen ,Biodiversitdats-Monitoring” fiir den Obstanbau unter Zusam-
menfihrung der Monitoringprogramme des Naturschutzes;
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e Anpassung und Erweiterung der Monitoringprogramme fiir ein Biodiversitatsmonitoring
auf Obstflachen, z. B. durch besondere Berlicksichtigung indikatorischer Vogelarten des
»Monitoring haufiger Brutvogel” und Integrierung des Moduls ,,Spechte” des ,,Monitoring
seltener Brutvogel”.

5.2.3 Genom-editierte SiiBwasserfische (Regenbogenforelle, Karpfen)

Aufgrund der genom-editierten Eigenschaft einer Wachstumssteigerung fiir das Fallbeispiel
genom-editierte StRwasserfische wurden folgende potenzielle Umwelteffekte identifiziert
(vgl. Hanfling et al. 2005, Maceda-Veiga et al. 2017, Unger & Palm 2017, Vilizzi et al. 2015):

e Verdrangung anderer Fischarten;

e Hybridisierung mit wildlebenden Fischarten;

e Ubertragung von Fischkrankheiten und Parasiten;

e Veranderung des Gewasserhabitats (Wasserqualitat, Makrophyten, Eutrophierung);

e Veranderung der aquatischen Artengemeinschaften Gber Nahrungsketten- und Habitatef-
fekte.

Daraus ergibt sich ein Monitoringbedarf fiir:

e Monitoring der Fischfauna (genom-editierte Fische, autochthone Fischfauna, mogliche
Hybriden);

e Monitoring der Besatzzahlen genom-editierter Fische;
e Monitoring von Fischparasiten und -krankheiten;
e Monitoring der aquatischen Habitatqualitat;

e Monitoring der aquatischen Artengemeinschaft.

5.2.3.1 Expositionsraum

Die Erfahrungen zeigen, dass Zuchtfische regelmaRig aus den Zuchtbecken und Aquakulturan-
lagen entweichen (z. B. Fgre & Thorvaldsen 2021, Lindberg et al. 2009), so dass es sehr wahr-
scheinlich ist, dass auch genom-editierte Fische in die freie Wildbahn gelangen werden (unbe-
absichtigte Ausbringung). Zusatzlich ist der absichtliche Besatz genom-editierter Fische in na-
tirlichen Gewdssern durch Angler und Angelvereine zu beriicksichtigen. Da entkommene, ge-
nom-editierte Fischarten verschiedenste Gewdssertypen besiedeln kdnnten, sind als mogli-
cher Expositionsraum fiir die angefiihrten Beispiele prinzipiell alle Typen von Gewasserlebens-
raumen in StRgewdssern zu berlicksichtigen, jeweils abhdngig von den spezifischen Habi-
tatanspriichen der jeweiligen Art und dem verdanderten GE-Merkmal.

5.2.3.2 Monitoring der Fischfauna, der Besatzzahlen und der Parasiten/Krankheiten

In keinem Monitoring des Naturschutzes unter Beteiligung des BfN ist eine Erfassung der
Fischfauna vorgesehen, mit Ausnahme des FFH-Monitorings. Im FFH-Monitoring werden 32
Arten der Fische und Rundmauler und ihre Lebensraume erhoben. Erfassung und Bewertung
erfolgen je nach Fischart in zwei- bis sechsjahrigen Intervallen und nach den Methodenricht-
linien von BfN & BLAK (2017a). Zum Teil wird an den Probestellen der WRRL oder Uber Fisch-
aufstiegsreusen erfasst, oder auch auf Erhebungen des fischereilichen Monitorings zur Um-
setzung der WRRL und Fangstatistiken der Berufsfischer zurlickgegriffen. Im Allgemeinen wer-
den Abundanz, Altersstruktur und gegebenenfalls Reproduktionsparameter aufgenommen.
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Viele der FFH-Fischarten werden Uber Elektrobefischung nach dem fiBS-Handbuch (fischba-
siertes Bewertungssystem) erfasst und bewertet (Dieckmann et al. 2005, VDFF 2009). Die fir
das Fallbeispiel relevanten Arten Bachforelle, Regenbogenforelle und Karpfen werden im FFH-
Monitoring nicht erfasst. Nur bei den beiden Stérarten (Acipenser oxyrinchus und A. sturio)
werden im Rahmen des FFH-Monitorings auch Fliichtlinge aus Teichanlagen dokumentiert.
Laut fiBS-Handbuch (VDFF 2009) soll die Regenbogenforelle als nicht-autochthone Art bei
sonstigen fischereilichen Bestandserhebungen nicht mit aufgenommen werden, wird aber im
Rahmen der Gewasserzustandsbewertung nach EU-WRRL trotzdem mitgezahlt (z. B. Volker &
Gause 2019).

Zum Teil werden die Populationen von FFH-Fischarten, z. B. beim Lachs, durch Besatzmalinah-
men unterstitzt und der Erfolg dieser MalRnahme kontrolliert (BfN & BLAK 2017a). Die Erfas-
sung des Besatzes anderer Fischarten ist im FFH-Monitoring jedoch nicht vorgesehen. Besatz-
maBnahmen wurden im Zusammenhang mit der fischbasierten FlieRgewasserbewertung
(fiBS) als moglicher, zu erfassender Faktor diskutiert (VDFF 2009). Das Problem besetzter Fi-
sche besteht allerdings darin, dass sie liberwiegend nicht von den originar im Gewasser vor-
kommenden Individuen differenzierbar sind und sich damit etwaige Besatzeinfliisse im Allge-
meinen nicht ndher quantifizieren lassen (VDFF 2009). Je nach GE-Merkmal kdnnten aber ge-
nom-editierte Fische optisch bzw. phanotypisch identifizierbar sein. Eine ungefahre Quantifi-
zierung des beabsichtigten und unbeabsichtigten Besatzes kénnte theoretisch Gber die ge-
sammelten Zahlen der Angler bzw. Angelvereine und eventuell Informationen aus Aquakultu-
ren erhoben werden, dies diirfte aber sehr aufwandig und miihsam sein.

Ein Monitoring der Einschleppung und Verbreitung von Fischparasiten und —krankheiten ist in
keinem der Monitoringprogramme des Naturschutzes vorgesehen. Auch im FFH-Monitoring
wird der Gesundheitszustand der Fische nicht erhoben, unserem Wissen nach auch nicht in
anderen fischereilichen Bestandserfassungen (abgesehen vom Schadstoff-Monitoring der
Fischmonitoring-Programme der Bundesldnder).

5.2.3.3 Monitoring der Habitatqualitat

Im FFH-Monitoring werden die im Anhang | aufgelisteten und geschiitzten Lebensraumtypen
der FlieB- und Binnengewisser erhoben (BfN & BLAK 2017b). Ublicherweise wird die Anzahl
und Deckung lebensraumtypischer, aquatischer Pflanzenarten zur Bewertung der Vollstandig-
keit des lebensraumtypischen Arteninventars herangezogen, was neben den aquatischen Ge-
faBpflanzen auch Arten der Armleuchteralgen (Characeae) und Gelbgriinen Algen (Xantho-
phyceae), im Lebensraumtyp , FlieBgewasser mit flutender Wasservegetation” auch Rotalgen
(Rhodophyta) umfasst (BfN & BLAK 2017b). Unter dem Aspekt ,,Beeintrachtigungen” werden
des weiteren Deckungsanteile von Stérungsanzeigern (z. B. Ruderalarten, Nitrophyten, Neo-
phyten) erfasst (BfN & BLAK 2017b). Teilweise werden auch Hypertrophierungszeiger an der
Hydrophytenvegetation gesondert erfasst bzw. ausgewertet. Bei der Erfassung der Flussperl-
und Bachmuschel wird die Habitatqualitat bzw. Gewdssergitite liber den Parameter Nitratgeh-
alt (oder alternativ die chemische Gewasser-Gliteklasse) aufgenommen (BfN & BLAK 2017a).
Die Erfassungen erfolgen einmal innerhalb eines Berichtszeitraumes (6 Jahre), bei den Libellen
alle drei Jahre. Fir die geschitzten Gewasser-Lebensraumtypen der FFH-Richtlinie kann das
FFH-Monitoring gut verwendbare Informationen fiir ein GE-Monitoring zur (lebensraumtypi-
schen) Habitatqualitat Gber die indikatorischen Arten der aquatischen Vegetation und Sto-
rungsanzeiger beisteuern. Eine Einschrankung bei der Erfassung der FFH-Arten ist, dass die
Bewertungen der Habitatqualitat i. d. R. nur sehr grob in drei Qualitats-Klassen vorgenommen
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werden und die Beeintrachtigungen der Habitatqualitat meist Gber Expertinnenvotum erfol-
gen und nicht durch direkte Messungen von Daten (BfN & BLAK 2017a).

Im Okosystem-Monitoring werden die Biotoptypengruppen , FlieRende Gewésser” sowie ,,Ste-
hende Gewasser” und ihre Untereinheiten erfasst (Ackermann et al. 2020). Es werden Eutro-
phieanzeiger an Anlandungen erfasst, aber keine Unterwasservegetation. Die Bewertung der
(FlieB)Gewasser erfolgt nach verschiedenen Beeintrachtigungsstufen bzw. dem Verbauungs-
grad: ,natirlich und naturnah®, ,, anthropogen maRig beeintrachtigt”, ,anthropogen stark be-
eintrachtigt”, ,anthropogen erheblich verandert”, sowie FlieBgewasser rein ,,technischer Art”.
Insofern konnten Wechsel des Biotoptyps hier Riickschliisse auf Verschlechterungen allgemei-
ner Art geben, zumindest im Rahmen der groben Bewertungskategorien (Ackermann et al.
2020).

Im HNV-Farmland-Monitoring sind FlieBgewasser und groRere Stillgewasser in den beobach-
teten ,Nutz- und Lebensraumflachen” generell nicht bericksichtigt, jedoch die Lebensraum-
typen ,,Bache und Quellen” sowie ,Stehende Kleingewasser (bis 1 ha)” (Hiinig & Benzler 2017).
Die Unterwasservegetation wird aber nicht erfasst und die Qualitat der Verlandungszone mit-
tels dreier Qualitatsklassen eingeschatzt (BfN 2020): ,,nicht oder wenig gestort”; ,gut ausge-
bildete Typen der Verlandungsvegetation®; , Ufer- und Verlandungsvegetation nur fragmen-
tarisch ausgebildet oder stark gestortes Gewdsser”. Fiir ein GE-Monitoring liefert daher das
HNV-Farmland-Monitoring flir den Grof3teil der Gewasser keine Daten und ist flir den bertck-
sichtigten Rest in der Untersuchungstiefe zu wenig detailliert.

Auch im Rahmen der WRRL werden regelmaRig stoffliche Belastungen (Nahrstoffe, organische
Belastungen, spezifische Schadstoffe) der Gewasser und die Wasserqualitat ermittelt. Diese
Daten waren wertvolle Informationen, um die Wasser- und Habitatqualitat im Rahmen eines
GE-Monitorings abzuschatzen.

5.2.3.4 Monitoring der aquatischen Artengemeinschaft

Durch genom-editierte Fische kdnnen moglicherweise Kaskadeneffekte verursacht werden,
die sich Uber Nahrungskettenbeziehungen bis hin zu héheren Trophie-Ebenen wie den Am-
phibien und der Avifauna auswirken. In den geschiitzten Gewadsser-Lebensraumtypen des
FFH-Monitorings konnen Effekte auf die Zusammensetzung der aquatischen GefalRpflanzen
und Algen festgestellt werden (s. 0. Monitoring der Habitatqualitat). Im Lebensraumtyp ,,Dys-
trophe Seen” (LRT 3160) werden im Rahmen des FFH-Monitorings auch Erhebungen der Libel-
lenfauna durchgefiihrt (alle drei Jahre). Ansonsten wird fiir die Bewertung des lebensraumty-
pischen Arteninventars der FlieRgewasser-Typen neben den Fischarten (s. 0. Monitoring der
Fischfauna) auch die im Rahmen der 6kologischen Zustandsbewertung zur WRRL erhobenen
Daten zum Makrozoobenthos genutzt (BfN & BLAK 2017b). In FFH-Stillgewdssern werden je-
doch keine faunistischen Daten zu Fischen und Makrozoobenthos bericksichtigt. Nahrungs-
ketteneffekte lassen sich auch im Rahmen des FFH-Monitorings geschiitzter Tierarten Gber-
wachen, z. B. bei aquatischen Mollusken, Krebsen, Wasserkafern, Libellen, Amphibien und
Sumpfschildkroten (BfN & BLAK 2017a). Dabei werden teilweise auch (semi-quantitativ) Be-
gleitgruppen, die als Indikatoren fiir einen lebensraumtypisch guten oder schlechten Zustand
angesehen werden, erfasst, wie z. B. weitere Arten der Schnecken und Muscheln.

Im Insektenmonitoring sind die empfohlenen Module ,Libellen an/in Gewassern®, ,Stein-, Ein-
tags- & Kocherfliegen an/in Gewassern” und ,,Schwimm- und Wasserkafer in Gewassern“ sehr
gut geeignet, um Verschiebungen in der Artenzusammensetzung sowie Nahrungskettenef-

155



Prioritat 3: Evaluierung der Verwendbarkeit bestehender bzw. in Entwicklung befindlicher BfN-
Monitoringkonzepte und —programme des Naturschutzes

fekte nachzuweisen (BfN 2019). Der Vorteil dieser Erhebungen ware, dass sie auf Stichproben-
flachen der Gesamtlandschaft durchgefiihrt werden und damit nicht ,nur” geschiitzte Lebens-
raume und geschiitzte Arten wie im FFH-Monitoring reprasentieren. Eine Implementierung
dieser Module zu Gewdasserorganismen ware auflerst wertvoll fir ein GE-Monitoring. Zum ge-
genwartigen Zeitpunkt besteht jedoch noch kein Konzept zum Design und der Durchfiihrung
der Erfassungen in der Flache. Berlicksichtigt werden sollte, inwieweit diese Daten auch (iber
bereits bestehende Monitoringprogramme wie z. B. die WRRL bezogen werden kénnen (BfN
2019).

Die Zusammensetzung der Fischfauna kann bis zur Trophie-Ebene der Wasservogel Auswir-
kungen haben (z. B. Maceda-Veiga et al. 2017), was prinzipiell gut mit dem Modul , Wasser-
vogelzahlung” des Vogelmonitorings fiir ein GE-Monitoring abgedeckt ist. Zusatzliche Daten
zur Wasservogelfauna generiert das Zusatzmodul ,,Rastende Ganse und Schwane”, welches
aber intensiviert und verdichtet werden muss, z. B. durch die Berlicksichtigung von Hocker-
schwan und Neozooen (Rostgans, Nilgans), durch die Erfassung des Bruterfolges (bei Brutvo-
geln) und durch eine Verdichtung des Stichprobenumfanges. Insgesamt werden i. d. R. nur
Daten zu rastenden Wasservogeln erhoben, Brutdaten zum Frihjahr/Sommer fehlen daher
generell.

Auch auRerhalb der NATURA 2000-Gebietskulisse der FFH-Richtlinie unterliegen weitere Le-
bensrdume einem besonderen, europaweiten Schutz, wie die Vogelschutzgebiete (SPA —"Spe-
cial Protected Areas") auf Basis der in Anhang | genannten Vogelarten der EU-Vogelschutz-
richtlinie (Richtlinie 2009/147/EG). Erhaltungsziele und Managementmalnahmen von Vogel-
schutzgebieten und FFH-Gebieten werden auf Landerebene in den dafiir zu erstellenden Ma-
nagementplanen formuliert. Je nach Gebiet kann in diesen Management-planen das Monito-
ring von Vogelarten (und anderer Tiergruppen) sowie der Wasserqualitdt festgeschrieben
sein.

Im Rahmen der Erhebung des 6kologischen Gewasserzustandes gemaR WRRL erfolgen Erfas-
sungen von Makrophyten und Phytobenthos, Phytoplankton, Makrozoobenthos und Fisch-
fauna. Diese Daten sind wertvolle Informationen, um etwaige Nahrungsketteneffekte im Rah-
men eines GE-Monitorings abzuschatzen.

In den Flachen des Nationalen Naturerbes sind geschiitzte Gewasser und Vogelschutzgebiete
enthalten (z. B. Johst & Reiter 2017). Eine systematische und regelmafige Aufnahme der Was-
serqualitat oder ein Wasservogelmonitoring ist hier bisher nicht geplant. Im NNE-Monitoring
sollen bevorzugt Daten der Monitoringprogramme des Bundes und der Lander genutzt wer-
den, deren Stichprobenflachen sich in der Gebietskulisse befinden, wie z. B. das ,,Monitoring
haufiger Brutvogel”, das HNV-Farmland-Monitoring, die Bundeswaldinventur sowie das Was-
serrahmenrichtlinien-Monitoring, das FFH-Monitoring und die FFH-Zustandskontrolle ,Erfas-
sung von Urzeitkrebsen” (Zlghart et al. 2021).

5.2.3.5 Fazit

Da genom-editierte Fischarten prinzipiell die gesamte Struktur und Artengemeinschaft eines
Gewissers bzw. des betreffenden Okosystems dndern kénnen, und es im Rahmen dieser Ana-
lyse nicht vorherzusehen ist, welche Parameter dies betreffen wird, muss ein diesbezigliches
GE-Monitoring zwingend auf den Schlussfolgerungen einer vorherigen, fallspezifischen Risiko-
analyse aufbauen. Notwendige Anpassungen und Erganzungen fiir ein generelles Monitoring
genom-editierter StiBwasserfische umfassen dariiber hinaus:
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Systematische Erfassung von Regenbogenforelle, Bachforelle und Karpfen, der autochtho-
nen Fischfauna und von moglichen Hybriden (Bestandszahlen, Altersstruktur, evtl. weitere
Merkmale), insofern dies nicht durch bestehende fischereiliche Monitoringprogramme be-
reits abgedeckt wird;

Monitoring von Besatzzahlen und Fliichtlingen von GE-Fischen, sofern dies methodisch
moglich und praktikabel ist;

Monitoring der Einschleppung und Verbreitung von Fischparasiten und —Krankheiten;

Monitoring der Wasserqualitdat (Nahrstoffe, organische Belastungen, spezifische Schad-
stoffe) von FlieB- und Stillgewassern (evtl. Gber Nutzung der Daten des Monitorings der
Wasserrahmenrichtlinie);

Monitoring der aquatischen Vegetation in Flie3- und Stillgewassern, inklusive Algenarten,
im Okosystem-Monitoring (Synergien mit Wasserrahmenrichtlinie priifen);

Ausweitung des Monitorings in die ,,Normallandschaft“ im Rahmen des Okosystem- und
Insektenmonitorings, unter Berlicksichtigung der geplanten Module , Libellen an/in Ge-
wadssern”“, ,Stein-, Eintags- & Kocherfliegen an/in Gewassern und ,,Schwimm- und Was-
serkafer in Gewassern®, gegebenenfalls Verschneidung mit der Wasserrahmenrichtlinie.

fir alle aufgeflihrten Punkte muss geprift werden, inwieweit und in welchem Umfang
diese Daten bereits in anderen Programmen des Bundes und der Lander erhoben werden,
ob die Daten fir ein GE-Monitoring geeignet und ausreichend bzw. verfligbar sind;

Ausweitung der Wasservogelzahlung auf die Brutperiode, gegebenenfalls mit einem spe-
ziellen Zusatzmodul, das eine definierte Indikatorengruppe der Schwimm- und Tauchenten
umfasst (d. h. einzelne Vertreter der Sager, Schwane, Ganse, Schwimmenten, Tauchenten
und von Neozoen);

Abschatzung des notwendigen Stichprobenumfangs zum statistischen Nachweis definier-
ter EffektgroRen fur alle oben aufgefiihrten Monitoringmodule (regional und lebensraum-
spezifisch).

5.2.4 Genom-editierte Mikroalgen

Fiir das Fallbeispiel der genom-editierten Mikroalgen Chlamydomonas sp. (Grinalgen) und
Nannochloropsis sp. (Stramenopiles) wurden folgende potenzielle Umwelteffekte identifi-
ziert:

Verbreitung und Etablierung der GE-Algen in natirlichen Gewassern;
Veranderung der Zusammensetzung aquatischer Lebensgemeinschaften;

Nahrungsketteneffekte und Effekte auf hohere Trophie-Ebenen.

Daraus ergibt sich ein Monitoringbedarf fir:

eine Basiserhebung des Ausgangszustandes vor Ausbringung von GE-Mikroalgen (Refe-
renzzustandserhebung) und anschlieBende regelmiRige Uberwachung in den méglichen
Expositionsraumen;

Monitoring der aquatischen Habitatqualitat;

Monitoring der aquatischen Artengemeinschaft.
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5.2.4.1 Expositionsraum

GE-Mikroalgen konnen an unterschiedlichen Stellen der Produktionskette in die Umwelt ge-
langen. Folgende Herstellungsschritte bei der Produktion von Mikroalgen sind fiir eine beab-
sichtigte oder unbeabsichtigte Ausbringung in die Umwelt von Bedeutung: die Kultivierung,
die Ernte und Verarbeitung, die Abfallentsorgung und die Verwendung des Endprodukts. Auf-
grund ihrer Morphologie und Biologie ist die Ausbreitung von Mikroalgen in die Umwelt bei
der Kultivierung in offenen Anlagen unvermeidbar. Spezifische Auflagen zur Verhinderung der
Ausbreitung missen im Rahmen der Zulassung festgelegt werden. Die jeweiligen Expositions-
raume sind daher von diesen Auflagen bzw. den jeweiligen Produktionsstandorten abhangig.

5.2.4.2 Monitoring von Mikroalgen

Eine Erfassung und ein Monitoring von Mikroalgen existieren bisher in den Programmen des
Naturschutzes nicht.

5.2.4.3 Monitoring der aquatischen Habitatqualitat

Die Einschatzung zur Uberwachung der Habitat- und Wasserqualitit ist analog zu dem bei GE-
StBwasserfischen besprochenen Punkt ,,Monitoring der aquatischen Habitatqualitat” zu se-
hen. Fir die geschiitzten Gewasser-Lebensraumtypen der FFH-Richtlinie kann das FFH-Moni-
toring gut verwendbare Informationen fiir ein GE-Monitoring zur (lebensraumtypischen) Ha-
bitatqualitat Uber die indikatorischen Arten der aquatischen Vegetation und Stérungsanzei-
gern beisteuern. Eine Einschrankung bei der Erfassung der FFH-Arten ist, dass die Bewertun-
gen der Habitatqualitat i. d. R. nur grob in drei Qualitdts-Klassen vorgenommen werden und
die Beeintrachtigungen der Habitatqualitat meist Gber Expertinnenvotum erfolgen und nicht
durch direkte Messungen von Daten (BfN & BLAK 2017a). An Algen werden — nur fir be-
stimmte Lebensraumtypen —einzelne Arten der Armleuchteralgen, Gelbgriinen Algen und Ro-
talgen erfasst. Das OSM ldsst gewisse Riickschliisse zu Verschlechterungen allgemeiner Art fiir
die FlieR- und Stillgewasser in der ,,Normallandschaft” zu, allerdings nur im Rahmen der gro-
ben Bewertungs-Kategorien des OSM. AuRerdem werden in bestimmten Gewéssertypen des
OSM Armleuchteralgen (Characeen) erfasst (Ackermann et al. 2020). Die im Rahmen der
WRRL erfassten Daten zu stofflichen Belastungen der Gewasser (Nahrstoffe, organische Be-
lastungen, spezifische Schadstoffe), der Wasserqualitdt sowie der Vegetations- und Fauna-Er-
fassungen sollten fiir ein GE-Monitoring genutzt werden.

5.2.4.4 Monitoring der aquatischen Artengemeinschaft

Zur Uberwachung méglicher durch Mikroalgen verursachter Effekte auf Nahrungsketten und
hohere Trophie-Ebenen gelten analog die bei den GE-StiBwasserfischen besprochenen Punk-
ten unter ,Monitoring der aquatischen Artengemeinschaft”. Im Rahmen des FFH-Monitorings
lassen sich negative Nahrungsketteneffekte fir die geschiitzten Arten des Anhangs Il und IV
Uberwachen, ebenso wie fir die aquatischen GefaBpflanzen und bestimmte Algenarten inner-
halb der geschiitzten Gewasser-Lebensraumtypen des Anhangs I. In der ,,Normallandschaft”
des Insektenmonitoring waren die geplanten Module , Libellen an/in Gewdassern®, ,,Stein-, Ein-
tags- & Kocherfliegen an/in Gewédssern” und ,,Schwimm- und Wasserkafer in Gewassern sehr
gut geeignet, um Verschiebungen in der Artenzusammensetzung sowie Nahrungskettenef-
fekte nachzuweisen. Auswirkungen auf die Wasservogel-Fauna konnen mit dem Modul ,,Was-
servogelzahlung” des Vogelmonitorings fiir ein GE-Monitoring abgedeckt werden, mit der Ein-
schrankung, dass in der ,,Wasservogelzahlung” die Rastbestidnde und keine Brutbestdnde er-
fasst werden. Zusatzlich kann das Erweiterungsmodul ,Ganse und Schwane” bericksichtigt
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werden. Im Monitoring der Wasserrahmenrichtlinie wird regelmaRig der 6kologische Gewas-
serzustand durch Erfassungen von Makrophyten & Phytobenthos, Phytoplankton, Makro-
zoobenthos und Fischfauna ermittelt. Diese Daten sind wertvolle Zusatzinformationen, um
etwaige Nahrungsketteneffekte innerhalb eines GE-Monitorings aufzudecken.

5.2.4.5 Fazit

Da genom-editierte Mikroalgen prinzipiell die gesamte Struktur und Artengemeinschaft des
Gewaissers bzw. des betreffenden Okosystems dndern kénnen, und es nicht vorherzusehen
ist, welche Parameter dies betreffen wird, muss ein diesbezligliches GE-Monitoring zwingend
auf den Schlussfolgerungen einer vorherigen, fallspezifischen Risikoanalyse aufbauen. Not-
wendige Anpassungen und Ergdnzungen fir ein generelles Monitoring genom-editierter
Mikroalgen entsprechen weitgehend den bereits bei den GE-Siilwasserfischen angefiihrten
Aspekten und umfassen:

e Monitoring von Mikroalgen in Still- und FlieBgewassern;
e Monitoring der aquatischen Vegetation in Flie3- und Stillgewassern, inklusive Algenarten;

e Erweiterung des Monitorings in der ,Normallandschaft” im Rahmen des Okosystem- und
des Insektenmonitorings, d. h. Erfassung der Unterwasservegetation in allen Gewasserty-
pen und Implementierung der geplanten Module , Libellen an/in Gewassern®, ,,Stein-, Ein-
tags- & Kocherfliegen an/in Gewassern“ und ,Schwimm- und Wasserkafer in Gewassern®;

e fir alle aufgefiihrten Punkte muss gepriift werden, inwieweit und in welchem Umfang
diese Daten bereits in anderen Programmen des Bundes und der Lander erhoben werden,
ob die Daten fiir ein GE-Monitoring geeignet und ausreichend sowie verfligbar waren, ins-
besondere das Programm der Wasserrahmenrichtlinie;

e Ausweitung der Wasservogelzahlung auf die Brutperiode, gegebenenfalls mit einem spe-
ziellen Zusatzmodul, das eine definierte Indikatorengruppe der Schwimm- und Tauchenten
umfasst (d. h. einzelne Vertreter der Sager, Schwane, Gianse, Schwimmenten, Tauchenten
und von Neozoen).

e Abschatzung des notwendigen Stichprobenumfangs zum statistischen Nachweis definier-
ter EffektgroRen fur alle oben aufgefiihrten Monitoringmodule (regional und lebensraum-
spezifisch).

5.2.5 Gentechnisch verandertes Citrus Tristeza Virus

Fiir das Fallbeispiel des gentechnisch veranderten Citrus Tristeza Virus wurden folgende po-
tenzielle Umwelteffekte identifiziert:

e unbeabsichtigte Wirkungen der gebildeten Defensin-Proteine auf die Physiologie der be-
handelten Baume;

e bei Verbreitung des CTV-SoD Agens durch CTV-kompetente Vektoren auch etwaige Wir-
kungen der Defensin-Proteine auf die Physiologie infizierter Pflanzenarten;

e eventuell nachteilige Auswirkungen des transgenen Produktes (Defensin) auf Nichtzielor-
ganismen (z. B. Giber Exposition in Friichten, Samen oder anderen Pflanzenteilen).

Daraus ergibt sich ein naturschutzfachlicher Monitoringbedarf fir:
e Monitoring des GV-Virus;

e Monitoring von Nichtzielorganismen (Schadlinge und Nitzlinge);
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e Monitoring der allgemeinen Biodiversitat.

5.2.5.1 Expositionsraum

Aufgrund der von der EFSA (2017) fir CTV-SoD durchgefiihrten Evaluierung wird angenom-
men, dass durch Samen und Erntegut (geerntete Friichte und Verarbeitungsprodukte wie Saft)
keine Umweltexposition gegeben ist (USDA-APHIS 2020). Fir eine beabsichtigte bzw. unbeab-
sichtigte Ausbringung in die Umwelt waren daher die Kultivierung absichtlich inokulierter
Orangenbdume, die Kultivierung von Orangenbdumen mit unabsichtlich inokuliertem Pfropf-
material und die unbeabsichtigte bzw. nicht genehmigte Verbringung von infizierten Ablegern
als Pfropfmaterial zu berlcksichtigen. Falls in Europa vorkommende Vektoren oder Verbrei-
tung durch behandeltes Pflanzenmaterial doch eine Ausbreitung von CTV ermdoglichten, wa-
ren die Expositionswege Ernte und Verarbeitung sowie Abfallentsorgung ebenfalls zu beach-
ten. Um zusatzliche Umwelteffekte auRerhalb der Anwendungsgebiete hervorrufen zu kon-
nen, missten sich GV-Viren aus den behandelten Plantagen in die umgebenden Okosysteme
ausbreiten, entweder Uber Frichte, Pflanzenmaterial oder tierische Vektoren. In diesem Fall
waren alle Expositionsraume, in welchen die betreffenden Vektoren auftreten kénnen, zu be-
ricksichtigen (vgl. Kapitel 3.2.5).

5.2.5.2 Monitoring des GV-Virus

Die fur Europa relevanten CTV-Stamme sowie relevante Wirtspflanzen missen identifiziert
und deren Vorkommen sowie Verbreitung (auch aulRerhalb von Anbaugebieten) erfasst wer-
den. Dies betrifft auch die Uberpriifung des Vorkommens des CTV-Virus in unterschiedlichen
Pflanzenmaterialien. Potenziell sollte dabei auch die Infektiositat bzw. Pathogenitat des CTV,
sowie mogliche Resistenzen gegeniiber dem HLB-Erreger bericksichtigt werden. Eine Erfas-
sung und ein Monitoring von CTV-Stammen existiert bisher weder in den Programmen des
Naturschutzes noch in jenen der agrarischen Pflanzenschutzdienste.

5.2.5.3 Monitoring von Nichtzielorganismen

In Bezug auf nachteilige Wirkungen auf Nichtzielorganismen des GV-Virus sind derzeit viele
Aspekte noch ungeklart, wie z. B. Informationen Uber relevante CTV-Stamme in Europa, Vor-
kommen des Virus in Pflanzenmaterialien, sowie Effekte des GV-Virus auf unterschiedliche
Organismengruppen der jeweiligen (Orangen)kulturen (siehe 3.2.5). Dies trifft auch auf mog-
liche nachteilige Effekte des GV-Virus auf Nichtzielorganismen zu. Die Abklarung einer mogli-
chen Exposition relevanter Organismen (Bakterien, Pilze, hohere Organismengruppen) mit
den exprimierten Defensinen des GV-Virus ist Voraussetzung fiir die Auswahl und Festlegung
von Organismen und Parametern fiir das Monitoring. In der vorliegenden Risikobewertung
aus den USA gibt es dazu keine ausreichenden Daten (USDA-APHIS 2020, siehe 3.2.5). Eine
Reihe von in den USA in Orangenkulturen vorkommenden Nichtziel(schad)organismen wur-
den beschrieben, wie z. B. Zitrusminiermotten, Schildlduse, weiRe Fliegen, Zitrusschmierlause,
Kéafer, Zitrusmilben und Nematoden. Verwandte Arten konnten in Europa als Nichtzielorganis-
men — je nach Obstkultur - in Betracht kommen und miissten im Rahmen eines Monitorings
berlicksichtigt werden.

Die Erfassung pflanzensaugender Insektenvektoren des CTV ist dabei von besonderer Rele-
vanz, da diese jedenfalls einer Exposition des GV-Virus unterlagen. Die potenziellen Insekten-
vektoren fir das CTV sind Blattflohe (Psylloidea) und Blattlduse (Aphidoidea).

Ein Monitoring von ,,Schadlingen“ ist in keinem der Monitoringprogramme des Naturschutzes
vorgesehen, zumindest nicht systematisch und flaichendeckend. Ein Erweiterungsbaustein der
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1. Saule des Insektenmonitorings, die , Flugaktiven Insekten im Offenland (Malaisefallen)”,
ware jedoch geeignet, bestimmte flugaktive ,Nitzlinge” der Kafer, Schwebfliegen oder Netz-
fligler zu erfassen; zu priifen ware, inwiefern auch Blattflohe und Blattlduse, sowie gegebe-
nenfalls relevante Nichtzielorganismen mittels Malaisefallen ausreichend gefangen und doku-
mentiert werden konnten.

5.2.5.4 Monitoring der allgemeinen Biodiversitat

Bei einem Resistenzdurchbruch des CTV kénnte eine damit verbundene Steigerung des Pesti-
zideinsatzes zur Kontrolle des CTV negative Folgen fiir die Biodiversitat nach sich ziehen, was
durch ein Monitoring der allgemeinen Biodiversitat iberwacht werden sollte. Fast alle bisher
vorgeschlagenen Module des Insektenmonitorings (Heuschrecken, Laufkdfer und Spinnen,
Nachtfalter) sind direkt in ein allgemeines Biodiversitatsmonitoring im Obstbau integrierbar
(BfN 2019, Schuch et al. 2020). Zu einem derartigen Biodiversitatsmonitoring kann auch das
Vogelmonitoring wertvolle Daten beisteuern. Generell werden im ,,Monitoring haufiger Brut-
vogel” alle vorkommenden Brutvogel erfasst, aber bestimmte Arten kénnen speziell relevant
flr naturnahe Obstbauflachen oder angrenzende Flachen relevant sein (vgl. Sudfeldt & Traut-
mann 2015). Auch Kleinsduger spielen fiir Obstkulturen eine Rolle, allerdings sind in den nati-
onalen Monitoringprogrammen des Naturschutzes bisher nur vier Kleinsduger-Arten im An-
hang IV der FFH-Richtlinie berlicksichtigt (BfN & BLAK 2017a).

5.2.5.5 Fazit

Die Herausforderung bei der Einschatzung der Umweltwirkungen des gentechnisch verander-
ten CTV-SoD besteht darin, dass fiir eine Reihe moéglicher Wirkungshypothesen, wie z. B. eine
nachteilige Auswirkung des transgenen Defensin auf Ziel- bzw. Nichtzielorganismen, oder eine
eventuelle Weiterverbreitung auf andere CTV-Wirtspflanzen als Orangenbdaume, keine 6ffent-
lich zuganglichen Risikobewertungsdaten vorliegen. Daher ist es momentan noch unklar, wel-
cher spezielle Monitoringbedarf bei einem Anbau in Europa tatsachlich bestehen wiirde.
Grundlegende relevante Aspekte eines Monitorings sind die Uberwachung von CTV-Stimmen
bzw. moglicher Insektenvektoren des CTV in relevanten Wirtspflanzen in Europa. Entspre-
chende Basisdaten hinsichtlich des Vorkommens der verschiedenen CTV-Stamme in Pflanzen-
arten in Europa vor Freisetzung des GV-Virus fehlen (siehe 3.2.5).

Aufgrund der unklaren Situation kann derzeit nicht abschlieBend evaluiert werden, welche
Programme des Naturschutzes vorrangig Anknipfungspunkte fiir ein GE-Monitoring des CTV
bieten wiirden. Am vielversprechendsten erscheinen hier jedoch das Insektenmonitoring und
das Okosystem-Monitoring. Die Grundmodule des Insektenmonitorings decken die allgemei-
nen Indikatoren der Insekten-Biodiversitat ab. Aufbauend auf einer Risikobewertung miissen
dann gegebenenfalls Erweiterungsbausteine eingerichtet werden, z. B. zur Abundanz und Ver-
breitung betroffener Nichtzielorganismen oder moglicher Vektoren des CTV. Das FFH-Moni-
toring ist zudem ein geeignetes Instrument, um etwaige Effekte auf geschiitzte Lebensraume
und Arten der FFH-Richtlinie zu Giberwachen. Generell sollten die Vernetzung und die Nutzung
von Synergien der verschiedenen Monitoringprogramme des Naturschutzes oberste Prioritat
beim Design des Monitorings eines GV- bzw. GE-Virus sein, wie dies auch fir ein Gbergreifen-
des Biodiversitdtsmonitoring in Deutschland gefordert wird (Zlighart et al. 2021). Wie bei den
anderen erwdhnten Monitoringprogrammen auch, ist daher die Einbettung eines GE-Monito-
ring fir CTV-SoD in die bundesweite Stichprobenauswahl und in das Okosystem-Monitoring
von entscheidender Bedeutung, ebenso wie die Abschatzung der Reprasentativitat und der
statistischen Machtigkeit der geplanten Stichprobe.
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6 Prioritat 4: Darstellung der Anforderungen an ein Monitoring von
Umweltwirkungen von GE-Organismen

In den vorherigen Prioritdaten des Vorhabens wurden die spezifischen Aspekte hinsichtlich Um-
weltwirkungen und Expositionsrdume von GE-Organismen anhand von Fallbeispielen ausge-
arbeitet (Prioritat 1), sowie die Ankniipfungspunkte von bestehenden GVO-Monitoringkon-
zepten fur diese Fallbeispiele identifiziert (Prioritat 2). Zudem wurden Anknipfungspunkte zur
Nutzung von allgemeinen Monitoringkonzepten und -programmen des Naturschutzes fiir das
Monitoring von GE-Organismen ausgearbeitet und vorgeschlagen (Prioritat 3).

In dieser Prioritat sollen die Anforderungen fiir ein Monitoring von Umweltwirkungen von GE-
Organismen dargestellt werden. Die Formulierung dieser Anforderungen erfolgt aufbauend
auf den Ergebnissen aus den vorherigen Prioritaten, den darin angefiihrten Fallbeispielen so-
wie den Empfehlungen aus dem Fachgesprach. Dabei werden folgende Fragen ausgearbeitet:

e Wassind allgemeine und spezielle Anforderungen an ein Monitoring von GE-Organismen?

e Welche Empfehlungen kdnnen fir ein Monitoring von GE-Organismen formuliert werden?

6.1 Allgemeine Anforderungen an das Monitoring von GE-Organismen

Derzeit unterliegen genom-editierte Organismen in der Europdischen Union den rechtlichen
Vorgaben von gentechnisch-verdanderten Organismen, insbesondere hinsichtlich einer ver-
pflichtenden Risikobewertung im Rahmen des Zulassungsverfahrens und einem nachgelager-
ten Monitoring. Demnach ist ein Monitoring von GE-Organismen jenem von GVO gleichzustel-
len, d. h. ein fallspezifisches Monitoring, basierend auf den Annahmen fir Umweltwirkungen
aus der Risikobewertung, sowie ein allgemeines Monitoring unvorhergesehener negativer
Umwelteffekte. Die Techniken der Genom-Editierung ermdglichen ein breites Spektrum an
Veranderungen des Genoms, sowie die Veranderung einer Vielzahl an Organismen(gruppen).
Der Einsatz von GE-Organismen ist somit nicht mehr nur auf den landwirtschaftlichen bzw.
kommerziellen Bereich (z. B. im Agrarraum) beschrankt, sondern kann auch in nicht-landwirt-
schaftlichen bzw. privaten Raumen sowie weiteren Umweltmedien (z. B. Gewadsser) stattfin-
den. Alle diese Aspekte stellen eine zusatzliche Herausforderung fiir das Monitoring dar. Zu-
dem ist der Nachweis von GE-Organismen mit einigen (technischen) Herausforderungen ver-
bunden, insbesondere in Bezug auf die spezifischen Nachweismethoden, die u. a. fiir die Do-
kumentation der Verbreitung von GE-Organismen in unterschiedlichen Umweltmedien bzw.
den Nachweis einer Umweltexposition wesentlich sind (siehe 3.3).

In jenen Fallen, in denen bei gleichen Organismen gleiche Merkmale mit Genom-Editierung
erzielt wurden (z. B. feuerbrandresistenter Apfelbaum, wachstumsgesteigerte Fische) konn-
ten keine spezifischen neuen Umweltwirkungen, Wirkraume oder Expositionspfade im Ver-
gleich zur klassischen Gentechnik identifiziert werden. Unterschiede aufgrund eines unter-
schiedlichen Wirkmechanismus (GE versus GV) sind derzeit nicht absehbar und waren nur auf-
grund unbeabsichtigter Effekte der Veranderung des Genoms moglich. Bei vielen der aktuel-
len GE-Anwendungen kommt es zu keiner Expression neuer bzw. neuartiger Proteine,
wodurch etwaige nachteilige Effekte durch den Konsum dieser Proteine durch Nichtzielorga-
nismen bzw. Nahrungsketteneffekte nicht berlicksichtigt werden missen. Dennoch sind
grundlegende physiologische Veranderungen im veranderten Organismus aufgrund unbeab-
sichtigter Effekte im Genom (z. B. off-target Effekte) moglich, die Auswirkungen auf die Nah-

162



Prioritat 4: Darstellung der Anforderungen an ein Monitoring von Umweltwirkungen von GE-Organismen

rungsketten haben kdnnen. Allerdings zeigen die gewahlten Beispiele, dass sich neue Wirk-
pfade und —rdume aus der Anwendung neuer, bisher nicht veranderter Organismen bzw. Or-
ganismengruppen (z. B. Mikroalgen) und deren spezifische biologische Merkmale bzw. kom-
merzielle Nutzungsabsichten und Produktionsweisen ergeben kdnnen. Dabei ist zu beriick-
sichtigen, dass der Grof3teil dieser GE-Anwendungen sich derzeit noch in einem proof-of-con-
cept Stadium befindet und somit Informationen liber die genetischen und phanotypischen
Veranderungen sehr eingeschrankt vorliegen. Da Genom-Editierung zunehmend eine grolRere
Eingriffstiefe ins Genom von Organismen ermdoglicht, kénnen auch simultane Veranderungen
mehrerer Gene bzw. Allele oder mittels klassischer Zlichtung schwer zugangliche Merkmale
(z. B. physiologische Merkmale) verandert werden (sogenanntes ,Multiplexing”, Eckerstorfer
et al. 2021 und Referenzen darin). Daher ist davon auszugehen, dass bei technisch komplexe-
ren GE-Anwendungen auch komplexere Umweltwirkungen in Zukunft zu erwarten sind, die
auch im Monitoring entsprechend Berlicksichtigung finden miissen.

Allgemeine Aspekte des Monitorings, die auch fiir das Monitoring von GE-Organismen rele-
vant sind, umfassen (siehe auch Ziighart et al. 2011):

e Eine wissenschaftlich-basierte Risikobewertung inklusive der ldentifizierung moglicher
nachteiliger Effekte sowie der Formulierung von Risikohypothesen sind die Grundlage fir
das Monitoring. Zum derzeitigen Zeitpunkt ist allerdings nicht klar, ob und in welcher Form
die Risikobewertung auch fiir bestimmte Mutagenesetechniken beibehalten wird (EC
2021). Entsprechende Auswirkungen auf das Monitoring miissen dann beriicksichtigt wer-
den.

e Die Antragsteller von GE-Organismen miissen einen Monitoringplan zur Uberpriifung der
Annahmen der Risikobewertung hinsichtlich des Auftretens nachteiliger Effekte (fallspezi-
fisches Monitoring) und fiir die allgemeine Uberwachung zur Uberpriifung von Effekten,
die nicht in der Risikobewertung vorhergesehen wurden bzw. die schwer vorhersagbar
sind (z. B. komplexe, seltene oder Langzeiteffekte) vor der Zulassung zum Inverkehrbrin-
gen von GE-Organismen unterbreiten.

e Die Nutzung und Zurverfiigungstellung von Ergebnissen aus der wissenschaftlichen For-
schung (biosafety research) und vorangegangenen Versuchen im Freiland (Teil B, Richtlinie
2001/18/EG) muss sichergestellt sein.

e Standardisierte Monitoringmethoden missen fiir die jeweiligen Organismen(gruppen)
bzw. spezifischen Wirkraume und Merkmale entwickelt werden, um vergleichbare Ergeb-
nisse zu erhalten.

e Der Referenzzustand der Umwelt vor Ausbringung des GE-Organismus muss bekannt sein
bzw. entsprechende Referenzraume ohne Umweltexposition des GE-Organismus miissen
verfligbar sein.

e Monitoringzeitraume miissen an die spezifischen Risikohypothesen angepasst werden, da-
mit auch indirekte und Langzeiteffekte (z. B. bei GE-Bdumen) erkannt werden kénnen.

e Die Monitoringrdume miussen der Umweltexposition des jeweiligen GE-Organismus ent-
sprechen. Dabei sollten jene Rdume bevorzugt werden, wo am ehesten Umwelteffekte zu
erwarten sind bzw. die Exposition am grofSten ist.

e Das Monitoring in und um Schutzgebiete(n) ist entsprechend auszugestalten, um (auch
langfristige) negative Effekte von GE-Organismen auf die jeweiligen Schutzobjekte recht-
zeitig erfassen zu konnen.
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e Spezifische Schutzziele missen im Rahmen des Monitorings von GE-Organismen berlick-
sichtigt werden (z. B. alte Kultursorten, autochthone Populationen, Okosystemleistungen
etc.)

¢ Neue wissenschaftliche Informationen und Erkenntnisse bezliglich des GE-Organismus o-
der seiner nachteiligen Effekte auf die Umwelt miissen zeitgerecht in die Risikobewertung
sowie das Monitoring einflieRen kdnnen.

Zusatzlich sind folgende allgemeine Aspekte fir ein zukiinftiges Monitoring von GE-Organis-
men zu beachten:

Die Moglichkeit eines Nachweises des Vorkommens und der Verbreitung von GE-Organismen
in unterschiedlichen Umweltmedien (Wasser, Land, Luft) muss vor dem Ausbringen in die Um-
welt sichergestellt sein. Dazu ist das Vorhandensein bzw. die Entwicklung spezifischer Nach-
weismethoden fir GE-Organismen vonnoten. In bestimmten Fallen kann dabei auch die An-
wendung einer phanotypischen Nachweismethode erste Hinweise auf das Vorhandensein von
GE-Organismen in der Umwelt hilfreich sein. Diese muss jedoch durch eine spezifische mole-
kularbiologische Nachweismethode ergdanzt werden (insbesondere bei Anwendungen mit
SNVs). Beziiglich Empfehlungen fiir den Nachweis von GE Organismen sei auf Ribarits et al.
(20214, b) verwiesen.

Die Ausdehnung des moglichen Wirkraumes Uber den Agrarraum hinaus. Wahrend bis dato
vorrangig landwirtschaftliche Kulturpflanzen gentechnisch verandert wurden, deren Wirk-
raum sich auf landwirtschaftliche Raume sowie angrenzende natiirliche und naturnahe Habi-
tate erstreckt, sind bei GE-Organismen auch nicht-landwirtschaftliche bzw. private Raume,
z. B. Siedlungsbereich, Privatgarten, sowie aquatische Habitate als mogliche Wirkraume zu be-
ricksichtigen.

Je nach GE-Organismus ist ein Monitoring von Still- und Fliegewassern, sowie deren aquati-
sche Organismen (Flora & Fauna) miteinzubeziehen. Hier kann die Nutzung des Monitorings
im Rahmen der Wasserrahmenrichtlinie empfohlen werden. Das bundesweite Monitoring des
Okologischen Zustandes von Oberflachengewdssern erfolgt gemall den Vorgaben der Europa-
ischen Union 2000/60/EG, die Zustandigkeit liegt bei den Bundeslandern fiir Wasserwirt-
schaft, und dem Bund fiir Bundeswasserstrassen (Bund-Lander-Mischfinanzierung). Das
WRRL-Monitoring umfasst stoffliche Belastungen (Nahrstoffe, organische Belastungen, spezi-
fische Schadstoffe), Wasserqualitat (chemisch-physikalische Parameter), Makrophyten, Phy-
tobenthos, Phytoplankton, Makrozoobenthos, sowie die Fischfauna. So werden z. B. bereits
Daten zur Fischfauna teilweise fiirs FFH-Monitoring verwendet.

Viele mogliche Anwendungen von GE-Organismen zielen auf agronomische und kommerziell
wichtige Merkmale ab, wie z. B. Krankheitsresistenzen. Daher sind in einem Monitoring diese
agrarischen Aspekte miteinzubeziehen, wie beispielsweise die Erfassung von Schaderregern,
das mogliche Auftreten von Resistenzen, Pestizidanwendungen etc. Eine Einbeziehung und
Nutzung des Agrarmonitorings sowie die Nutzung der flaichendeckenden Landnutzungsdaten
(Agrarstatistik, Fernerkundung) wird daher empfohlen. Derzeit ist ein bundesweites Monito-
ring der biologischen Vielfalt in Agrarlandschaften, Verbundprojekt ,,Mon-ViA“ des Bundesmi-
nisteriums fir Erndhrung und Landwirtschaft in Planung bzw. Entwicklung. Dabei sollen die
Lebensraumvielfalt und Insekten in Agrarlandschaften, Bodenmikroorganismen und Regen-
wirmer in landwirtschaftlichen Boden, relevante Organismengruppen fir Agrarokosysteme
beriicksichtigt werden, sowie blitenbesuchende Insekten und Bestdubungsleistungen, Schad-
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linge und Nitzlinge sowie funktionelle Gemeinschaften der Bodenbiota. Beispiele fiir Monito-
ringmodule sind: Honigbienen und Hummeln, Parasitoide, weitere Nitzlinge, Biodiversitat der
Kleingewadsser, Beikrauter und Schaderreger im landwirtschaftlichen Wein- und Apfelanbau.

Bei GE-Anwendungen werden vermehrt nicht nur (Kultur)Pflanzen als Zielorganismen ausge-
wahlt, z. B. flir die Vermittlung einer Krankheitsresistenz (z. B. feuerbrandresistente Obst-
baumbkulturen), sondern auch der Einsatz veranderter Viren (GV oder GE) im Obstbau disku-
tiert bzw. durchgefiihrt (siehe Fallbeispiel CTV-SoD). In diesem Fall ist ein allgemeines Bio-
diversitatsmonitoring in Sonderkulturen, z. B. im Obstanbau, das die Erfassung Wirbelloser
und Organismen hoherer Trophie-Ebenen umfasst, zu empfehlen.

Die Vernetzung und Nutzung von Synergien bestehender Monitoringprogramme des Natur-
schutzes ist ein wesentlicher Aspekt beim Monitoring von Umweltwirkungen von GE-Organis-
men. Dies sollte oberstes Ziel beim Design eines GE-Monitorings sowie auch fiir ein allgemei-
nes Biodiversitdtsmonitoring in Deutschland sein (z. B. auch die Berlicksichtigung der Wasser-
rahmenrichtlinie). Die zu nutzenden Synergien beziehen sich auf die Infrastruktur, die verwen-
deten Umweltparameter und Methoden, die Erhebung von Daten zu Umweltparametern und
anderen EinflussgroRen, dem Erhebungsdesign und der Flachenkulisse.

Die Nutzung bundesweit gleicher Stichprobenflachen fir unterschiedliche Monitoringpro-
gramme (OSM, MhB, HNV-Farmland- bzw. Insektenmonitoring) sowie die Integration eines
GE-Monitorings in die bundesweite Stichprobenauswahl. Ein GE-Monitoring sollte auf den
bundesweit reprasentativen Stichprobenflachen (derzeit auf > 2.000 Probeflachen) stattfin-
den und reprasentativ fiir die verschiedenen Landnutzungs- und Standorttypen in Deutsch-
land sein. Auf diesen Flachen findet derzeit auch das HNV-Farmland-Monitoring, sowie das
Monitoring haufiger Brutvdgel statt. Die Einbeziehung des Okosystem- und Insektenmonito-
ring ist geplant. Vor jeglichem Monitoring von Umweltwirkungen muss jedoch eine prospek-
tive Stichprobenabschatzung (,,Power-Analyse”) durchgefiihrt werden, um die GroRe des sta-
tistisch nachweisbaren Effektes vor Beginn des Monitorings festzulegen, und gegebenfalls die
erforderliche Probeflachenzahl anzupassen.

6.2 Spezielle Anforderungen an das Monitoring von GE-Organismen

In diesem Bericht wurden Fallbeispiele von GE-Organismen ausgewahlt und exemplarisch da-
fir die Anforderungen an ein Monitoring formuliert. Bei den gewahlten Fallbeispielen handelt
es sich nicht um Produkte, fur die bereits eine Bewertung der Umweltwirkungen im Rahmen
einer Zulassungsprifung verfligbar ist. Drei der flinf Fallbespiele sind derzeit noch in Entwick-
lung, wobei zum jetzigen Zeitpunkt nicht abgeschatzt werden kann, ob diese Produkte jemals
Marktreife erreichen werden. Die GABA-Tomate ist derzeit nur in Japan erhaltlich, allerdings
wurde auch dafir keine Risikobewertung durchgefiihrt. Das GV-Virus wurde in den USA von
den zustandigen Behorden gepriift, hier liegen eingeschrankt Daten zur Umweltsicherheit vor.
Dennoch wurde fiir diese Beispiele, fir die zurzeit noch keine Informationen zu Umweltrisiken
aus der Risikobewertung vorliegen, eine Evaluierung verfligbarer Monitoringprogramme
durchgefiihrt, da diese jedenfalls fiir das allgemeine Monitoring im Rahmen der ,general sur-
veillance” von Bedeutung sind.

Die in diesem Bericht genannten Vorschlage fir das Monitoring von Umweltwirkungen fiir die
Fallbeispiele stellen somit Vorschldge dar, die — je nach Ergebnissen der Risikobewertung und
dem aktuellen Stand der Forschung — spezifiziert, sowie um weitere Umweltwirkungen er-
ganzt werden mussen, sobald entsprechende Daten und Informationen verfiigbar sind.
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6.2.1 Genom-editierte Tomaten

Anwendungen von Genom-Editierung bei Tomaten legen derzeit den Fokus auf die Produkt-
qualitat, agronomisch relevante Merkmale sowie der Toleranz gegentiber biotischen und abi-
otischen Faktoren. Das gewahlte Fallbeispiel beschreibt eine inhaltsstofflich verdanderte To-
mate mit erhohtem Gehalt an GABA, die 2021 in Japan auf den Markt gebracht wurde (siehe
auch 3.2.1). Da diese Tomate keiner Zulassung als GVO in Japan unterliegt, ist derzeit auch
keine Risikobewertung fiir dieses Produkt verfiigbar.

6.2.1.1 Monitoring moglicher Wirkrdaume

Ein Anbau der GABA-Tomate kann entweder im geschiitzten Anbau (Glashaus oder Folienge-
wachshaus, fir Frischtomaten) oder im Freiland (fir die Verarbeitung bzw. zur Eigennutzung)
erfolgen. Demnach unterscheiden sich auch mdgliche Expositionspfade bzw. Wirkraume. In
Mitteleuropa erfolgt der kommerzielle Tomatenanbau vorrangig im geschiitzten Anbau, bei
dem wenig Interaktion mit der Umwelt erfolgt (z. B. Substratkultur). Unbeabsichtigter Um-
weltkontakt kann jedoch z. B. Gber das Entweichen eingesetzter Hummel- oder Nitzlingsvol-
ker bzw. Gber die Entsorgung der Pflanzen nach dem Anbau (z. B. Kompost, Klarschlamm) er-
folgen.

Hingegen ist im Freilandanbau eine Vielzahl von betroffenen Wirkrdumen moglich. Hierbei
sind entweder kommerzieller Anbau im Freiland zu bertcksichtigen, aber vor allem auch der
private Gartenbau und Nutzflaichen ohne kommerzielle Nutzung, auch im Siedlungsbereich.
Somit erweitern sich die moglichen Wirkraume der GE-Tomate, da neben Flachen des Acker-
baus (Agrarékosysteme) auch gartenbauliche Flichen und deren angeschlossenen Okosys-
teme betroffen sein kénnen. Allerdings ist eine generelle Erweiterung der Tomaten-Anbaufla-
che aufgrund des spezifischen GE-Merkmals vorerst nicht zu erwarten.

Ein Monitoring der GABA-veranderten GE-Tomate muss daher vor allem folgenden mdéglichen
Wirkrdumen Rechnung tragen:

e Glashauser, Foliengewachshauser sowie deren Umfeld (im Falle unbeabsichtigter Ausbrin-
gung)

e Kompostflachen (kommerziell/privat), Klarschlammausbringungsflachen, Umschlagplatze,
sowie weitere mogliche Verwilderungsflachen von GE-Tomaten

e Transportwege zu Biogas/Kompostier-/sonstigen Entsorgungsanlagen

e Kommerzielle Gartenbauflachen und deren Umfeld

e Private (Klein-)Garten und Anbauflachen (in Siedlungsrdumen, stadtischer Bereich)

e Gartenbaubetriebe/Baumschulen/Lagerflaichen bei Zwischenhindlern (kommerzieller
Vertrieb)

6.2.1.2 Monitoring moglicher Umweltwirkungen

Der pflanzeneigene Inhaltsstoff GABA ist an einer Vielzahl von Stoffwechselvorgédngen (z. B.
Signalwegen fiur Wachstum und Entwicklung, Stress- und Abwehrreaktionen mit biotischen
und abiotischen Stressoren) beteiligt. Die genaue regulatorische Rolle von GABA in Pflanzen
ist noch nicht vollstandig geklart. Somit kdnnen mogliche Umweltwirkungen einer Genom-
Editierung des GABA-Gehaltes in Tomatenpflanzen zum jetzigen Zeitpunkt nicht abschlieBend
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bewertet werden. Die relevanten Umweltwirkungen fiir die GE-Tomate sowie die entspre-
chenden Monitoringthemen, Bezugsraume, Indikatoren und Zeithorizonte, sowie verfiigbare
und notwendige Monitoringprogramme sind im Tab. 32 zu entnehmen.

6.2.2 Genom-editierte Apfelbdume

Genom-Editierung bei Apfelbdumen zielt derzeit vor allem auf kommerziell relevante Krank-
heiten ab, wie Feuerbrand oder Apfelschorf. Das in diesem Bericht gewahlte Beispiel des feu-
erbrandresistenten GE-Apfelbaums ist allerdings in einem sehr frithen proof-of-concept For-
schungsstadium. Daher ist derzeit ein sehr geringer Wissensstand bezliglich der Wirksamkeit
und Stabilitat des Merkmals und der Umweltwirkungen der GE-Apfelbaume gegeben. Gene-
rell fehlen in der EU Erfahrungen mit der Risikobewertung und dem Monitoring von Baumen
(z. B. aus Feldversuchen). Allerdings wurde das GE-Merkmal der Feuerbrandresistenz in Apfel-
bdumen bereits zuvor mittels Cisgenese erzielt, wodurch eingeschrankt Informationen aus der
wissenschaftlichen Literatur vorliegen (siehe Greiter et al. 2015).

6.2.2.1 Monitoring moglicher Wirkraume

Mogliche Wirkraume von GE-Apfelbdumen umfassen einerseits die Einsatz- bzw. Anbauge-
biete, andererseits muss aufgrund der Moglichkeit der Verwilderung sowie Hybridisierung mit
wildverwandten Arten in Mitteleuropa ein Monitoring von feuerbrandresistenten GE-Apfel-
baumen folgenden Wirkradumen Rechnung tragen (siehe auch 3.2.2):

e Anbaugebiete (kommerzielle Apfelplantagen, Streuobstwiesen);
e Private Obstgarten und Streuobstwiesen;

e Offentliche Raume (Naschgarten, Parks etc.);

e Transport- und sonstige Verbreitungswege, Umschlagplatze;

e Natirliche/naturnahe Habitate in und auRerhalb von Anbaugebieten.

6.2.2.2 Monitoring moglicher Umweltwirkungen

Greiter et al. (2015) beschreiben die speziellen Merkmale von transgenen Baumen im Ver-
gleich zu herkdmmlichen gentechnisch veranderten Pflanzen. Diese sind generell auch fiir GE-
Bdaume von Relevanz. Dazu zahlt vor allem die potenzielle Langlebigkeit von Baumen sowie
damit verbundene Aspekte wie verzogerter Bliihzeitpunkt, Reproduktion sowie Verbreitungs-
fahigkeit, langfristige Interaktionen im Okosystem, aber auch der geringe Domestizierungs-
grad und die hohe genetische Diversitat (Greiter et al. 2015). Diesen Aspekten sollte auch ein
Monitoring von GE-Apfelbdumen Rechnung tragen. Die relevanten Umweltwirkungen fiir die
GE-Apfelbdume und entsprechende Monitoringthemen, Bezugsrdaume, Indikatoren und Zeit-
horizonte, sowie verfligbare und notwendige Monitoringprogramme sind Tab. 33 zu entneh-
men.

6.2.3 Genom-editierte SiiBwasserfische (Regenbogenforelle, Karpfen)

Bei der Genom-Editierung von SiilRwasserfischen stehen derzeit kommerziell interessante
Merkmale wie die Wachstumssteigerung im Vordergrund. In den USA bzw. Kanada ist bereits
ein wachstumsgesteigerter gentechnisch verdanderter Lachs zugelassen. In der EU sind Leitli-
nien fiir die Risikobewertung fir GV-Fische vorhanden. Daher liegen — wenn auch einge-
schrankt — Informationen zu moéglichen Umweltwirkungen von GE-Fischen vor. Da (GE-)SiR-
wasserfische als Top-Pradatoren an der Spitze der Nahrungskette in heimischen Gewassern
stehen, haben sie ein besonders hohes Potenzial fiir negative Umwelteffekte. Zudem ist ein
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Monitoring ihrer Verbreitung in natirlichen und naturnahen Gewassern sowie etwaige Nah-
rungsketteneffekte zu berticksichtigen.

6.2.3.1 Monitoring moglicher Wirkraume

Beim Monitoring moglicher Wirkraume von GE-StiRwasserfischen ist zu beachten, dass neben
einer Ausbringung in Aquakulturanlagen auch eine beabsichtigte Ausbringung in natirliche
bzw. naturnahe Gewasser (z. B. als Besatzfisch in der Angelfischerei) moglich ist. Auch das un-
beabsichtigte Entkommen von Fischen aus Aquakulturanlagen, z. B. in Folge von Extremwet-
terereignissen oder als Austrag durch Pradatoren ist zu berlicksichtigen. Somit muss ein Mo-
nitoring nicht nur die jeweiligen Nutzraume, sondern auch potenziell betroffene natirliche
und naturnahe Okosysteme umfassen.

6.2.3.2 Monitoring moglicher Umweltwirkungen

Aufgrund ihrer Position als Top-Pradatoren in heimischen Gewdssern kdnnen wachstumsge-
steigerte GE-SiRwasserfische nachteilige Effekte auf die natirlichen Lebensgemeinschaften
ausliben (z. B. iber Nahrungsketten- bzw. Verdrangungseffekte). Dabei sind auch Auswirkun-
gen auf mogliche Schutzziele (z. B. autochthone Fischpopulationen) aufgrund von Hybridisie-
rungseffekten zu bericksichtigen. Umweltwirkungen fir die GE-StiBwasserfische sowie ent-
sprechende Monitoringthemen, Bezugsraume, Indikatoren und Zeithorizonte, sowie verfiig-
bare und notwendige Monitoringprogramme sind Tab. 34 im Anhang zu entnehmen.

6.2.4 Genom-editierte Mikroalgen

Mikroalgen werden fiir eine Vielzahl an kommerziellen Anwendungen mittels Transgenese-
sowie Mutagenesetechniken beforscht, wenn auch eine kommerzielle Nutzung derzeit noch
nicht absehbar ist (siehe 3.2.4). Das gewahlte Beispiel beschreibt GE-Mikroalgen mit erhéhter
Produktivitat von Triglyceriden bei gleichzeitig hoher Biomasseproduktivitat bzw. mit verbes-
serter fotosynthetischer Produktivitat. Mikroalgen stellen aufgrund ihrer geringen GroRe, ih-
rer Ausbreitungsfahigkeit auch tber die Luft und der Fahigkeit, ungeeignete Bedingungen zu
tolerieren (z. B. liber Dormanz-Stadien) besondere Anforderungen an ein Monitoring. Erfah-
rungen mit der Umweltrisikobewertung bei Freisetzung von GV-Mikroalgen liegen derzeit aus
Australien und den USA vor.

6.2.4.1 Monitoring moglicher Wirkraume

Neben der beabsichtigen Ausbringung von Mikroalgen in offenen Teichen, Becken oder Anla-
gen (z. B. ,,raceway ponds®“), ist vor allem auch ein unbeabsichtigtes Vorkommen in natirli-
chen und naturnahen Standorten zu berlicksichtigen. Bei offener Kultivierung ist eine unein-
geschrankte Verbreitung von Mikroalgen in die Umwelt unvermeidbar, wenn auch nicht ge-
winscht (siehe 3.2.4). Die jeweiligen Wirkrdume sind daher vom jeweiligen Produktionstyp
und -standort abhangig.

6.2.4.2 Monitoring moglicher Umweltwirkungen

Die 6kologische Bedeutung von Mikroalgen als Basis der Nahrungsnetze in Gewdssern recht-
fertigt ein rigoroses Monitoring der Verbreitung bei der Kultivierung von GE-Mikroalgen, so-
wie eine Uberwachung méglicher Umweltwirkungen in naturnahen und natiirlichen Gewas-
sern. Die hohe Dynamik von Algengesellschaften in natirlichen Gewdssern erschweren die
Beurteilung nachteiliger Umwelteffekte in-situ. Fiir die spezifischen Umweltrisiken spielt die
Biologie der jeweiligen Art, das GE-Merkmal, sowie der Produktionsform eine wesentliche
Rolle. Daher ist eine Erhebung des Ausgangszustandes vor Ausbringung von GE-Mikroalgen in
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moglichen Wirkrdumen daher unbedingt notwendig. Ein laufendes Monitoring von Schlissel-
arten (sogenannte , keynote species”), die die Diversitat und Okosystemfunktionen in natiirli-
chen Gewassern reprdsentieren, sowie die Auswirkungen auf spezifische Schutzziele in natir-
lichen Gewassern (Okosystemleistungen wie z. B. Reinigungsleistung, Versorgungsleistung)
sollten im Monitoring bericksichtigt werden. Zu den spezifischen Monitoringthemen, sowie
verfligbaren und notwendigen Monitoringprogrammen von GE-Mikroalgen siehe Tab. 35 im
Anhang.

6.2.5 Gentechnisch verdndertes Citrus Tristeza Virus

Das Fallbeispiel des GV-Virus soll als Beispiel fiir die Anwendung von gentechnisch-verander-
ten bzw. genom-editierten Viren in der Umwelt dienen. Anwendungsbeispiele fiir GE-Viren in
der Umwelt werden zurzeit theoretisch diskutiert, allerdings werden derzeit vorrangig Metho-
den der klassischen Gentechnik zur Veranderung von Viren angewandt. Fiir das gewahlte Fall-
beispiel liegen Informationen zur Bewertung von Umweltauswirkungen aus den USA vor
(siehe 3.2.5).

6.2.5.1 Monitoring moglicher Wirkraume

Mogliche Wirkraume des GV-Virus ergeben sich aus der beabsichtigten Ausbringung in:
e Kultivierung absichtlich inokulierter Orangenb3daume;
e Kultivierung von Orangenbdaumen mit unabsichtlich inokuliertem Pfropfmaterial;

e Unbeabsichtigte bzw. ungenehmigte Verbringung von infizierten Ablegern als Pfropfmate-
rial.

Zudem sind eine mogliche unbeabsichtigte Ausbringung und Verbreitung, z. B. Giber Vektoren,
Friichte oder Samen zu beriicksichtigen. Unsicherheiten bestehen hier aus den vorliegenden
Informationen, z. B. hinsichtlich der Ubertragbarkeit des CTV-SoD durch relevante Vektoren
in Europa, sowie aufgrund fehlender experimenteller Daten zur Ubertragbarkeit in Samen und
Frichten. Sofern eine Mdglichkeit zur weiteren Verbreitung von CTV-SoD durch in Europa vor-
kommende Vektoren oder Auswirkungen durch behandeltes Pflanzenmaterial besteht, ist
auch zu berlicksichtigen:

e Ernte und Verarbeitung;
e Abfallentsorgung;

e Verwendung der produzierten Friichte.

6.2.5.2 Monitoring moglicher Umweltwirkungen

Ein Monitoring moglicher Umweltwirkungen des GV-Virus muss, neben den beabsichtigten,
vor allem die moglichen unbeabsichtigten Verbreitungswege in die Umwelt beriicksichtigen.
Hierzu sind derzeit noch wenig Informationen fir Europa verfiigbar. Da Insektenvektoren hier
eine grolle Rolle spielen, ist auf diese ein besonderes Augenmerk zu legen. Ein Monitoring der
Verbreitung des GV-Virus sollte daher im Vordergrund stehen. Auch mogliche Resistenzdurch-
briche des Pathogens sind zu berticksichtigen. Zu den konkreten Monitoringthemen sowie
verfligbaren und notwendigen Monitoringprogrammen siehe Tab. 36.
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6.3

Empfehlungen fiir das Monitoring von GE-Organismen

Empfehlungen fir notwendige Anpassungen fiir das Monitoring der unterschiedlichen Bei-
spiele von GE-Organismen sind in den untenstehenden Tabellen (Tab. 19, Tab. 20, Tab. 21)

zusammengefasst.

Tab. 19: Empfehlungen fiir das Monitoring von GE-Tomaten.

Monitoring-Thema

GABA-Gehalt, Stoff-
wechselprodukte
(sek. Inhaltsstoffe)

Anbau

Vorkommen verwil-
derte GE-Tomaten

Auskreuzung in an-
dere Kultursorten

Bestduber

Nichtzielorganis-
men (Nitzlinge)

Pflanzengesellschaf-
ten

Biodiversitat (ho-
here Trophieebe-
nen)

Krankheiten, Schad-
linge, Pestizidan-
wendungen

Notwendige Anpassungen

Analytik der Nachweismethode und entsprechendes Monitoring etablieren, Biosafety
Research, Risikobewertungsdaten

Agrarstatistik anpassen (Statistiken des Bundes und der Léander; Pflanzenschutz-
dienste); Standortregister

Gezielte Nachsuche nach GE-Tomaten; Berlicksichtigung der Feldfrucht ,Tomate” in
den Kartierschliisseln von OSM und HNV-Farmland

Analytik etablieren, genetisches ,Screening” von kompatiblen Kultursorten. Aber:
kein Naturschutz-Thema

Spezielle Erfassung von Bombus terrestris; Anpassung der Monitoringprogramme
,Wildbienen” und ,, Schmetterlinge” auf Flachen auRerhalb des Agrarraumes; zusatzli-
che Erfassung von flugaktiven & blatenbesuchenden Insekten; Einbindung der NNE-
Flachen in ein Wildbienen-Monitoring

Etablierung eines Erfassungsprogrammes von ,Nitzlingen” im Agrarraum (ggf. im
Rahmen eines ,,Agrarmonitorings“)

Anpassung der Protokolle zur Vegetationsaufnahme an den Siedlungsraum und Ver-
kehrswege

Anpassung des zu erfassenden Artenspektrums der Avifauna an den betreffenden Ag-
rarraum

Geplantes ,,Agrarmonitoring” auch in Gartenbauflachen etablieren; Einbeziehung der
Pflanzenschutzdienste der Lander

Tab. 20: Empfehlungen fiir das Monitoring von GE-Obstbaumkulturen.

GE-Organismus

GE-Apfelbdume
CTV-SoD-Oran-
genbdaume

Monitoring-Thema

Anbau Obstbauplantagen,
Intensivierung Obstanbau,
Pestizideinsatz

Biodiversitat (Obstbau)

Notwendige Anpassungen

,Agrarstatistik” anpassen (Statistiken des Bundes und
der Lénder; Pflanzenschutzdienste); Standortregister

Allgemeines Monitoring der Biodiversitat im Obstanbau:
Auswahl und Anpassung des zu erfassenden Artenspekt-
rums an den betreffenden Bezugsraum mit besonderer
Bericksichtigung der Avifauna
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GE-Organismus

GE-Apfelbdaume

Monitoring-Thema

Resistenzentwicklung (Ziel-
organismen)

Vorkommen verwilderte
GE Apfelbaume

Auskreuzung des GE-Merk-
mals in wildverwandte Ge-
holzarten

Bestduber

Pflanzengesellschaften

Nichtzielorganismen (Nutz-
linge)

Notwendige Anpassungen

Monitoring von Erwinia amylovora (Feuerbrand); Moni-
toring von Vektoren & Erreger der Griinfleckenkrank-
heit; Analytik der Nachweismethode entwickeln; Moni-
toring Antibiotikaeinsatz; ,,Agrarmonitoring” Gberprifen
und ggf. einbinden und anpassen unter Einbeziehung
der Pflanzenschutzdienste der Lander

Analytik der Nachweismethode und entsprechendes
Monitoring etablieren; Anpassung der Kartierschlissel
von OSM, HNV-Farmland, FFH und NNE

Analytik der Nachweismethode und entsprechendes
Monitoring etablieren; Berlicksichtigung von Wildapfel-
baumen (Malus sylvestris) und potenziellen Kreuzungs-
partnern; Einbeziehung von Siedlungsbereichen sowie
von Umschlagsplatzen und Verkehrswegen

Spezielle Erfassung von Honigbiene (Apis mellifera), Erd-
hummel (Bombus terrestris); Abdeckung von Obstan-
bauflachen; Anpassung der Monitoringprogramme
,Wildbienen“ und ,, Schmetterlinge” auf Flachen auRer-
halb des Agrarraumes; zuséatzliche Erfassung von flugak-
tiven & bliitenbesuchenden Insekten; Einbindung der
NNE-Flachen in ein Wildbienen-Monitoring

Anpassung der Protokolle zur Vegetationsaufnahme an
den Siedlungsraum und Verkehrswege

Etablierung eines Erfassungsprogrammes von , Nutzlin-
gen” im Agrarraum (ggf. im Rahmen eines ,, Agrarmoni-
torings®)

Tab. 21: Empfehlungen flir das Monitoring von GE-SiiRwasserfischen und GE-Mikroalgen.

GE-Organismus

GE-Fische

GE-Mikroalgen

Monitoring-Thema

Vorkommen und Verbrei-
tung von GE-Fischen in na-
turlichen Gewéssern

Hybridisierung GE-Wildtyp

Verdrangung heimischer

(autochthoner) Fischarten

Parasiten, Krankheiten

Intensivierung Aquakultur-
produktion

Verbreitung und Etablierung

von GE-Algen

Notwendige-Anpassugnen

GE-Nachweismethode unklar, ggfs. Analytik zu etablie-
ren; Anpassung FFH-Monitoring; Uberpriifung und Ein-
beziehung der WRRL; Erfassung von ,Fliichtlingen” aus
den Zuchtanlagen

GE-Nachweismethode unklar, ggfs. Analytik zu etablie-
ren; Uberpriifung und Einbeziehung der WRRL

Fisch-Monitoring; Identifikation relevanter Arten; Uber-
prifung und Einbeziehung der WRRL

Parameter ,Parasiten& Krankheiten in das Fischmonito-
ring mit aufnehmen; evtl. stichprobenartige Kontrollen;
Monitoring Medikamenteneinsatz

Anpassung/Auswertung Aquakulturstatistik

Analytik der Nachweismethode und entsprechendes
Monitoring etablieren
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GE-Organismus

GE-Fische & GE-
Mikroalgen

Monitoring-Thema

Transfer GE Merkmal auf
Wildtyp

Algengesellschaften

Biodiversitat (aquatischer
Artengemeinschaften

Aquatische Habitatquali-
tat/Wasserqualitat

Notwendige-Anpassugnen

Analytik der Nachweismethode und entsprechendes
Monitoring etablieren

Einrichten eines Algenmonitoring

Einbeziehung und Anpassung von Indikatoren im Insek-
ten-, Wasservogel- und FFH Monitoring (FFH-Arten und
FFH-Lebensraumtypen); Monitoring der aquatischen Ve-
getation im OSM inklusive der Algen; Anpassung der VDI
4333-1,, Amphibien”; Uberpriifung und Einbeziehung
der WRRL

Einbeziehung der FFH-Gewadssertypen (Habitatqualitat,
Beeintrachtigungen); Erfassung der Unterwasservegeta-
tion im OSM; Uberpriifung und Einbeziehung der WRRL
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7 Schlussfolgerungen

Das Monitoring genom-editierter Organismen muss sich sowohl an den biologischen Merkma-
len des jeweiligen Organismus, seinem zu erwartenden Verhalten in der Umwelt, an den ein-
gebrachten bzw. verdnderten Merkmalen und deren Auswirkungen auf die Biologie und Oko-
logie, sowie den spezifischen Anbau-, Produktions- oder Kultivierungsformen orientieren. Die
in diesem Bericht diskutierten genom-editierten Organismen wurden mittels neuer moleku-
larbiologischer Techniken (z. B. CRISPR/Cas) bearbeitet, wobei vor allem sogenannte , knock-
outs” einiger weniger Gene durchgefiihrt wurden. Die bearbeiteten Merkmale dieser Organis-
men umfassen vorrangig kommerziell wichtige Charakteristika wie Krankheitsresistenzen,
Wachstums- und Produktivitatssteigerungen oder veranderte Produktqualitat. Die beispiel-
haft diskutierten genom-editierten Organismen und deren Merkmale werden auch durch klas-
sische Methoden der Gentechnik (z. B. Transgenese) bearbeitet (z. B. Krankheitsresistenz in
Apfelbdumen, Wachstumssteigerung bei Fischen, fotosynthetische Effizienz bei Mikroalgen).
Allerdings wurden bisher derartige GE- oder GV-Organismen noch nicht fiir die kommerzielle
Verwendung zugelassen. Im Fall einer Marktzulassung von GE-Organismen muss nach aktuel-
ler Gesetzgebung ein Monitoring der Umweltwirkungen dieser Organismen etabliert werden.
Fiir dieses Monitoring stehen bisher nur Erfahrungswerte, Monitoringkonzepte und -metho-
den fiir GV-Pflanzen, die in Agrarlebensraumen ausgebracht werden, zur Verfliigung. Es be-
steht also noch Forschungs- und Entwicklungsbedarf fiir das Monitoring von GE-oder GV-Or-
ganismen, die keine typischen GV-Feldfriichte wie Mais, Raps oder Soja sind bzw. andere ver-
anderte Merkmale aufweisen. Diese Situation kann sich jedoch mit zunehmendem Kenntnis-
gewinn und wissenschaftlichem Fortschritt andern, auch abhangig von der Frage, ob Organis-
men, die mit neuen genomischen Techniken hergestellt wurden, einer Regulierung unterlie-
gen. Daher sind moéglicherweise erst in Zukunft Anwendungen genom-editierter Organismen
zu erwarten, bei welchen weitreichende und komplexe genomische bzw. phanotypische Ver-
anderungen durchgefiihrt werden (z. B. veranderte Morphologie, Produktion neuartiger In-
haltsstoffe) und die wesentlich héhere Anforderungen an das Monitoring von Umweltwirkun-
gen stellen.

Unabhangig von der verwendeten molekularbiologischen Technik zeigt diese Studie, dass
schon die genetische Veranderung anderer Organismengruppen und Merkmale als bisher
neue Anforderungen an das Monitoring stellen kann. Diese beziehen sich vorrangig auf mog-
liche neue Wirkraume dieser Organismen (z. B. Obstplantagen, private Garten, Walder) sowie
neuer Ausbreitungspfade (z. B. Luft bei Mikroalgen). Zudem missen andere Indikatoren als
fir Feldfriichte ausgewahlt werden (z. B. zusatzliche Bestdubergruppen) und die Zeitraume
des Monitorings fiir mehrjahrige Organismen (z. B. Obstkulturen, Fische) entsprechend ange-
passt werden.

Fiir die bearbeiteten Beispiele von GE-Organismen stellen folgende Aspekte eine besondere
Herausforderung fiir das Monitoring dar:

e Die private Nutzung von GE-Organismen. Sofern GE-Organismen im Privatbereich (z. B. in
privaten Garten) in die Umwelt gelangen, stellen sich rechtliche Fragen hinsichtlich der
Zutritts- und Monitoringmaoglichkeit von Privatgrundstiicken. Hier ist eine Einbindung von
Privatpersonen bzw. die Mitwirkung von Eigentlimern (z. B. Gber Citizen Science), sowie
eine Aufnahme von Privatflachen in das Monitoring zu beachten.

e Das Monitoring von GE-Pflanzen, bei denen Nachzucht bzw. Nachbau mdglich, sowie Saat-
guttausch Ublich ist (z. B. GE-Tomate). Hier stellt sich die Riickverfolgbarkeit des Saatguts
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und des Anbaus als Herausforderung dar.

e Das Monitoring des Imports von in der EU nicht-zugelassenen GE-Organismen. Nicht zuge-
lassene, in Drittlandern am Markt befindliche GE-Organismen kénnen in der EU illegal auf
den Markt gelangen und sich in der Umwelt verbreiten. Ein Screening von GE-Anwendun-
gen, die in Drittlandern vermarket werden, ist daher notwendig. Zudem ist ein Monitoring
von Warenfliissen und Vermarktungswegen notwendig, sofern Daten lber die Zulassung
von GE-Organismen aus Drittlandern verfligbar sind, um einen maoglichen illegalen Import
erfassen zu kdnnen. Dazu missen jedoch auch entsprechende Zielgruppen in das Monito-
ring eingebunden werden, wie z. B. Vertrieb, Fachhandel, bzw. Pflanzenziichter.

e Das Vorhandensein einer analytischen Nachweismoglichkeit des jeweiligen GE-Organis-
mus. Neben spezifischen molekularbiologischen Nachweismoglichkeiten ist auch die An-
wendbarkeit und Praktikabilitdt phanotypischer Nachweismethoden zu prifen.

e Die Abgrenzung von Wirk- und Monitoringrdumen. In Gewassern ist aufgrund der Mobili-
tat aquatischer Organismen bzw. Verdinnungseffekten der Nachweis nachteiliger Um-
welteffekte eine besondere Herausforderung. Hier ist eine Raumabgrenzung fir das Mo-
nitoring sowie die Auswahl und Festlegung von entsprechenden Referenzraumen (ohne
die Anwesenheit von GE-Organismen) vonnoéten. Dies kann jedoch aufgrund der Vernet-
zung von Halterungsanlagen und natirlichen Gewasserabschnitten problematisch sein
kann.

e Die Erstellung bzw. Fiihrung eines Registers (z. B. Anbauregister, Produktionsregister) wird
auch fir nicht landwirtschaftliche GE-Kulturen (z. B. Kulturen des Obstbaus bzw. Garten-
baus) sowie jegliche Produktionsstatten von GE-Organismen (z. B. Aquakulturanlagen fir
GE-Fische) fur die Nachvollziehbarkeit und das Monitoring moglicher Eintrittswege dieser
Organismen in die Umwelt empfohlen
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plant with novel traits (Pflanze mit neuartigen Merkmalen)
Polyphenoloxidase

guantitative trait locus

RNA-Interferenz

standard deviation (Standardabweichung)
Site-directed nuclease (ortsgerichtete Nuklease)
Sterilen Insekten Technik

single nucleotide variant (Einzelnukleotidvariante)

Defensin aus Spinat (Spinacia oleracea)
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Abkiirzung

TAG

TALEN

US EPA

USDA-APHIS

VDI
WGS
WRRL

ZFN

Abkirzungsverzeichnis

Erklarung

Triacyl-Glycerol

Transcription activator-like effector nucleases (transkriptionsaktiva-
torartige Effektornukleasen)

United States Environmental Protection Agency

United States Department of Agriculture - Animal and Plant Health In-
spection Service

Verein Deutscher Ingenieure
whole genome sequencing (Ganzgenomsequenzierung)
Wasserrahmenrichtlinie

zinc-finger nucleases (Zinkfingernukleasen)
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A Anhang Tabellen

Tab. 22: Ergebnisse der Literaturrecherche zu genom-editierten Pflanzen

Taxon Technik
Acker-Hel- CRISPR
lerkraut
Alfalfa TALEN,
SDN-1
Alfalfa Intra-
genese
Apfel Cisgenese
Apfel CRISPR
Apfel, Birne CRISPR
Erdbeere CRISPR,
SDN-1
Erdbeere CRISPR
Erdnuss TALEN

Merkmalskategorie 1

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

biotische Stresstoleranz

agronomisch relevantes

Merkmal

agronomisches Merkmal

Produktqualitat

Produktqualitat

Merkmalskategorie 2

Produktqualitat

Futtermittelqualitat

Futtermittelqualitat

Lebensmittelqualitat

Krankheitsresistenz

Reproduktion/Zichtung

Wachstumseigenschaften

Lebensmittelqualitat

Lebensmittelqualitat

Merkmal

erhéhter Olgehalt in Samen

Verringerter Ligningehalt

Verringerter Ligningehalt

Regulierung der Anthocyane
(roter Farbstoff)

Resistenz gegen Mehltau,
Feuerbrand

friiherer Blihzeitpunkt

Antherenentwicklung

Anthocyanbiosynthese

hohere Gehalt an Olsiure
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Literaturquelle

Gelinsky (2019)

USDA (2017) in Modrzejewski et al. (2019, 2020)

Gelinsky (2019)

Gelinsky (2019)

Malnoy et al. (2016) in Bewg et al. (2018)

Charrier et al. (2019)

Martin-Pizarro et al. (2019) in Xu et al. (2019)

Xing S. et al. (2018) in Xu et al. (2019)

Wen et al. (2018) in Sprink et al. (2020)



Taxon

Erdnuss

Gurke

Gurke

Hanf

Hirse

Kaffee

Karotte

Kartoffel

Kartoffel

Kartoffel

Technik

ODM

CRISPR,
SDN-1

CRISPR,
SDN-1

CRISPR

CRISPR,
SDN-1

CRISPR

CRISPR

CRISPR

TALEN

TALEN
SDN-1

Merkmalskategorie 1

Produktqualitat

agronomisch relevantes
Merkmal

biotische Stresstoleranz

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

agronomisches Merkmal

Produktqualitat

Produktqualitat

Merkmalskategorie 2

Lebensmittelqualitat

Wachstumseigenschaften

Virusresistenz

Produktqualitat

Lebensmittelqualitat

Produktqualitat

Biosynthesewege

Wachstumseigenschaften

Produktqualitat

Lebens- und Futtermittel-
qualitat

Merkmal

Aflatoxin-frei

Nur weibliche Bliten

Resistenz gegen Cucumber
Vein Yellowing-Virus, Potyvi-
ren, Zucchini Yellow Mosaic
Virus, Papaya Ring Spot Mo-
saic Virus

veranderter Olgehalt

Verbesserte Verdaulichkeit
des Korneiweil® und verdander-
ter Lysingehalt

koffeinfreier Kaffee

verdanderte Anthocyanbiosyn-
these

Sprossmorphogenese

Reduzierte Schwarzfleckigkeit

Reduktion Glycoalkaloide
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Literaturquelle

Gelinksy (2019)

Hu et al. (2017) in Modrzejewski et al. (2019, 2020)

Chandrasekaran et al. (2016) in Modrzejewski et al.
(2019, 2020), Eckerstorfer et al. (2020)

Gelinsky 2019

Li et al. (2018) in Modrzejewski et al. (2020)

Gelinsky 2019

Klimek-Chodacka et al. (2018) in Xu et al. (2019)

Wang. et al. (2015) in Xu et al. (2019)

USDA (2016), in Modrzejewski et al. (2019), Ku &
Ha (2020)

Sawai et al. (2014) in Modrzejewski et al. (2019)
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Taxon

Kartoffel

Kartoffel

Kartoffel

Kartoffel

Kartoffel

Kartoffel

Kartoffel

Kartoffel

Kartoffel

Kartoffel

Technik

CRISPR
SDN-1

CRISPR,
TALEN

CRISPR

CRISPR

TALEN

TALEN

TALEN

ODM

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

Merkmalskategorie 1

Produktqualitat

Produktqualitat/ indust-
rielles Merkmal

Produktqualitat/ indust-

rielles Merkmal

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

biotische Stresstoleranz

biotische Stresstoleranz

biotische Stresstoleranz

Merkmalskategorie 2

Lebens- und Futtermittel-
qualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Pilzresistenz

Virusresistenz

Virusresistenz

Merkmal

Glycoalkaloid-frei, Solanin-frei

Zuckermetabolismus

Starkebiosynthese Knollen-
qualitat
reduzierte Braunung

Reduktion Glycoalkaloide

Reduzierter Zuckergehalt in
Knollen

reduzierte Braunung

Resistenz gegen Phytophthora
infestans

Resistenz gegen Potato Virus
Y (PVY)

Resistenz gegen Potato Virus
Y (PVY)

220

Literaturquelle

Nakayasu et al. (2018) in Modrzejewski et. al
(2019, 2020), Ku & Ha (2020), Xu et al. (2019)

Ma et al. (2017) in Xu et al. (2019)

Andersson et al. (2018), Kusano et al. (2018), An-
dersson et al. (2017) in Xu et al. (2019), Ku & Ha
(2020)

Gonzalez et al. (2020) in Ku & Ha (2020)

Yasumoto et al. (2019) in Ku & Ha (2020)

Clasen et al. (2016) in Ku & Ha (2020)

In Ku & Ha (2020)

Gelinsky (2019)

Makhotenko et al. (2019) in Modrzejewski et al.
(2020)

Zhan et al. (2019) in Modrzejewski et al. (2020)



Taxon

Kartoffel

Kartoffel

Kartoffel

Kartoffel

Kartoffel

Kohl

Kohl

Leindotter

Leindotter

Technik

Cisgene-
seRNAi

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

Merkmalskategorie 1

biotische Stresstoleranz

industrielles Merkmal

abiotische Stresstoleranz

ziichtungsrelevantes

Merkmal

zlichtungsrelevantes
Merkmal

andere Merkmale
agronomisch relevantes

Merkmal

Produktqualitat

Produktqualitat

Merkmalskategorie 2

Krankheitsresistenz

Produktqualitat

Salztoleranz

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Lebens- und Futtermittel-
qualitat

Lebens- und Futtermittel-
qualitat

Merkmal

Resistenz gegen Phytophthora
infestans, Resistenz gegen
Katoffelzystnematoden

Verbesserte Starkequalitat

Selbstkompatible Kartoffeln

Selbstkompatible Kartoffeln

Selbstkompatibilitat, mannli-
che Sterilitat

Zwergwuchs, GA-Antwort

Héherer Olsdure- und a-Lino-
lensauregehalt, weniger lang-
kettige Fettsauren

Héherer Olsduregehalt, gerin-
gerer Fettsduregehalt (mehr-
fach ungesattigte Fettsduren)
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Literaturquelle

Gelinsky (2019)

Kusano et al. (2018) cited in Modrzejewski et al.
(2019, 2020), Eckerstorfer et al. (2020)

Makhotenko et al. (2019) in Modrzejewski et al.
(2020)

Ye et al. (2018) in Modrzejewski et al. (2020)

Enciso-Rodriguez et al. (2019) in Modrzejewski et
al. (2020)

Ma et al. (2019) in Modrzejewski et al. (2020)

Lawrenson et al. (2015) cited in Xu et al. (2019)

Ozseyhan et al. (2018) cited in Modrzejewski et al.
(2019, 2020), Eckerstorfer et al. (2020), Ku & Ha
(2020)

Jiang et al. (2017) cited in Modrzejewski et al.
(2019, 2020), Eckerstorfer et al. (2020), Ku & Ha
(2020)
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Taxon

Leindotter

Leindotter

Leindotter

Leindotter

Lowenzahn

Mais

Mais

Mais

Mais

Technik

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR

CRISPR
SDN-1

CRISPR/
Cpf1/Cms1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

Merkmalskategorie 1

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

industrielles Merkmal

agronomisch relevantes

Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

Produktqualitat

Produktqualitat

Merkmalskategorie 2

Lebens- und Futtermittel-
qualitat

Lebens- und Futtermittel-
qualitat

Lebens- und Futtermittel-

qualitat

Futtermittelqualitat

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Ertragssteigerung

Produktqualitat

Produktqualitat

Merkmal

Hoéherer Olsiuregehalt, gerin-
gerer Fettsduregehalt

Veranderte Fettsdaurenprofil
und reduzierter Olgehalt

Hoherer Olsduregehalt, gerin-
gerer Fettsduregehalt

verandertes Aminosaure- und
Fettsaureprofil

Hohere Biomasse der Wur-
zeln, Pfahlwurzeln, Erhohter
Kautschuk- und Inulingehalt

Frihe Bllte unter Langtagbe-
dingungen

Verbesserte Fotosynthese-Ef-
fizienz

Wachsmais, veranderte Star-
kezusammensetzung

Wachsmais, veranderte Star-
kezusammensetzung
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Literaturquelle

Morineau et al. (2017) cited in Modrzejewski et al.
(2019, 2020), Eckerstorfer et al. (2020), Ku & Ha
(2020)

Aznar-Moreno et al. (2017) cited in Modrzejewski
et al. (2019, 2020), Eckerstorfer et al. (2020), Ku &
Ha (2020)

Rothamsted Research (2019) cited in Modrzejewski
et al. (2019, 2020), Eckerstorfer et al. (2020)

Lyzenga et al. (2019)

Wieghaus et al. (2019) in Modrzejewski et al.
(2020)

Huang et al. (2018) in Modrzejewski et al. (2019,
2020)

Gelinsky (2019)

USDA (2015) in Modrzejewski et al. (2019, 2020)

Qi et al. (2018) in Modrzejewski et al. (2019, 2020)



Taxon

Mais

Mais

Mais

Mais

Mais

Mais

Mais

Mais

Mais

Technik

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

Meganuk-
leases,
SDN-1

CRISPR

CRISPR
(Cis-
genese)
SDN-3

CRISPR

CROPS
OSTM

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-3

Merkmalskategorie 1

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

biotische Stresstoleranz

biotische Stresstoleranz

industrielles Merkmal

abiotische Stresstoleranz

abiotische Stresstoleranz

Merkmalskategorie 2

Lebens- und Futtermittel-
qualitat

Lebens- und Futtermittel-
qualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Pilzresistenz

Krankheitsresistenz

Produktqualitat

Trockentoleranz

Trockentoleranz

Merkmal

Erhohter Zuckergehalt in Kor-
nern

Reduzierung Phytinsdure

Hoherer Starkegehalt in Blat-
tern und Stangel

Reduzierter Zeingehalt (Pro-
tein)

Resistenz gegen Blattflecken-
krankheit (Northern Leaf
Blight)

Virusresistenz (Maize lethal
necrosis disease)

Ethanolgehalt (E+™ )
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Literaturquelle

Dong et al. (2019) in Modrzejewski et al. (2020)

Liang et a. (2014) in Eckerstorfer et al. (2020), Ku &
Ha (2020)

Modrzejewski et al. (2019)

Qi et al. (2016) in Ku & Ha (2020)

USDA (2017) in Modrzejewski et al. (2019, 2020)

Gelinsky (2019)

Gelinsky (2019)

Njuguna (2018) in Modrzejewski et al. (2019, 2020)

Chilcoat et al. (2017), Shi et al. (2017) in Modrze-
jewski et al. (2020), Eckerstorfer et al. (2020)
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Taxon

Mais

Mais

Mais

Mais

Mais

Mais

Mais

Pappel

Pappel

Pappel

Technik

CRISPR

CRISPR
SDN-1

CRISPR

SDN-1

TALEN

SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

ZFN
SDN-3

CRISPR

CRISPR

CRISPR

Merkmalskategorie 1

abiotische Stresstoleranz

zlichtungsrelevantes
Merkmal

zlichtungsrelevantes
Merkmal

ziichtungsrelevantes
Merkmal

zlichtungsrelevantes
Merkmal

zlichtungsrelevantes
Merkmal

andere Merkmale

Produktqualitat

industrielles Merkmal

industrielles Merkmal

Merkmalskategorie 2

Trockentoleranz

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Produktqualitat, Herbizid-
toleranz

Produktqualitat

Produktqualitat

Merkmal

Mannliche Sterilitat

Maénnliche Sterilitat

Haploideninduktion

Haploideninduktion

Haploideninduktion

Reduzierte Phytatproduktion,
Herbizidtoleranz

keine Blitenbildung/Infertili-
tat

sekundare Zellwandsynthese

verringerter Ligningehalt bzw
Phenylpropanoid Polymere
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Literaturquelle

Gelinsky (2019)

Xie et al. (2018) in Modrzejewski et al. (2019,
2020), Eckerstorfer et al. (2020)

Chiou et al. (2019), Li et al. (2017), Chen et al.
(2018) in Modrzejewski et al. (2019, 2020),
Eckerstorfer et al. (2020)

Kelliher et al. (2017) in Modrzejewski et al. (2019,
2020), Eckerstorfer et al. (2020)

Kelliher T et al. (2019) in Modrzejewski et al. (2020)

Wang et al. (2019), Zhong et al. (2019) in Modrze-
jewski et al. (2020)

USDA (2010), Shukla (2009), in Modrzejewski et al.
(2019, 2020), Eckerstorfer et al. (2020), Ku & Ha
(2020)

Elorriaga et al. (2018) in Bewg et al. (2018)

Shen et al. (2018) in Bewg et al. (2018)

Wan et al. 2017, Wang et al. 2017, Xu et al. 2017,
Yang et al. 2017 in Bewg et al. (2018)



Taxon

Pappel

Physalis

Pilz

Raps

Raps

Raps

Raps

Raps

Raps

Technik

CRISPR

CRISPR

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR

CRISPR,
TALEN

Merkmalskategorie 1

andere Merkmale

agronomisch relevantes
Merkmal

Produktqualitat

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

Merkmalskategorie 2

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Produktqualitat

Ertragssteigerung

Ertragssteigerung

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Ertragssteigerung

Morphologie/ Entwicklung

Merkmal

verstdrke Verzweigung und
Knospenwuchs

FruchtgréRe, Vorerntefrucht-
fall, Invasivitat

Geringere Brdaunung

Schotenfestigkeit zur Reduk-
tion des Samenverlusts bei
der Ernte

Mehr Samen pro Schote
(multi-locular seeds), héheres
Samengewicht

Erzeugung nicht gelappter
Blatter

Frihe Bllte

erhohter Ertrag (Trait C3004)

Blattmorphologie, Bliihzeit-
punkt
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Literaturquelle

Mubhr et al. 2018 in Bewg et al. (2018)

Gelinsky (2019)

Waltz, E. (2016) in Ku & Ha (2020)

Braatz et al. (2017) in Modrzejewski et al. (2019,
2020); Eckerstorfer et al. (2020)

Yang et al. (2018) in Modrzejewski et al. (2019,
2020)

Hu et al. (2018) in Modrzejewski et al. (2020)

Jiang et al. (2018) in Modrzejewski et al. (2020)

Gelinsky (2019)

Hu et al. (2018), Murovec et al. (2018) in Xu et al.
(2019)
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Taxon Technik
Raps ODM
Raps CRISPR
SDN-1
Raps CRISPR
Raps Meganuk-
lease
Raps CRISPR
SDN-1
Raps CRISPR
Reis CRISPR
SDN-1
Reis CRISPR
SDN-1
Reis CRISPR
SDN-1

Merkmalskategorie 1

agronomisch relevantes
Merkmal

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

biotische Stresstoleranz

biotische Stresstoleranz

agronomisch relevantes

Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

Merkmalskategorie 2

Herbizidtoleranz

Produktqualitat

Lebens- und Futtermittel-
qualitat

Lebens- und Futtermittel-
qualitat

Pilzresistenz

Krankheitsresistenz

Ertragssteigerung

Ertragssteigerung

Wachstumseigenschaften

Merkmal

Verdnderte Fettsdure-zusam-
mensetzung (mehr Olsiure-
gehalt)

erhohter Olgehalt

reduzierter Gehalt an gesat-
tigten Fettsauren

Resistenz gegen Sclerotinia
sclerotiorium

Veranderte Kornanzahl pro
Rispe

KorngroRe/ erhohtes Kornge-
wicht/Tausendkorngewicht

Hohere Pflanzenhdhe, star-
kere Bestockung, aufrechte
Rispen, mehr Biomasse
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Literaturquelle

Gocal et al. (2015); Ruiter et al. (2003) in Modrze-
jewski et al. (2019, 2020), Eckerstorfer et al. (2020)

Okuzaki et al. (2018) in Modrzejewski et al. (2019,
2020), Ku & Ha (2020)

Gelinsky (2019)

Gelinsky (2019)

Sun et al. (2018) in Modrzejewski et al. (2020)

Gelinsky (2019)

Shen et al. (2016); Wang et al. (2019) in Modrze-
jewski et al. (2019, 2020), Eckerstorfer et al. (2020)

Li et al. (2016); Xu et al. (2016); Hu (2018); Shen et
al. (2017); Miao et al. (2019); Ji et al. (2017, 2019);
Chiou et al. (2019); Ma et al. (2019); Zhou et al.
(2019) in Modrzejewski et al. (2019, 2020),
Eckerstorfer et al. (2020)

Li et al. (2016); Lu et al. (2018); Liao et al. (2018);
Shen et al. (2017) in Modrzejewski et al. (2019,
2020), Eckerstorfer et al. (2020)



Taxon

Reis

Reis

Reis

Reis

Reis

Reis

Reis

Reis

Reis

Technik

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

TALEN
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

Base Edi-
tor
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

Merkmalskategorie 1

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

Merkmalskategorie 2

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Ertragssteigerung

Lagereigenschaften

Ertragssteigerung

Ertragssteigerung

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Ertragssteigerung

Merkmal

Frihe Bllte

Verbesserte Bestockung, ver-
ringerte Pflanzenhdhe

Regulierung des Pollenwachs-
tums

Langlebigkeit und Uberlebens-
fahigkeit des Saatguts

Kornertrag, Regulierung der
Saatgutentwicklung

Langere Rispen

Geringere Pflanzenhohe

Geringere Pflanzenhohe

Verbesserte Stickstoffnut-
zungseffizienz
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Literaturquelle

Zeng et al. (2018), Cui et al. (2019) in Modrzejewski
et al. (2020)

Butt et al. (2018) in Modrzejewski et al. (2020)

Liu et al. (2016), in Modrzejewski et al. (2019,
2020), Eckerstorfer et al. (2020)

Ma et al. (2015) in Modrzejewski et al. (2019,
2020), Eckerstorfer et al. (2019)

Yuan et al. (2017) in Modrzejewski et al. (2019,
2020)

Xu et al. (2016) in Modrzejewski et al. (2019,
2020), Eckerstorfer et al. (2020)

Lu et al. (2017) in Modrzejewski et al. (2019, 2020),
Eckerstorfer et al. (2020)

Wang et al. (2017) in Modrzejewski et al. (2019,
2020), Eckerstorfer et al. (2020)

Lu et al. (2018) in Modrzejewski et al. (2019, 2020)
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Taxon Technik
Reis CRISPR
SDN-1
Reis CRISPR
SDN-1
Reis CRISPR
SDN-1
Reis CRISPR
Base Edi-
tor
Reis CRISPR
SDN-1
Reis CRISPR
SDN-1
Reis CRISPR
Reis CRISPR
SDN-2
Reis ODM base
editor

Merkmalskategorie 1

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

Merkmalskategorie 2

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Ertragssteigerung

Ertragssteigerung

Ertragssteigerung

Herbizidtoleranz

Herbizidtoleranz

Merkmal

Regulation der Samenruhe,
Spaltéffnungen, Pflanzen-
wachstum, abiotische
Stresstoleranz und Blattsenes-
zenz

Rotfarbung des Reis

Erhohte Blattspreizung (er-
hohter Blattflachenindex)

Friihe Reife

SamengroRRe, Samengewicht

Erhohte Samenbildung

verbesserte Fotosyntheseleis-
tung, erhdhte Biomasse
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Literaturquelle

Huang et al. (2018) in Modrzejewski et al. (2019,
2020)

Zhu et al. (2019) in Modrzejewski et al. (2020)

Qu et al. (2019) in Modrzejewski et al. (2020)

Li et al. (2017) in Eckerstorfer et al. (2020)

Jietal. (2017) in Modrzejewski et al. (2019)

Qian et al. (2017) in Modrzejewski et al. (2019),
Eckerstorfer et al. (2019)

Gelinsky (2019)

Li et al. (2016); Sun et al. (2016); Butt et al. (2017);
Wang et al. (2015) in Modrzejewski et al. (2019,
2020), Eckerstorfer et al. (2020)

Okuzaki et al. (2004); Shimatani et al. (2017, 2018);
Li et al. (2018) in Modrzejewski et al. (2019, 2020)



Taxon

Reis

Reis

Reis

Reis

Reis

Reis

Reis

Reis

Technik
TALEN

SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

Merkmalskategorie 1

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Merkmalskategorie 2

Lebens- und Futtermittel-
qualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Lebens- und Futtermittel-
qualitat

Lebens- und Futtermittel-
qualitat

Lebens- und Futtermittel-
qualitat

Lebens- und Futtermittel-
qualitat

Produktqualitat

Merkmal

Duftreis

Veranderter Starkegehalt (er-
hohter Amylosegehalt)

Veranderter Starkegehalt (er-
hohter Amylosegehalt)

Reduzierung gesundheits-
schadlicher Inhaltsstoffe (Ar-
sengehalt)

Verdnderte Fettsdurezusam-
mensetzung

Reduzierung gesundheits-
schéadlicher Inhaltsstoffe (Ca-
siumgehalt)

Reduzierung gesundheits-
schadlicher Inhaltsstoffe (Cad-

miumgehalt in Pflanzen)

Wachsreis
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Literaturquelle

Shan et al. (2015); Shen et al. (2017) in Modrze-
jewski et al. (2019, 2020), Eckerstorfer et al.
(2020), Ku & Ha (2020)

Sun et al. (2017); Han et al. (2018); Fei et al. (2019)
in Modrzejewski et al. (2019, 2020), Eckerstorfer et
al. (2020), Ku & Ha (2020)

Pérez et al. (2019) in Modrzejewski et al. (2020)

Ye et al. (2017); Wang et al. (2017) in Modrze-
jewski et al. (2019, 2020)

Abe et al. (2018) in Modrzejewski et al. (2019,
2020)

Nieves-Cordones et al. (2017) in Modrzejewski et
al. (2019, 2020)

Tang et al. (2017) in Modrzejewski et al. (2019,
2020)

Zhang et al. (2018) in Modrzejewski et al. (2019,
2020)
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Taxon

Reis

Reis

Reis

Reis

Reis

Reis

Reis

Reis

Reis

Technik

CRISPR

CRISPR

ODM

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

TALEN
SDN-1

CRISPR

SDN-1

CRISPR
SDN-1

Merkmalskategorie 1

Produktqualitat

Produktqualitat

biotische Stresstoleranz

biotische Stresstoleranz

biotische Stresstoleranz

biotische Stresstoleranz

biotische Stresstoleranz

biotische Stresstoleranz

biotische Stresstoleranz

Merkmalskategorie 2

Produktqualitat

Produktqualitat

Krankheitsresistenz

Pilzresistenz

Pilzresistenz

Bakterienresistenz

Bakterienresistenz

Virusresistenz

Virusresistenz

Merkmal

erhohter Proteingehalt

Pro(anthocyanidin)gehalt

Resistenz gegen Reisbraune

Resistenz gegen Reisbraune,
friiheres Ahrenschieben

Resistenz gegen Bakterien-
brand

Resistenz gegen das Pathogen
Xoc RS105

Resistenz gegen das Reis-
Tungro-spharische Virus

Resistenz gegen den schwarz-
gestreiften Reiszwergvirus
(southern rice black-streaked
dwarf virus)
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Literaturquelle

Gelinsky (2019)

Zhu et al. (2019) in Ku &Ha (2020)

Gelinksy 2019

Wang et al. (2016) in in Modrzejewski et al. (2020),
Eckerstorfer et al. (2020)

Zhou et al. (2018). Li et al. (2019) in Modrzejewski
et al. (2020)

Zhou et al. (2015, 2018); Liao et al. (2018); Blanvil-
lain-Baufumé et al. (2017); USDA (2014); Li et al.
(2012); Wang et al. (2017); Xie et al. (2017), Li et al.
(2019) in Modrzejewski et al. (2019, 2020),
Eckerstorfer et al. (2020)

Cai et al. (2017) in Modrzejewski et al. (2019, 2020)

Macovei et al. (2018) in Modrzejewski et al. (2019,
2020)

Zhang et al. (2019) in Modrzejewski et al. (2020)



Taxon

Reis

Reis

Reis

Reis

Reis

Reis

Reis

Reis

Ribsen

Salat

Technik

CRISPR
SDN-1

Cisgenese

CRISPR

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR

CRISPR
SDN-1

Merkmalskategorie 1

biotische Stresstoleranz

abiotische Stresstoleranz

abiotische Stresstoleranz

abiotische Stresstoleranz

ziichtungsrelevantes
Merkmal

zlichtungsrelevantes
Merkmal

zlichtungsrelevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

Produktqualitat

Merkmalskategorie 2

Krankheitsresistenz

Salztoleranz

Salztoleranz

Trockentoleranz

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Produktqualitat, Lebens-
und Futtermittelqualitat

Merkmal

Maénnliche Sterilitat

Mannliche Sterilitat

Asexuelle Reproduktion

frihe Reife

Blute, friher Blihzeitpunkt

Erhohter Ascorbinsdauregehalt
(Vitamin C), verbesserte Tole-
ranz gegeniiber Oxidations-
stress
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Literaturquelle

Xie et al. (2019) in Sprink et al. (2020)

Duan et al. (2016); Zhang et al. (2019) in Modrze-
jewski et al. (2019, 2020), Eckerstorfer et al. (2020)

Gelinsky (2019)

Gelinsky (2019)

Lee et al. (2016); Li et al. (2016); Shi et al. (2018);
Xie et al. (2017); Zhou et al. (2016); Zou et al.
(2017); Barman et al. (2019) in Modrzejewski et al.
(2019, 2020), Eckerstorfer et al. (2020)

Shen et al. (2019) Modrzejewski et al. (2019, 2020),
Eckerstorfer et al. (2020)

Khanday et al. (2019) in Modrzejewski et al. (2020)

Li et al. (2017) in Modrzejewski et al. (2019, 2020),
Eckerstorfer et al. (2020)

Murovec et al. (2018), Sun et al. (2013) in Xu et al.
(2019)

Zhang et al. (2018) in Modrzejewski et al. (2020)



Anhang Tabellen

Taxon

Salat

Salat

Senf

Sojabohne

Sojabohne

Sojabohne

Sojabohne

Sojabohne

Sojabohne

Sojabohne

Technik

CRISPR
SDN-1

CRISPR

CRISPR

CRISPR
SDN-1

CRISPR

SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR

CRISPR
SDN-2

CRISPR
SDN-3

Merkmalskategorie 1

Produktqualitat

Produktqualitat

andere Merkmale

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

Merkmalskategorie 2

Produktqualitat

Metabolismus

abiotischer Stress

Wachstumseigenschaf-
ten/Ertragseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Ertragssteigerung

Herbizidtoleranz

Herbizidtoleranz

Merkmal

Verlangsamte Braunung der
Blatter

Verminderte Brassinostero-
idantwort

Wurzelhaarentwicklung (un-
ter Stress)

Spate Blite unter Kurztagbe-
dingungen, erhéhte Schoten-
und Samenanzahl pro Pflanze

Veranderte Blattstiellange

Aufbau der Pflanze,
Plastochron Linge

PflanzengrofRe und In-
ternodium-Lange

Ertragssteigerung
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Literaturquelle

in Modrzejewski et al. (2020)

Woo et al. (2015) in Xu et al. (2019)

Kirchner et al. (2017, 2018) in Xu et al. (2019)

Cai et al. (2018, 2019) in Modrzejewski et al. (2019,
2020)

In Modrzejewski et al. (2020)

Bao et al. (2019)

Cheng et al. (2019)

Gelinsky (2019)

Li et al. (2015) Modrzejewski et al. (2019, 2020)

Chilcoat et al. (2017) in Modrzejewski et al. (2019,
2020)



Taxon

Sojabohne

Sojabohne

Sojabohne

Sojabohne

Sojabohne

Sojabohne

Sojabohne

Sojabohne

Sojabohne

Technik

CRISPR-
Cmsl

CRISPR
SDN-1

CRISPR

CRISPR
SDN-1

CRISPR
Cmsl

TALEN

OobM?

CRISPR

CRISPR
SDN-1

Merkmalskategorie 1

agronomisch relevantes
Merkmal

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

biotische Stresstoleranz

biotische Stresstoleranz

abiotische Stresstoleranz

Merkmalskategorie 2

Herbizidtoleranz

Lebens- und Futtermittel-
qualitat

Lebens- und Futtermittel-

qualitat

Lebens- und Futtermittel-
qualitat

Lebens- und Futtermittel-
qualitat

Lebens- und Futtermittel-
qualitat

Krankheitsresistenz

Nematodenresistenz

Trocken- und Salztoleranz

Merkmal

Hoher Olsiuregehalt, geringer
Linolsduregehalt

erhohter Proteingehalt (als
Einsatz in Aquakulturen als
Fischfutter)

Verédnderte Inhaltsstoffe

verdandertes Protein- und Ami-
nosdureprofil, verbesserte
Verdaulichkeit, niedriger Ge-
halt an Trypsin Inhibitoren

Weniger mehrfach ungesat-
tigte Fettsauren
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Literaturquelle

Gelinsky (2019)

Al Amin et al. (2019) in Modrzejewski et al. (2020)

Gelinsky (2019)

Gelinsky (2019)

Gelinsky (2019)

Haun et al. (2014); Demorest et al. (2016) in
Eckerstorfer et al. (2020), Ku & Ha (2020)

Gelinsky (2019)

Gelinsky (2019)

USDA (2017) in Modrzejewski et al. (2019, 2020)



Anhang Tabellen

Taxon

Sojabohne

Tabak

Tabak

Tabak

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Technik

CRISPR

Meganuk-
lease
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

TALEN
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

Merkmalskategorie 1

biotische Stresstoleranz

industrielles Merkmal

industrielles Merkmal

industrielles Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

Merkmalskategorie 2

Arthropodenresistenz

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Ertragssteigerung

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Merkmal

Resistenz gegen die stidliche
Stinkwanze (Netera viridula)

Reduzierter Nikotingehalt

Erhohter Olgehalt im Samenél

Reduzierter Nikotingehalt

Schnellere Fruchtreife

GroRere Keimlinge

Zwergwuchs

Frihe Bllte

Leichtere Trennung der Frucht
vom Stiel
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Literaturquelle

Gelinsky (2019)

USDA (2011) in Modrzejewski et al. (2019), Ge-
linsky (2019), Ku & Ha (2020)

Tian et al. (2020)

Schachtsiek et al. (2019) in Modrzejewski et al.
(2020)

Ito et al. (2015); Wang et al. (2019) in Modrze-
jewski et al. (2019, 2020)

Lor et al. (2014) in Modrzejewski et al. (2019,
2020)

Tomlinson et al. (2019) in Modrzejewski et al.
(2020)

Soyk et al. (2017) in Modrzejewski et al. (2019,
2020), Eckerstorfer et al. (2020)

USDA (2018) in Modrzejewski et al (2019, 2020),
Gelinsky (2019)



Taxon

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Technik

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1,
SDN-3

CRISPR

CRISPR

CRISPR

CRISPR

CRISPR

CRISPR

ZFN

Merkmalskategorie 1
agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes

Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisch relevantes
Merkmal

agronomisches Merk-
mal?

agronomisches Merk-
mal?

agronomisches Merkmal

agronomisches Merkmal

Merkmalskategorie 2

Ertragssteigerung

Ertragssteigerung

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Produktqualitat

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Merkmal

FruchtgroRe

Stark verzweigte Bliitenstdande
und Bildung sehr vieler Bliten

Fruchtfarbe (gelb, orange,
pink)

Gibberellin Antwort und

Zwergwuchs

reduzierte Pollenentwicklung

veranderte Locule-Anzahl

"jointless" keine Abszission,

Verzweigung

erhohter Lycopengehalt

BlUtenarchitektur

Pflanzenarchitektur
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Literaturquelle

Rodriguez-Leal et al. (2017) in Modrzejewski et al.
(2019, 2020), Eckerstorfer et al. (2019)
Rodriguez-Leal et al. (2017) in Modrzejewski et al.

(2020), Eckerstorfer et al. (2020)

Hayut et al. (2017); Dahan-Meir et al. (2018);
D'Ambrosio et al. (2018); Deng et al. (2018) in
Modrzejewski et al. (2019, 2020), Eckerstorfer et
al. (2020); Xu et al. (2019)

Tomlinson et al. (2019) in Xu et al. (2019)

Chen et al. (2018) in Xu et al. (2019)

Rodriguez-Leal et al. (2017) in Xu et al. (2019)

Roldan et al. (2017), Soyk et al. (2017) in Xu et al.

(2019)

Soyk et al. (2017) in Xu et al. (2019)

Xu et al. (2016) in Xu et al. (2019)

Hilioti et al. (2016) in Xu et al. (2019)



Anhang Tabellen

Taxon

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Technik

CRISPR

TALEN

CRISPR

CRISPR

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

Merkmalskategorie 1

agronomisches Merkmal

agronomisches Merkmal

agronomisches Merkmal

agronomisches Merkmal

agronomisch relevantes

Merkmal

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Merkmalskategorie 2

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften,

Ertragssteigerung

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Herbizidtoleranz

Produktqualitat

Produktqualitat

Lebens- und Futtermittel-
qualitat

Lebens- und Futtermittel-
qualitat

Merkmal

verzogerte Fruchtreifung

GA Antwort und groRere
Pflanzen

Blattmorphologie

Blattseneszenz

Kernlose Friichte

Kernlose Friichte

Erhéhung gesundheitsfor-

dernder Inhaltsstoffe (Erhoh-

ter GABA-Gehalt)

Erhéhung gesundheitsfor-

dernder Inhaltsstoffe (Erhoh-

ter GABA-Gehalt)
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Literaturquelle

Ito et al. (2015) in Xu et al. (2019), Ku & Ha (2020)

Lor et al. (2014) in Xu et al. (2019)

Brooks et al. (2014) in Xu et al. (2019)

Ding et al. (2018) in Xu et al. (2019)

Danilo (2019) in Modrzejewski et al. (2020)

Klap et al. (2017) in Modrzejewski et al. (2019,
2020), Eckerstorfer et al. (2020)

Ueta et al. (2017) in Modrzejewski et al. (2019,
2020), Eckerstorfer et al. (2020)

Lee et al. (2018) Modrzejewski et al. (2019, 2020)

Nonaka et al. (2017) in Modrzejewski et al. (2019,
2020), Ku & Ha (2020)



Taxon

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Technik

CRISPR

SDN-1

CRISPR

SDN-1

CRISPR

CRISPR

CRISPR

CRISPR

CRISPR

CRISPR

CRISPR

CRISPR

Merkmalskategorie 1

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat
Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Merkmalskategorie 2

Lebens- und Futtermittel-

qualitat

Produktqualitat

Lebensmittelqualitat

Lebensmittelqualitat

Lebensmittelqualitat

Lebensmittelqualitat

Lebensmittelqualitat
Lebensmittelqualitat

Lebensmittelqualitat

Lebensmittelqualitat

Merkmal

Erhéhter Lycopin-Gehalt,
Fruchtreife, Ethylen Produk-
tion

Langere Lagerung bei Zimmer-
temperatur

Gesundheitsfordernder In-
haltsstoff (y-Aminobutter-
saure GABA)

Fruchtentwicklung, Reifung

Zellwand, Fruchtfarbe, Festig-
keit

reduzierte Ethylen Produk-

tion, verzogerte Fruchtent-
wicklung (Reife)

Zellwand
Redox-Regulierung
Fruchtreifung, Lycopingehalt,

Ethylen und Carotenoid Bio-
synthese

Fruchtmetabolismus, Reife
verringerte Oxalsdure
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Literaturquelle

Li et al. (2018) in Modrzejewski et al. (2019, 2020),
Ku & Ha (2020)

Yu et al. (2017) in Modrzejewski et al. (2019, 2020),
Ku & Ha (2020)

Li et al. (2018) in Ku & Ha (2020)

Wang R. et al. (2019), Yang et al. (2017) in Xu et al.
(2019)

Wang D. et al. (2018) in Xu et al. (2019)

Hu et al. (2019), Ito et al (2017), Jung et al. (2018)
in Xu et al. (2019), Ku & Ha (2020)

Boase et al. (2018) in Xu et al. (2019)
Kakeshpour et al. (2018) in Xu et al. (2019)

Li et al. (2018) in Xu et al. (2019), Ku & Ha (2020)

Gago et al. (2017) in Xu et al. (2019), Ku & Ha
(2020)
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Taxon

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Tomate

Technik

CRISPR TA-
LEN

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR
SDN-1

CRISPR

CRISPR

CRISPR

CRISPR

Merkmalskategorie 1

Produktqualitat

biotische Stresstoleranz

biotische Stresstoleranz

biotische Stresstoleranz

biotische Stresstoleranz

biotische Stresstoleranz

biotische Resistenz

biotische Resistenz

abiotische Stresstoleranz

abiotische Stresstoleranz

Merkmalskategorie 2

Lebensmittelqualitat

Pilzresistenz

Virusresistenz

Bakterienresistenz

Bakterienresistenz

Pilzresistenz

Virusresistenz

Virusresistenz

Trockentoleranz

Kéltetoleranz

Merkmal

Erhoéhte Anthocyan Biosyn-
these

Resistenz gegen Mehltau

Virusresistenz (Tomato Yellow
Leaf Virus)

Krankheitsresistenz gegen
verschiedene Pathogene (P.
syringae, P. capsici, Xantho-
monas spp.)

Resistenz gegen Blatt- und
Fruchtfleckenkrankheit

Resistenz gegen Mehltau

Virusresistenz (yellow leaf curl
virus)

Toleranz gegen Fusarium

Trockenstresstoleranz

Kéltetoleranz
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Literaturquelle

Cermak et al. (2015) in Xu et al. (2019) and Ku & Ha
(2020)

Nekrasov et al. (2017) in Modrzejewski et al. (2019,
2020), Eckerstorfer et al. (2020)

Mahfouz et al. (2017) in Modrzejewski et al. (2019,
2020)

Toledo et al. (2016) in Modrzejewski et al. (2019,
2020)

Ortigosa et al. (2019) in Modrzejewski et al. (2020)

Santillan Martinez et al. (2020)

Tashkandi et al. (2018) in Xu et al. (2019)

Prihatna et al. (2018) in Xu et al. (2019)

Wang et al. (2017) in Xu et al. (2019)

Li et al. (2018) in Xu et al. (2019)



Taxon

Tomate (S.
pimpinellifo-
lium)

Walderd-
beere

Wasserme-
lone

Wein

Wein

Wein

Wein

Weizen

Weizen

Weizen

Technik

CRISPR

CRISPR
SDN-1

CRISPR

Cisgenese

Transgraf-
ting

CRISPR

CRISPR

Base Edi-
tor

CRISPR

CRISPR

Merkmalskategorie 1

Produktqualitat

agronomisches Merkmal

agronomisches Merkmal

biotische Stresstoleranz

biotische Stresstoleranz

Produktqualitat

biotische Stresstoleranz

agronomisch relevantes
Merkmal

Produktqualitat

Produktqualitat

Merkmalskategorie 2

Lebensmittelqualitat

Wachstumseigenschaften

Herbizidtoleranz

Pilzresistenz

Bakterienresistenz

verdanderter Biosynthese

Krankheitsresistenz

Herbizidtoleranz

Lebensmittelqualitat

Lebensmittelqualitat

Merkmal

erhohter Vitamin C Gehalt

schnellere Keimlingsentwick-
lung

ALS Resistenz

Resistenz gegen Rebstock
Krankheit (Pierce disease)

verdanderte Weinsdurebiosyn-
these

Resistenz gegen Mehltau,
Feuerbrand

Geringer Glutengehalt

Erhohter Proteingehalt und
Gewicht
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Literaturquelle

Li et al. (2018) in Ku & Ha (2020)

Zhou et al. (2018) in Modrzejewski et al. (2019,
2020)

Tian et al. (2018) in Xu et al. (2019)

Gelinsky (2019)

Gelinsky (2019)

Ren et al. (2016) in Bewg et al. (2018), Ku & Ha
(2020)

Malnoy et al. (2016) in Bewg et al. (2018)

Zhang et al. (2019) in Modrzejewski et al. (2020)

Sanchez-Ledn et al. (2018) in Ku & Ha (2020)

Zhang et al. (2018) in Ku & Ha (2020)



Anhang Tabellen

Taxon

Weizen

Weizen

Weizen

Weizen

Weizen

wilde To-
mate ( S.
pimpinellifo-
lium)

Zitrone

Zitrus
(Grapefruit,
Orange)

Zitrus
(Orange)

Zuckerrohr

Technik

TALEN
SDN-1

CRISPR
SDN-1

ODM

CRISPR

CRISPR
SDN-1

CRISPR

CRISPR

CRISPR

CRISPR

TALEN
SDN-1

Merkmalskategorie 1

biotische Stresstoleranz

biotische Stresstoleranz

biotische Stresstoleranz

biotische Stresstoleranz

zlichtungsrelevantes
Merkmal

agronomisches Merkmal

biotische Stresstoleranz

biotische Stresstoleranz

biotische Stresstoleranz

industrielles Merkmal

Merkmalskategorie 2

Pilzresistenz

Pilzresistenz

Krankheitsresistenz

Krankheitsresistenz

Wachstumseigenschaften

Wachstumseigenschaften

Bakterienresistenz

Krankheitsresistenz

Krankheitsresistenz

Produktqualitat

Merkmal

Resistenz gegen Mehltau

Resistenz gegen Mehltau

Mannliche Sterilitat, Hybrid-
weizen

Entwicklung und Pflanzenar-
chitektur (de novo Domestika-
tion)

Resistance gegen Zitrusfrucht-

krebs

Resistenz gegen Zitrusfrucht-
krebs

Resistenz gegen Huanglongbin
(Zitrusgrinkrankheit)

Reduktion von Lignin
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Literaturquelle

USDA (2015) in Modrzejewski et al. (2019),

Zhang et al. (2017) in Modrzejewski et al. (2019,
2020)

Gelinsky 2019

Gelinsky 2019

Singh et al. (2018); Okada et al. (2019) in Modrze-
jewski et al. (2020); Gelinsky (2019)

Zs0gon et al. (2017) in Xu et al. (2019) and Ku & Ha
(2020)

Jia H, et al. (2017) in Modrzejewski et al. (2019),
Eckerstorfer et al. (2019)

Jia et al. (2016, 2017), Peng et al. (2017) in Bewg et
al. (2018)

Zhang et al. (2018)

Jung et al. (2016), Kannan et al. (2018) in Modrze-
jewski et al. (2019), Eckerstorfer et al. (2019)



Tab. 23: Ergebnisse der Literaturrecherche zu genom-editierten Tieren (? = unbekannt, GD = Gene Drive)

Taxon

Amphibien

Fisch

Fisch

Fisch

Fisch

Fisch

Fisch

Fisch

Fisch

Art

Krote (cane toad) Rhinella
marina

Atlantischer Lachs Salmo sa-
lar

Atlantischer Lachs Salmo sa-
lar

Atlantischer Lachs Salmo sa-
lar

Atlantischer Lachs Salmo sa-
lar

Brasse Abramis sp.

gelber Wels Pelteobagrus
fulvidraco

Getlipfelter Gabelwels Ictala-
rus punctatus

Getlpfelter Gabelwels Ictala-
rus punctatus

Technik

?

CRISPR

CRISPR

CRISPR

CRISPR

ZFN

CRISPR

CRISPR

Merkmalskategorie 1

Umweltwirkung

proof of concept

Zucht/Haltung

Produktqualitat

Zucht/Haltung

Produktqualitat

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Merkmalskategorie 2 Merkmal

Fortpflanzung

Lebensmittelqualitat

Krankheitsresistenz

Lebensmittelqualitat

Produktivitat

Produktivitat

Immunitat
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toxinfrei

Pigmentierung

Sterilitat

Omega-3 Stoffwechsel

Resistenz gegen Seelduse

Fleischqualitat

Muskelwachstum

Muskelwachstum

Anhang Tabellen

Literaturquelle

Mitchell (2017)

Edvardsen et al. (2014) in
Gratacap et al. (2019)

Wargelius et al. (2016) in
Gratacap et al. (2019)

Datsomor et al. (2019) in
Gratacap et al. (2019)

The Fish Site (2020)

Kishimoto et al. (2018)

Dong et al. (2011) in Sovova et
a. (2017)

Khalil et al. (2017) in Gratacap
et al. (2019)

Elaswad et al. (2018) & Qin et
al (2016) in Gratacap et al.
(2019)



Anhang Tabellen

Taxon

Fisch

Fisch

Fisch

Fisch

Fisch

Fisch

Fisch

Fisch

Fisch

Art

Getlpfelter Gabelwels Ictala-
rus punctatus

Goldbrasse Sparus aurata

Graskarpfen Ctenopharyngo-
don idella

Karpfen Cyprinus carpio

Makrele Scomber sp.

Nil-Tilapia Oreochromis niloti-
cus

Nil-Tilapia Oreochromis niloti-
cus

Neunauge Lethenteron morii

Regenbogenforelle On-
corhynchus mykiss

Technik

CRISPR

CRISPR

CRISPR

CRISPR

CRISPR

CRISPR

CRISPR

CRISPR

Merkmalskategorie 1

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

proof of concept

Zucht/Haltung

Merkmalskategorie 2 Merkmal

Fortpflanzung

Produktivitat

Krankheitsresistenz

Produktivitat

Verhalten

Reproduktion

Reproduktion

Pigmentierung

Produktivitat
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Sterilitat

Muskelwachstum

Virusresistenz

Wachstumssteigerung

langsamere Bewegung, ge-
ringere Aggressivitat

Geschlechtsumwandlung

Wachstumssteigerung

Literaturquelle

Elaswad et al. (2018) & Qin et
al (2016) in Gratacap et al.
(2019)

Kishimoto et al. (2018) in
Gratacap et al. (2019)

Ma et al. (2018) in Gratacap et
al. (2019)

Zhong et al (2016) in Gratacap
et al. (2019)

Higuchi et al. (2019)

Li et al. (2014), Li et al. (2015),
Jiang et al. (2016), Jiang et al.
(2017), Feng et al (2015)
&Zhang et al. (2014) in
Gratacap et al. (2019)

Xie et al. (2016) in Gratacap et
al. (2019)

Zu et al. (2016) in Gratacap et
al. (2019)

Cleveland et al. (2018) in
Gratacap et al. (2019)



Taxon

Fisch

Fisch

Fisch

Fisch

Insekt

Insekt

Insekt

Insekt

Mollusken

Art

Rohu Karpfen Labeo rohita

Wels Silurus meridionalis

Thunfisch Thunnus sp.

Tilapia Oreochromis niloticus

Mittelmeerfruchtfliege Cera-
titis capitata

Stechmiicke Culex quinque-
fasciatus

Kirschessigfliege Drosophila
suzukii

Frucht-, Bohrfliege (Tephri-
tidae)

Pazifische Auster Crassostrea
gigas

Technik

CRISPR

CRISPR

GD
(CRISPR)

GD
(CRISPR)

GD
(MEDEA)

CRISPR

Merkmalskategorie 1

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Populationskontrolle

Populationskontrolle

Populationskontrolle,
proof of concept

Zucht/Haltung

Merkmalskategorie 2 Merkmal

Immunitat

Keimzellenentwick-
lung

Verhalten langsamere Bewegung, ge-

ringere Aggressivitat

Produktivitat Wachstumssteigerung

Infertilitat, verzerrtes Ge-
schlechterverhéltnis in der
Population

Weibliche Sterilitat

Fluoreszenz Augenfarbe

Produktivitat Wachstumssteigerung

243

Anhang Tabellen

Literaturquelle

Chakrapani et al. (2016) in
Gratacap et al. (2019)

Li et al. (2016) in Gratacap et
al. (2019)

Higuchi et al. (2019)

Gratacap et al. (2019)

KaramiNejadRanjabar et al.
(2018) in CSS, ENSEER & VDW
(2019)

DARPA (2017) & BBSRC (2018)
in CSS, ENSEER & VDW (2019)

Buchman et al. (2018) in CSS,
ENSEER & VDW (2019)

Sim et al. (2019)

Yu et al. (2019) in Gratacap et
al. (2019)



Anhang Tabellen

Taxon
Reptilien

Sdugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Art

Hund Canis sp.

Maus Mus musculus

Maus Mus musculus

Maus Mus musculus

Maus Mus musculus

Pferd Equus sp.

Ratte Rattus norvegicus

Rind Bos sp.

Rind Bos sp.

Technik

CRISPR

GD
(CRISPR)

GD (T-
Haplotyp)

GD
(CRISPR)

GD
(CRISPR/X-
shredder)

GD
(CRISPR/Xs
hredder)

TALEN,
SDN-1

TALEN,
SDN-3

Merkmalskategorie 1 Merkmalskategorie 2

proof of concept

Produktqualitat

proof of concept

Populationskontrolle

Populationskontrolle

Populationskontrolle

Produktqualitat

Populationskontrolle

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung
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Produktivitat

Merkmal

Muskelwachstum

Fellfarbe

,tochterlose” Population

,tochterlose” Population

Weibliche Sterilitat

Muskelentwicklung

Weibliche Sterilitat

Muskelwachstum

Hornlosigkeit

Literaturquelle
Genetic Literacy Project (2021)

Zou et al. (2015) in Zhao et al.
(2019)

Grunwald et al. (2019) in CSS,
ENSEER & VDW (2019)

Leitschuh et al. (2018) in CSS,

ENSEER & VDW (2019)

GeneDriveFiles (2017) in CSS,
ENSEER & VDW (2019)

McFarlane et al. (2018) in CSS,
ENSEER & VDW (2019)

Norero (2018)

McFarlane et al. (2018) in CSS,
ENSEER & VDW (2019)

Proudfoot et al. (2015) in Ka-
wall et al. (2020)

Carlson et al. (2016) in Kawall
et al. (2020)



Taxon

Sdugetier

Sdugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Art

Rind Bos sp.

Rind Bos sp.

Rind Bos sp.

Rind Bos sp.

Rind Bos sp.

Rind Bos sp.

Rind Bos sp.

Rind Bos sp.

Rind Bos sp.

Rind Bos sp.

Technik

ZNF, SDN-3

TALEN,
SDN-3

CRISPR,
SDN-3

ZFN

ZFN

ZFN

TALEN

TALEN

TALEN

Merkmalskategorie 1

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Produktqualitat

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Produktqualitat

Merkmalskategorie 2

Krankheitsresistenz

Krankheitsresistenz

Krankheitsresistenz

Krankheitsresistenz

Lebensmittelqualitat

Produktivitat

Krankheitsresistenz

Produktivitat

Lebensmittelqualitat

245

Merkmal

Mastitis-Resistenz

geringere TBC-Anfilligkeit

geringere TBC-Anfilligkeit

Resistenz gegen ,,bovine

respiratory disease”

Beta-Lactoglobulin in
Milch (Allergenreduktion)

Muskelwachstum

Mastitis-Resistenz

Hornlosigkeit

Muskelwachstum

Beta-Lactoglobulin in
Milch (Allergenreduktion)

Anhang Tabellen

Literaturquelle

Liu et al. (2014) in Kawall et al.
(2020)

Wau et al. (2015) in Kawall et al.
(2020)

Gao et al. (2017) in Kawall et
al. (2020)

Genetic Literacy Project (2021)

Yu et al. (2011) & Wei (2015) in
Sovova et a. (2017)

Luo et al. (2014) in Sovova et a.

(2017)

Liu et al. (2014) in Sovova et a.
(2017)

Tan et al. (2013) in Sovova et
al. (2017)

Proudfoot et al. (2015) in So-
vova et al. (2017)

Wei et al. (2015) in Sovova et
al. (2017)



Anhang Tabellen

Taxon

Sdugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Art

Rind Bos sp.

Rind Bos sp.

Rind Bos sp.

Rind Bos sp.

Rind Bos sp.

Rind Bos sp.

Schaf Ovis sp.

Schaf Ovis sp.

Schaf Ovis sp.

Schaf Ovis sp.

Schaf Ovis sp.

Technik

TALEN

ZFN

CRISPR

CRISPR,
SDN-1

TALEN,
SDN-1

CRISPR,
SDN-1

ZFN

TALEN

Merkmalskategorie 1

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Merkmalskategorie 2

Krankheitsresistenz

Fortpflanzung

Krankheitsresistenz

Produktivitat

Produktivitat

Produktivitat

Produktivitat

Produktivitat
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Merkmal

Hornlosigkeit

Bakterienresistenz gegen
,Mannheimia“

Hitzetoleranz
nur mannliche Nachkom-
men

Hitzetoleranz

Resistenz gegen ,east
coast fever”

Muskelwachstum

Muskelwachstum

Wolle, Haarldange

Muskelwachstum

Muskelwachstum

Literaturquelle

Tan et al. (2013) in Sovova et
al. (2017)

Shanthalingam et al. (2016) in
Tait-Burkard (2018)

Genetic Literacy Project (2021)

Genetic Literacy Project (2021)

Laible et al. (2020)

ILRI (n.i.)

Crispo et al. (2015) & Wang et
al. (2016a) in Kawall et al.
(2020)

Proudfoot et al. (2015) in Ka-
wall et al. (2020)

Li et al. (2017) in Kawall et al.
(2020)

Zhang et al. (2014a) in Sovova
et a. (2017)

Proudfoot et al. (2015) in So-
vova et al. (2017)



Taxon

Sdugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Art

Schaf Ovis sp.

Schwein Sus sp.

Schwein Sus sp.

Schwein Sus sp.

Schwein Sus sp.

Schwein Sus sp.

Schwein Sus sp.

Schwein Sus sp.

Schwein Sus sp.

Technik

CRISPR

TALEN,
SDN-1

CRISPR,
SDN-1

CRISPR/Ca
s9, SDN-2

CRISPR/Ca
s9, SDN-1

CRISPR/Ca
s9, SDN-3

ZFN

ZFN

TALEN

Merkmalskategorie 1

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Merkmalskategorie 2

Produktivitat

Produktivitat

Krankheitsresistenz

Krankheitsresistenz

Krankheitsresistenz

Krankheitsresistenz

Krankheitsresistenz

Produktivitat

Krankheitsresistenz
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Merkmal

Muskelwachstum

Muskelwachstum

Virusresistenz (Porcine Re-
productive and Respira-
tory Syndrome)

Resistenz gegen Afrikani-
sche Schweinepest

Virusresistenz (Transmis-
sible gasteroenteritis vi-
rus)

Virusresistenz (Transmis-
sible gasteroenteritis vi-
rus)

Resistenz gegen Afrikani-
sche Schweinepest

Muskelwachstum

Resistenz gegen Afrikani-
sche Schweinepest

Anhang Tabellen

Literaturquelle

Han et al. (2014) & Crispo et al.
(2015) in Sovova et al. (2017

Jin-Dan et al. (2017) in Kawall
et al. (2020)

Burkard et al. (2017), Burkard
et al. (2018) & Whitworth et al.
(2016) in Kawall et al. (2020)

Xie et al. (2018) in Kawall et al.
(2020)

Withworth et al. (2019) in Ka-
wall et al. (2020)

Hubner et al. (2018) in Kawall
et al. (2020)

Lillico et al. (2013) in Sovova et
al. (2017)

Huang et al. (2014a) & Qian et
al. (2015) in Sovova et al.
(2017)

Carlson et al. (2012) & Lillico et
al. (2013) in Sovova et al.
(2017)



Anhang Tabellen

Taxon

Sdugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier
Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Art

Schwein Sus sp.

Schwein Sus sp.

Schwein Sus sp.

Schwein Sus sp.

Schwein Sus sp.
Schwein Sus sp.

Schwein Sus sp.

Ziege Capra sp.

Ziege Capra sp.

Ziege Capra sp.

Technik

CRISPR

CRISPR,
SDN-1

CRISPR,
SDN-1

ZFN

Merkmalskategorie 1

Zucht/Haltung

Produktqualitat

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Produktqualitat

Zucht/Haltung

Zucht/Haltung

Produktqualitat

Merkmalskategorie 2

Produktivitat

Lebensmittelqualitat

Krankheitsresistenz

Fortpflanzung

GroRe

Produktivitat

Produktivitat

Lebensmittelqualitat

248

Merkmal

Muskelwachstum

Reduktion Ebergeschmack

Sterilitat

Virusresistenz (Porcine Re-
productive and Respira-
tory Syndrome)

Kastrationsfrei
Stresstoleranz

kleinere KérpergroRRe
(micropig)

Muskelwachstum

Wolle, Haarlange

beta-Lactoglobulin in
Milch (Allergenreduktion)

Literaturquelle

Wang et al. (2015a) in Sovova
etal. (2017)

Sonstegard et al. (2016) in Tait-
Burkard et al. (2018)

Park et al. (2017) in Tait-Bur-
kard et al. (2018)

Genetic Literacy Project (2021)

Genetic Literacy Project (2021)
University of Guelph (2021)

Cyranoski (2015)

He et al. (2018) in Kawall et al.
(2020)

Wang et al. (2016b) in Kawall
et al. (2020)

Xiong et al. (2013) & Song et al.
(2015) in Sovova et a. (2017)



Taxon

Sdugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Saugetier

Vogel

Vogel

Vogel

Vogel

Art

Ziege Capra sp.

Ziege Capra sp.

Ziege Capra sp.

Ziege Capra sp.

Ziege Capra sp.

Huhn Gallus sp.

Huhn Gallus sp.

Huhn Gallus sp.

Huhn Gallus sp.

Technik

TALEN

TALEN

CRISPR

CRISPR

CRISPR

CRISPR,
SDN-1

TALEN,
SDN-1

CRISPR

Merkmalskategorie 1

Produktqualitat

Produktqualitat

Zucht/Haltung

Produktqualitat

Zucht/Haltung

Produktqualitat

Produktqualitat

Produktqualitat

Zucht/Haltung

Merkmalskategorie 2

Lebensmittelqualitat

Lebensmittelqualitat

Produktivitat

Lebensmittel-qualitat

Produktivitat

Lebensmittel-qualitat

Lebensmittel-qualitat

Lebensmittel-
Qualitat

Fortpflanzung

249

Merkmal

beta-Lactoglobulin in
Milch (Allergenreduktion)

humanes Lactoferrin in
Milch (Anreicherung)

Muskelwachstum

beta-Lactoglobulin in
Milch (Allergenreduktion)

Wolle, Haarlange

Allergenreduktion im Ei

Allergenreduktion im Ei

Humanes Interferon beta

in Eiweild

Weibliche Sterilitat

Anhang Tabellen

Literaturquelle

Cui et al. (2015) in Sovova et al.
(2017)

Cui et al. (2015) in Sovova et al.

(2017)

Ni et al. (2014) & Wang et al.
(2015c) in Sovova et al. (2017)

Ni et al. (2014) in Sovova et al.
(2017)

Wang et al. (2015c) in Sovova
et al. (2017)

Oishi et al. (2016) in Kawall et
al. (2020)

Park et al. (2014) in Kawall et
al. (2020)

Qishi et al. (2018) in Lee et al.
(2020)

Taylor et al. (2017) in Tait-Bur-
kard et al. (2018)



Anhang Tabellen

Taxon Art Technik Merkmalskategorie 1 Merkmalskategorie2 Merkmal Literaturquelle
Vogel Huhn Gallus sp. CRISPR Zucht/Haltung Krankheitsresistenz Resistenz gegen Leuko- Koslova et al. (2020) in Lee et
sevirus al. (2020)
Vogel Huhn Gallus sp. D10A- Zucht/Haltung Produktivitat Muskelwachstum/Muskel-  Kim et al. 2020 in Lee et al.
Cas9-nick- masse (2020)
ase
Vogel Huhn Gallus sp. CRISPR Zucht/Haltung GFP Marker im Ge- Lee et al. 2019 in Lee et al.
schlechtschromosom (2020)
Vogel Huhn Gallus sp. CRISPR Zucht/Haltung Produktivitat Verringung des Brustfett- Park et al. (2019) in Lee et al.
anteiles (2020)
Vogel Wachtel Coturnix sp. CRISPR Zucht/Haltung Produktivitat Muskelwachstum/Muskel-  Lee et al. (2020) in Lee et al.
masse (2020)
Vogel Wachtel Coturnix sp. CRISPR Zucht/Haltung Federfarbe Lee et al. (2019) in Lee et al.

250

(2020)



Anhang Tabellen

Tab. 24: Ergebnisse der Literaturrecherche zu genom-editierten Mikroorganismen (B = Bakterien, V = Viren, P = Pilze, A = Algen, ? = unbekannt, GV = gentech-
nisch verandert)

Taxon

Nannochloropsis
gaditana

Chlamydomonas rein-
hardtii

Cyanobacterium (Sy-
nechococcus
elongatus)

Bacillus subtilis

E. coli, Salmonella ty-
phimurium

Sinorhizobium meliloti

Bacteroides thetai-
otaomicron

E. coli (Nissle1917)

Mikroorga-
nismus

A

Technik

CRISPR

CRISPR

Gv,
CRISPR

GV

GV

Replicon-
Insertion

GV,
CRISPR

GV,
CRISPR?

Merkmalskategorie 1

industrielle Anwendung

industrielle Anwendung

Industrielle Anwendung

Produktqualitat

Tierfutterzusatz

Agronomische Anwen-
dung

Produktqualitat Lebens-
mittelzusatz

Produktqualitat

Merkmalskategorie 2

Biotreibstoffproduktion

Metabolitenproduktion
und verbesserte Foto-
synthese

Biotreibstoffproduktion

Biosensoren

Futtermittelqualitat

Ertragssteigerung

Krankheitsdetektion

Lebens- / Futtermittel-
qualitat bzw. -zusatz

251

Merkmal

Verdoppelte Produktion
der Lipidmenge

Gesteigerte Zeaxanthin-
produktion, verbesserte
Fotosyntheseleistung

Biocontainment-Methode
fiir Bakterienkulturen

Biosensor fur Verderb

Synthetisches Microbiom

Gesteigerte symbiotische
Diingerleistung

Biosensor flr Pathogene,
Beeinflussung des Darm-
mikrobioms

Probiotikum, Hyperammo-
namie-Regulierung

Literaturquelle

Ajjawi et al. (2017)

Baek et al (2016)

Motomura et al. (2018)

Daszczuk et al. (2014)

Kim et al. (2018)

Checcucci et al. (2018)

Mimee et al. (2016)

Kurtz et al. (2019)


https://pubs.acs.org/doi/10.1021/acssynbio.8b00199
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Taxon

Rhizobacteria
(Bradyrhizobium elka-
nii, Sinorhizobium sp.,
Rhizobium spp.)

Lactobacillus reuteri,
Streptococcus thermo-
philus

Clostridium cellulolyti-
cum

GV-Symbionten in
Moskito

Hefe (Saccharomyces
cerevisiae)

Hefe (Saccharomyces
cerevisiae x Saccharo-
myces eubayanus hy-
brid)

Hefe (Yarrowia lipoly-
tica)

Mikroorga-
nismus

Technik

Cas9/sgR
NA Sys-
tem

CRISPR

CRISPR
(SDN-3)

GV

GV

CRISPR

GV,
evtl.
CRISPR

Merkmalskategorie 1

verschiedene Umweltan-

wendungen

Produktqualitat

Industrielle Anwendung

Umweltanwendung/Ge-
sundheit

Produktqualitat

Produktqualitat

industrielle Anwendung

Merkmalskategorie 2

Phytoremediation und
Pflanzenwachstum

positive Gesundheitsef-
fekte durch probiotische
Beeinflussung des Ver-
dauungstrakts

erneuerbare Rohstoffe
aus Holz (Holzabbau-
ende Bakterien)

Vektorkontrolle

Lebensmittelqualitat

Lebensmittelqualitat

"metabolic engineering"
durch multiple Transgen-
ese

252

Merkmal

Schwermetall-Remedia-
tion im Boden und Verbes-
serung des Pflanzenwachs-
tums

plant growth-promoting
microorganisms (PGPMOs)

Verbesserung der Eigen-
schaften als Starterkultu-
ren; Entwicklung von
MAGE Systemen fiir Meta-
bolic Engineering

Produktion von industriell
nutzbaren Stoffen (u.a.
Laktat, Acetat, Ethanol
und Wasserstoff)

Expression von Effektor-
Molekulen (verringerte
Kompetenz, Fortpflan-
zung) - Paratransgenese

Verbesserte Brauhefe
(Himbeergeschmack)

Verbesserte Brauhefe
(Biergeschmack)

Lipidproduktion: Hoherer
Gehalt an Omega-3-Fett-
sauren

Literaturquelle

Basu et al. (2018)

Oh & van Pijkeren (2014),
Selle et al. (2015)

Patel et al. (2019)

Wilke & Marrelli (2015)

Lee et al. (2016),
Ritala et al. (2017)

Mertens et al. (2018),
Patel et al. (2019)

Xie et al. (2015)



Taxon

Holzabbauende Pilze

Phage Carrier Bacte-
rium/Lysogenic Phage

Citrus Tristeza Virus
CcTV

Virus-Anwendungen
als Gbertragbare Impf-
stoffe

Virus-Anwendungen
zur GE von Pflanzen
(HEGAAS)

Mikroorga-
nismus

Technik

CRISPR,
SDN-3
via HDR

GV

GV

GV

CRISPR

Merkmalskategorie 1

Industrielle Anwendung

Umwelt/biotische
Stresstoleranz

Umwelt/biotische
Stresstoleranz

(Veterinar)medizinische
Anwendungen in der
Umwelt

evtl. Umwelt/agronomi-
sche Anwendung

Merkmalskategorie 2

Verbesserte Produktion
von Lignozellulasen aus
holzabbauende Bakte-
rien

Bakterienresistenz

Bakterienresistenz

attenuierte Viren als

Ubertragbare Impfstoffe

gegen Zoonosen und
Tierkrankheiten

neue Methodik des Ge-

nome Editing in Pflanzen

253

Merkmal

erhohte Produktion von
lignozellulolytischen Enzy-
men (T. reesei, N. crassa
and M. thermophila), er-
neuerbare Rohstoffe aus
Holz

Virale Biokontrolle fir ein
pathogenes Bakterium
(Xylella fastidiosa) in Oli-
venkulturen (Phagenthera-
pie)

Verringerte Suszeptibilitat
gegenlber Citrus Greening
Disease in Zitrusfriichten

Immunisierung wildleben-
der Kaninchenpopulatio-
nen durch Freisetzung ei-
nes Ubertragbaren viralen
Impfstoffs (Myxomatose
und rabbit hemorrhagic
disease (RHD)

Erhohung der GE Effizienz
in Pflanzen durch Verwen-
dung von tobacco

rattle virus (TRV) Vektoren

Anhang Tabellen

Literaturquelle

Liu & Qu (2019)

Wageningen University (2019)

Ledford (2017),
Gregoire (2017)

Torres et al. (2001), Bull et al.
(2018)

Ellison et al. (2020), Nuismer &
Bull (2020)



Anhang Tabellen

Tab. 25: GVO-Monitoring-Konzepte und Richtlinien unter Mitwirkung des BfN. Publ. = wissenschaftlich Publikation

Nr.

3a

Hrsg.

BfN

BfN

BfN

Jahr

2005

2005

2006

Titel Typ

Wissen-
schaftli-
che Pub-
likation

Monitoring
der Wirkun-
gen gentech-
nisch veran-
derter Orga-
nismen auf
Natur und
Landschaft

For-
schungs-
bericht

Faunistische
Indikatoren
far das Moni-
toring der
Umweltwir-
kungen gen-
technisch ver-
anderter Or-
ganismen
(GVO)

Monitoring-
Workshop:
Raum- und
Flachenaus-
wahl fiir das
GVO-Monito-
ring

Tagungs-
band

Kategorie Inhalt Raum-
bezug
Konzept Allgemein; Gesamtfla-
Recht che
Konzept Indikatoren-  Agrarraum
auswahl
Konzept Allgemein Gesamt-
flache

254

Schutz-
Ziele

Biodiversi-
tat; Boden;
Wasser

Biodiversi-
tat

Biodiversi-
tat; Boden;
Wasser

Prifpunkt

Bt-Toxine; Art-
vorkommen;
Abundanz

Artvorkom-
men; A-
bundanz

Artvorkom-
men; A-
bundanz; Vor-
kommen
transgener
Pflanzen

Organismen
(Gruppe)

Flora & Fauna;
Mikroorganis-
men

Insekten

Flora; Fauna;
Mikroorganis-
men

Referenz

Zughart et
al. (2005)

Meier &
Hilbeck
(2005)

Berhorn et
al. (2006)

Publ.

Siehe Re-
ferenz

Hilbeck et
al. (2008),
Hilbeck et
al. (2014),
Hilbeck et
al. (2017)



Nr.

3b

3c

3d

3e

Hrsg.

BfN

BfN

BfN

BfN

Jahr

2006

2006c¢

2006

2006

Titel

Monitoring-
Workshop:
Raum- und
Flachenaus-
wahl fur das
GVO-Monito-
ring

Monitoring-
Workshop:
Raum- und
Flachenaus-
wahl fur das
GVO-Monito-
ring

Monitoring-
Workshop:
Raum- und
Flachenaus-
wahl fur das
GVO-Monito-
ring

Monitoring-
Workshop:
Raum- und
Flachenaus-
wahl fur das
GVO-Monito-
ring

Typ

Tagungs-
band

Tagungs-
band

Tagungs-
band

Tagungs-
band

Kategorie

Konzept

Konzept

Konzept

Konzept

Inhalt

Flachenaus-
wahl; Mess-
netzplanung

Flachenaus-
wahl; Mess-
netzplanung

Flachenaus-
wahl;

Flachenaus-
wahl; Mess-
netzplanung

Raum-
bezug

Wald;
Grinland;
FlieRge-
wasser

Gesamtfla-
che

3d

Agrarraum

255

Schutz-
Ziele

Wasser;
Biodiversi-
tat

BfN

Biodiversi-
tat; Boden;
Landwirt-
schaft

Priifpunkt

Artvorkom-
men;

2006d

Organismen
(Gruppe)

3b

Monitoring-
Workshop:
Raum- und
Flachenaus-
wahl fur das
GVO-Monito-
ring

Anhang Tabellen

Referenz

BfN

Schroder
et al.
(2006)

Tagungs-
band

Graef et al.
(2006)

Publ.

2006b

Konzept



Anhang Tabellen

Nr.  Hrsg. Jahr

3f BfN 2006f

3g BfN 2006
8

3h BfN 2006
h

3i BfN 2006i

Titel

Monitoring-
Workshop:
Raum- und
Flachenaus-
wahl fur das
GVO-Monito-
ring

Monitoring-
Workshop:
Raum- und
Flachenaus-
wahl fur das
GVO-Monito-
ring

Monitoring-
Workshop:
Raum- und
Flachenaus-
wahl fur das
GVO-Monito-
ring

Monitoring-
Workshop:
Raum- und
Flachenaus-
wahl fiir das
GVO-Monito-
ring

Typ

Tagungs-
band

Tagungs-
band

Tagungs-
band

Tagungs-
band

Kategorie Inhalt Raum-

bezug

Praxis Schadlings Agrarraum
Monitoring

Methodik;

Konzept Flachenaus-  Agrar-
wahl; Mess-  raum;
netzplanung  Ackerfla-

chen; Feld-
rander;
Grinland;
Biotope

Konzept Theorie Gesamtfla-

che

256

Schutz-
Ziele

Pflanzen-
schutz

38

Biodiversi-
tat

Biodiversi-
tat

Priifpunkt

Vorkommen;
Abundanz

BfN

Vorkommen;
Abundanz

Biodiversitat;
Landwirt-
schaft

Organismen
(Gruppe)

Kohlfliege;
Maiszunsler;
diverse Kafer;
Viren; Bakte-
rien; Pilze

2006g

Vegetation;
Insekten; Vo-
gel: Boden-
fauna

Referenz

Nagel
(2006)

Monito-
ring-Work-
shop:
Raum- und
Flachen-
auswahl
fr das
GVO-Mo-
nitoring

Dolezel
(2006)

Breckling
(2006)

Publ.

Tagungs-
band



Nr.

3j

3k

3l

3m

Hrsg.

BfN

BfN

BfN

BfN

Jahr

2006j

2006

2006!

2006

Titel

Monitoring-
Workshop:
Raum- und
Flachenaus-
wahl fur das
GVO-Monito-
ring

Monitoring-
Workshop:
Raum- und
Flachenaus-
wahl fur das
GVO-Monito-
ring

Monitoring-
Workshop:
Raum- und
Flachenaus-
wahl fur das
GVO-Monito-
ring

Monitoring-
Workshop:
Raum- und
Flachenaus-
wahl fur das
GVO-Monito-
ring

Typ

Tagungs-
band

Tagungs-
band

Tagungs-
band

Tagungs-
band

Kategorie

Konzept

Konzept

Praxis

Konzept;
Theorie

Inhalt

Flachenaus-
wahl; Mess-
netzplanung

Flachenaus-
wahl; Mess-
netzplanung

Flachenaus-
wahl; Mess-
netzplanung

Flachenaus-
wahl; Mess-
netzpla-
nung; Statis-
tik

Raum-
bezug

Gesamtfla-
che

Gesamtfla-
che

Biotope

Gesamtfla-
che

257

Schutz-
Ziele

Biodiversi-
tat

Biodiversi-
tat

Wasser;
Biodiversi-
tat

Biodiversi-
tat

Priifpunkt

Biodiversitat

Vorkommen;
Abundanz

Vorkommen;
Abundanz

Pollen

Organismen
(Gruppe)

Flora; Vogel;
Tagfalter

Vogel

Laufkafer;
Landschne-
cken

Brassica na-
pus; Zea mays

Anhang Tabellen

Referenz

Buhler
(2006)

Dréschmei
ster (2006)

Felinks et
al. (2006)

Kuhlmann
(2006)



Anhang Tabellen

Nr.

3n

30

Hrsg.

BfN

BfN

BfN

Jahr

2006

2006

2006

Titel

Monitoring-
Workshop:
Raum- und
Flachenaus-
wahl fur das
GVO-Monito-
ring

Monitoring-
Workshop:
Raum- und
Flachenaus-
wahl fur das
GVO-Monito-
ring

Die Okologi-
sche Flachen-
stichprobe als
Instrument ei-
nes GVO-Mo-
nitoring

Typ

Tagungs-
band

Tagungs-
band

For-
schungs-
bericht

Kategorie

Konzept;
Praxis

Konzept;
Praxis

Konzept

Inhalt

Flachenaus-
wahl; Mess-
netzplanung

Flachenaus-
wahl; Statis-
tik

Flachenaus-
wahl; Mess-
netzplanung

Raum-
bezug

Gesamtfla-
che

Agrar-
raum;
Feldrander

Ackerfla-
chen; Feld-
rander;
Griinland;
Gewasser;
Biotope

258

Schutz-
Ziele

Biodiversi-
tat

Biodiversi-
tat

Biodiversi-
tat; Boden;
Gewasser;
Pflanzen-
schutz

Priifpunkt

Vorkommen;
Abundanz

Vorkommen;
Abundanz

Artvorkom-
men; A-

bundanz; Aus-
breitungs- und

Verwilde-
rungspoten-

tial; Nahrungs-

netzeffekte;
Verbreitung
von Transge-
nen

Organismen
(Gruppe)

Vogel

Insekten;
Spinnen

Blutenpflan-
zen; Tagfalter;
Laufkafer;

Brutvogel; u.a.

Referenz

Hotker
(2006)

Lang
(2006)

Middelhoff
et al.
(2006)

Publ.



Nr.

8a

8b

Hrsg.

VDI

VDI

VDI

BfN

BfN

Jahr

2006

2006

2006

2007

2007

Titel

Monitoring
der Wirkun-
gen des An-
baus gentech-
nisch veran-
derter Orga-
nismen (GVO)
- Grundlagen
und Strategien

PCR zum
Nachweis von
gentechnisch
veranderten
Nukleinsdauren

Pollenmonito-
ring - Biologi-
sche Pollen-
sammlung

GVO-Monito-
ring vor der
Umsetzung

GVO-Monito-
ring vor der
Umsetzung

Typ

Metho-
denricht-

linie; wis-

sen-
schaftli-
che Pub-
likation

Metho-
denricht-
linie

Metho-
denricht-
linie

Tagungs-
band

Tagungs-
band

Kategorie

Konzept

Methodik

Methodik

Konzept;
Praxis

Konzept

Inhalt

Schutzgiter;
Schutzziele

DNA-Extrak-
tion; DNA-
Nachweis

Pollensamm-
lung

Erfassung
von Indika-
toren; Fla-
chenaus-
wahl; Mess-
netzplanung

Auswahl von
Indikatoren

Raum-
bezug

Agrarraum

Gesamtfla-
che

Gesamtfla-
che

Agrarraum

Agrarraum

259

Schutz-
Ziele

Biodiversi-

tat; Boden;

Wasser;
Luft; Funk-
tion

Boden; Le-
bensmit-
tel; Bio-
diversitat

Biodiversi-

tat

Biodiversi-
tat

Biodiversi-
tat

Priifpunkt

DNA; 35S/pat;
pSSUAra/bar;
p35S/nptll

Pollen; A-
bundanz; Hau-
figkeit; Depo-
sition; Aus-
breitung

Vorkommen;
Abundanz

Vorkommen;
Abundanz

Organismen
(Gruppe)

Pflanzen

Pflanzen

Pflanzen; Tag-
falter; Heu-
schrecken; Ha-
bitat Struktur

Schmetter-
linge

Anhang Tabellen

Referenz

VDI 4330
Blatt 1

VDI 4330
Blatt 7

VDI 4330
Blatt 4

Pascher et
al. (2007)

Hilbeck et
al. (2007)

Publ.

Schréder
& Schmidt
(2013)



Anhang Tabellen

Nr.

8c

8d

8e

8f

3g

8h

8i

Hrsg.

BfN

BfN

BfN

BfN

BfN

BfN

BfN

Jahr

2007c

2007

2007

2007f

2007

2007

2007i

Titel

GVO-Monito-
ring vor der
Umsetzung

GVO-Monito-
ring vor der
Umsetzung

GVO-Monito-
ring vor der
Umsetzung

GVO-Monito-
ring vor der
Umsetzung

GVO-Monito-
ring vor der
Umsetzung

GVO-Monito-
ring vor der
Umsetzung

GVO-Monito-
ring vor der
Umsetzung

Typ

Tagungs-
band

Tagungs-

band

Tagungs-
band

Tagungs-
band

Tagungs-
band

Tagungs-
band

Tagungs-
band

Kategorie

Konzept

Konzept

Konzept

Konzept

Konzept;
Praxis

Konzept

Konzept;
Theorie

Inhalt

Auswahl von
Indikatoren;
Flachenaus-
wahl; Mess-
netzplanung

Datenbank

Datenbank;
GIS

Datenerhe-
bung; Statis-
tik

Flachenaus-
wahl; Mess-
netzplanung

Monitoring

Monitoring

Raum-
bezug

Agrarraum

Gesamtfla-
che

Gesamtfla-
che

Gesamtfla-
che

Agrarraum

Gesamtfla-

che

Gesamtfla-
che

260

Schutz-
Ziele

Biodiversi-
tat

Biodiversi-
tat; Pflan-
zenschutz;
Boden

Biodiversi-

tat

Biodiversi-
tat

Biodiversi-
tat

Priifpunkt

Vorkommen;
Abundanz

Pflanzenpro-
duktion; Pflan-
zenkrankhei-
ten

Vorkommen;
Abundanz

Organismen
(Gruppe)

Schadlinge;
Nutzlinge, Un-
krauter

Vegetation;
Pollen; DNA

Referenz

Buhler
(2007)

Verhoeven
et al.
(2007)

Aden et al.
(2007)

Bottinger
et al.
(2007)

Fiebig et
al. (2007)

Schmeller
et al.
(2007)

Sukopp &
Weddeling
(2007)

Publ.



Nr.

10

11

12

Hrsg.

VDI

BfN

BfN

VDI

Jahr

2007

2008

2008

2008

Titel

Pollenmonito-
ring - Techni-
sche Pollen-
sammlung

Determining
indicators,
methods and
sites for moni-
toring poten-
tial adverse
effects of ge-
netically mod-
ified plants to
the environ-
ment

Praxistest der
VDI Richtlinie
4330 Blatt 13
(GVO Monito-
ring Schmet-
terlinge)

Erfassung der
Vegetation

Typ

Metho-
denricht-
linie

Wissen-
schaftli-
che Pub-
likation

For-
schungs-
bericht;
wissen-
schaftli-
che Pub-
likation

Metho-
denricht-
linie

Kategorie Inhalt
Methodik Pollensamm-
lung
Konzept Allgemein;
Recht
Methodik Erfassung
von Schmet-
terlingen
(Lepidop-
tera)
Methodik Vegetations-

aufnahme

Raum-
bezug

Gesamtfla-
che

Gesamtfla-
che

Feldrander

Gesamtfla-
che

261

Schutz-
Ziele

Luft; Bio-
diversitat

Biodiversi-
tat; Boden;
Wasser

Biodiversi-
tat

Biodiversi-
tat

Priifpunkt

Pollen; A-
bundanz; Hau-
figkeit; Depo-
sition; Aus-
breitung

Bt-Toxine; Art-
vorkommen;
Abundanz

Artvorkom-
men; A-
bundanz;
Adulte und
Larven

Abundanz;
Haufigkeit;
Artvorkom-
men

Organismen
(Gruppe)

Pflanzen

Flora & Fauna;
Mikroorganis-
men;

Schmetter-
linge

Pflanzen

Anhang Tabellen

Referenz Publ.

VDI 4330 -

Blatt 3

Zighartet Siehe Re-
al. (2008) ferenz
Langetal. Langetal.
(2008) (2011)
VDI 4330 -

Blatt 9



Anhang Tabellen

Nr.

13

14

15

16

Hrsg. Jahr
VDI 2010
UBA, 2011
BfN,

BAFU

BioRisk 2013
VDI 2013

Titel

Monitoring
der Wirkun-
gen gentech-
nisch veran-
derter Orga-
nismen (GVO).
Standardi-
sierte Erfas-
sung von
Schmetterlin-
gen

Monitoring of
Genetically
Modified Or-
ganisms

GMO environ-
mental impact
monitoring

Extraktion von
Nukleinsauren
(DNA,RNA)
aus Boden

Typ Kategorie

Metho-
denricht-
linie; wis-
sen-
schaftli-
che Pub-
likation

Methodik;
Konzept

Positi-
onspa-
pier

Konzept

Wissen-
schaftli-
che Pub-
likation

Konzept

Metho-
denricht-
linie

Methodik;
Konzept

Inhalt

Erfassung
von Schmet-
terlingen
(Lepidop-
tera)

Allgemein

Allgemein

DNA-Extrak-
tion; Pro-
benahme

Raum-
bezug

Ackerfla-
chen; Feld-
rander;
Grinland;
Biotope

Gesamtfla-
che

Gesamtfla-
che

Agrarraum

262

Schutz-
Ziele

Biodiversi-
tat

Biodiversi-
tat; Boden;
Wasser

Biodiversi-
tat; Boden;
Wasser;
Luft

Boden;
Biodiversi-
tat

Prifpunkt

Artvorkom-
men; A-
bundanz;
Adulte und
Larven

DNA; RNA

Organismen
(Gruppe)

Schmetter-
linge

Mikroorganis-
men

Referenz Publ.

VDI 4330 Lang et al.

Blatt 13 (2013);
Lang et al.
(2006)

Zughart et -

al. (2011)

Zughartet  siehe Re-

al. (2013) ferenz

VDI 4331 =

Blatt 2



Nr.

17

18

19

Hrsg.

VDI

VDI

BfN

Jahr

2014

2014

2014

Titel

Erfassung der
Bodenorganis-
men

Standardi-
sierte Erfas-
sung von Am-
phibien

Nutzungsmog-
lichkeiten der
Boden-Dauer-
beobachtung
der Lander flr
das Monito-
ring der Um-
weltwirkun-
gen gentech-
nisch veran-
derter Pflan-
zen

Typ Kategorie

Metho-
denricht-
linie; wis-
sen-
schaftli-
che Pub-
likation

Methodik;
Konzept;
Theorie

Metho-
denricht-
linie; wis-
sen-
schaftli-
che Pub-
likation

Methodik;
Konzept

For-
schungs-
bericht;
wissen-
schaftli-
che Pub-
likation

Konzept

Inhalt Raum-
bezug

Erfassung Agrarraum

der Boden-

fauna; Mik-

roorganis-

men; Aus-

wahl von In-

dikatoren

Erfassung Gewadsser;

von Amphi- Agrarraum

bien; Fla-

chenaus-

wahl

Erfassung Acker;

der Boden- Grinland;

fauna Forst; Bio-
tope

263

Schutz-
Ziele

Boden;
Biodiversi-
tat

Wasser;
Biodiversi-
tat

Boden;
Biodiversi-
tat

Prifpunkt

Artvorkom-
men; A-
bundanz; Akti-
vitat

Artvorkom-
men; A-
bundanz;
Missbildun-
gen; Adulte
und Larven

Artvorkom-
men; A-
bundanz

Organismen Referenz

(Gruppe)

VDI 4331
Blatt 1

Insecta: Ara-
chnida; Gast-
ropoda; Myri-
apoda; Col-
lembola;
Isopoda;
Enchytrden;
Lumbricidae;
Nematoda;
Mikroorganis-
men

VDI 4333
Blatt 1

Froschlurche
(Anura)

Regenwdr-
mer: Enchy-
traen; Mikro-
organismen

al. (2014)

Rombke et

Anhang Tabellen

Publ.

Ruf et al.
(2013)

Boll et al.
(2013)

Toschki et
al. (2015)



Anhang Tabellen

Nr.

20

21

22

Hrsg.

BfN

BfN

VDI

Jahr

2014

2015

2015

Titel

Nutzungsmog-
lichkeiten des
Tagfalter-Mo-
nitorings
Deutschland
(TMD) fiir das
Monitoring
der Umwelt-
wirkungen
gentechnisch
veranderter
Pflanzen

Eignung des
bundesweiten
Vogelmonito-
rings fir die
Erfassung
schadlicher
Auswirkungen
eines GVP-An-
baus auf die
Biodiversitat

Nachweis in-
sektizider Bt-
Proteinen aus
Boden und
Pflanzen

Typ

For-
schungs-
bericht;
wissen-
schaftli-
che Pub-
likation

For-
schungs-
bericht

Metho-
denricht-
linie

Kategorie Inhalt Raum-
bezug
Konzept; Erfassung Gesamtfla-
Methodik von adulten  che
Tagfaltern
Methodik;  Erfassung Ackerfla-
Konzept der Avifauna chen; Feld-
rander;
Griinland;
Biotope
Konzept; DNA-Extrak- Gesamtfla-
Methodik tion; DNA- che
Nachweis;
Probenahme
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Schutz-
Ziele

Biodiversi-
tat

Biodiversi-
tat

Biodiversi-
tat; Boden

Priifpunkt

Artvorkom-
men; A-
bundanz

Artvorkom-
men; A-
bundanz

DNA; Bacillus
thuringiensis
(Bt)

Organismen
(Gruppe)

Tagfalter

Vogel

Pflanzen

Referenz Publ.

Lang et al.
(2014)

Lang et al.
(2016)

Sudfeldt & -
Trautmann
(2015)

VDI 4330 -
Blatt 11



Nr.

23

24

25

Hrsg.

VDI

VDI

BfN

Jahr

2015

2016

2016

Titel

Probenahme
von Pflanzen
far molekular-
biologische
Analyse

Standardi-
sierte Erfas-
sung von
Wildbienen

Abschatzung
von GVO-Ef-
fekten auf
aquatische
Okosysteme

Typ

Metho-
denricht-
linie

Metho-
denricht-
linie; wis-
sen-
schaftli-
che Pub-
likation

For-
schungs-
bericht;
wissen-
schaftli-
che Pub-
likation

Kategorie

Methodik

Methodik;
Konzept;
Flachen-
auswahl

Konzept

Inhalt

Proben-
ahme; DNA-
Extraktion

Erfassung
von Wildbie-
nen (Hymen-
optera)

Risikobewer-
tung; Ge-
wasser-Mo-
nitoring; Fla-
chenaus-
wahl; Aus-
wahl von In-
dikatoren;
Okotox

Raum-
bezug

Gesamtfla-
che

Agrarraum

FlieRge-
wasser
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Schutz-
Ziele

Biodiversi-
tat

Biodiversi-
tat

Wasser

Prifpunkt

GVO; Hybride;
Abundanz; An-
teil; DNA

Artvorkom-
men; A-
bundanz

Vorkommen
von transge-
nem Pflanzen-
material

Organismen
(Gruppe)

Pflanzen

Wildbienen
(Hymenop-
tera)

Anhang Tabellen

Referenz

VDI 4330
Blatt 5

VDI 4332
Blatt 1

Bundschuh
et al.
(2015)

Publ.

Schindler
et al.
(2013)

Bund-
schuh et
al. (2016)
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Nr. Hrsg.
26 BfN
27 VDI

Jahr

2016

2019

Titel

Entwicklung
und Erpro-
bung eines
Konzepts fiir
ein Monito-
ring von fir
den Import
zugelassenem
transgenem
Raps nach
Richtlinie
2001/18/EG

Floristische
Kartierung
von gentech-
nisch veran-
derten Pflan-
zen (GVP), ih-
ren Kreu-
zungspartnern
und Kreu-
zungsproduk-
ten

Typ

For-
schungs-
bericht;
wissen-
schaftli-
che Pub-
likation

Metho-
denricht-
linie; wis-
sen-
schaftli-
che Pub-
likation

Kategorie

Konzept;
Methodik

Methodik;
Konzept;
Theorie

Inhalt

Raps-Moni-
toring

Flachenaus-
wahl; Erfas-
sung von
GefaRpflan-
zen

Raum-
bezug

Industrie-
flachen;
Verkehrs-
wege

Agrar-
raum; In-
dustriefla-
chen; Ver-
kehrswege
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Schutz-
Ziele

Biodiversi-
tat

Biodiversi-
tat

Prifpunkt

Vorkommen
transgener
Pflanzen; Her-
bizid-Resis-
tenz

Artvorkom-
men; A-
bundanz; Aus-
kreuzung

Organismen
(Gruppe)

Brassica na-
pus

Pflanzen; Ve-
getation; Bras-
sica sp.; Triti-
cum sp.; Li-
num sp.

Referenz

Wedlich et
al. (2016)

VDI 4330
Blatt 10

Publ.

Franzaring
etal.
(2016)

Sukopp &
Schmitz
(2013)



Nr.

28

Hrsg.

BAFU,
BfN,
Hinter-
mann
& We-
ber

Jahr

2019

Titel

Monitoring of
Spontaneous
Populations of
Genetically
Modified
Plant Species
in the Environ-
ment

Typ

For-
schungs-
bericht;
Metho-
denricht-
linie

Kategorie

Konzept;
Methodik

Inhalt Raum- Schutz-

bezug Ziele
Messnetz- Agrar- Biodiversi-
planung; FlI&- raum; In- tat
chenaus- dustriefla-

wahl; Statis-  chen; Ver-
tik; Auswahl  kehrswege
von Indika-

toren; Erfas-

sung von

GefaRpflan-

zen; Kon-

trolle von

Agrarpro-

dukten

267

Prifpunkt

Vorkommen
transgener
Pflanzen; Her-
bizidresistenz

Organismen
(Gruppe)

Brassica na-
pus

Anhang Tabellen

Referenz

Zind et al.
(2019)

Publ.
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Tab. 26: Konzeptionelle Arbeiten zum GVO-Monitoring unter Mitwirkung des BfN. Die Berlicksichtigung verschiedener Aspekte eines GVO-Monitorings sind mit

Nr.

()

(2)

(2)

(10)

(13)

folgenden Symbolen gekennzeichnet: ,v'“ = abgedeckt; ,(v')” = teilweise abgedeckt; ,-" = nicht abgedeckt. Die Tagungsbinde (3, 8) wurden nicht
berlicksichtigt, ebenso wenig diejenigen VDI-Richtlinien, die spezifisch Methoden beschreiben und keine Konzepte zum Monitoring enthalten. Num-
mern in Klammern (Nr.) entsprechen der Nummerierung in Tabelle 25. Abkirzungen: BDF = Bodendauerbeobachtungsflachen; CSM = case-specific
monitoring; GS = general surveillance; GV = gentechnisch verandert; GVO = gentechnisch veranderter Organismus; GVP = gentechnisch veranderte

Pflanze; HT = herbizidtolerant; IR = insektenresistent; NTO = Nichtzielorganismus

Studie

Meier &
Hilbeck
(2005)

Hilbeck et
al. (2008)

Hilbeck et
al. (2014)

Zighart et
al. (2008)

VDI 4330,
Blatt 13.

Zielsetzung GVO

Monitoring

Monitoring

Risikoab-
schatzung

Monitoring

Monitoring

HR-Raps,
HT/IR-Mais
(Kartoffel,
Zuckerriibe)

HT-Mais

IR-Mais

GVP (hpts.
Mais, Raps,
Zuckerriibe,
Kartoffel)

(IR-Mais)

Raumbezug

Agrarlandschaft,
Acker

Agrarlandschaft,
Acker

Acker (inkl.
Feldrand)

Gesamtflache
(v.a. Agrarland-
schaft, Acker)

Acker inkl. Feld-
rand

Persistenz,
Verwilde-
rung, Aus-
kreuzung

Raumkon-
zept, Mess-
flachenpla-
nung
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Exposi-
tion

()

Indikator(en)

Insekten (v.a.
K&fer, Schmet-
terlinge), Vogel
(v.a. 1 Art)

Schmetterlinge
(Lepidoptera)

Insekten, Spin-
nentiere, Bo-
denfauna

Diverse Grup-
pen

Schmetterlinge
(Lepidoptera)

Einbin-
dung be-
stehen-
der Mo-
nitorings

(v)

Bemerkungen

Inklusive ausfuhrlicher
,Steckbriefen” zu Indikator-
arten (NTO)

NTO Liste mit 55 Beikrau-
tern und 7 Schmetterlingsar-
ten

NTO Liste mit 15 Herbivo-
ren, 10 Bestdubern, 17 rau-
berische Niitzlinge, 9 Boden-
organismen

Behandlung allgemeiner Kri-
terien und Voraussetzungen
fir ein GVO-Monitoring.

Liste mit Arten, die fir eine
Larvalerfassung geeignet
sind



Nr.

(17)

(18)

(19)

(20)

(21)

Studie

Zughart et
al. (2011)

VDI 4331
Blatt 1

VDI 4333
Blatt 1

Rombke et
al. (2014)

Lang et al.
(2014)

Sudfeldt &
Trautmann
(2015)

VDI 4332
Blatt 1

Zielsetzung

Monitoring

Monitoring

Monitoring

Monitoring

Monitoring

Monitoring

Monitoring

GVO

GVP (hpts.
Mais, Raps,
Zuckerribe,
Kartoffel)

GVP

GVP

IR-Mais

GVP

GVP (Raps,
Mais, Kar-
toffel)

GVP

Raumbezug

Gesamtflache

Agrarlandschaft

Agrarlandschaft
(Gewasser)

v.a. Acker (und

Grinland, Wald)

Agrarlandschaft

Agrarlandschaft

Agrarlandschaft,
Acker

Persistenz,
Verwilde-
rung, Aus-
kreuzung

v

Raumkon-
zept, Mess-
flachenpla-
nung
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Indikator(en)

Bodenfauna

Amphibien

Bodenfauna
(Collembolen,
Lumbriciden,
Enchytraeen)

Tagfalter (Lepi-
doptera)

Vogel

Wildbienen

Einbin-
dung be-
stehen-
der Mo-
nitorings

(v)

Anhang Tabellen

Bemerkungen

Formulierung prinzipieller
Eckpunkte zur Umsetzung
eines GVP-Monitorings; se-
parate Bertiicksichtigung von
CSM und GS

Ableitung und Dokumenta-
tion geeigneter Indikatoren
unter den Bodenorganismen

(gruppen)

Fokus auf Erdkrote und
Grasfrosch sowie auf den
einzelnen GVP-Acker

Nutzung der Bodendauerbe-
obachtung (BDF) und der
Bo-Info-Datenbank

Studie anhand der Daten
von Schweizer Monitoring-
programmen

Liste mit 32 Indikator-Arten
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Nr. Studie

(25) Bundschuh

et al.
(2015)

(25) Hilbeck et

al. (2017)

(26) Wedlich et

al. (2016)

(27) VDI 4330
Blatt 10

(28) zZundetal.

(2019)

Zielsetzung

Risikoab-
schatzung

Risikoab-
schatzung

Monitoring

Monitoring

Monitoring

GVO

IR-Mais

IR-Mais

Raps

GVP

Raps

Raumbezug Persistenz,
Verwilde-
rung, Aus-
kreuzung

FlieRgewasser -

Sandgepragte -

Tieflandbache

(= Gewassertyp

F14)

Transportwege, v

Verarbeitungs-

statten

Acker, Trans- v

portwege, Ver-
arbeitungsstat-
ten

Transportwege, v
Verarbeitungs-
statten

Raumkon-
zept, Mess-
flachenpla-
nung

)
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Exposi-
tion

Einbin-
dung be-
stehen-
der Mo-
nitorings

Indikator(en)

aquatische Or- -
ganismen (v.a.
Trichoptera,

Plecoptera,
Ephemeroptera,
Coleoptera)

aquatische In- -
sekten, Kreb-

stiere (1 Art),

Mollusca (1 Art)

Ruderalraps -

GVP und Kreu- -
zungspartner

Ruderalraps -

Bemerkungen

Studie enthalt 6kotoxikolo-
gische Laborexperimente

NTO-Liste mit 7 Arten und 1
Gattung.

Nimmt Bezug auf VDI-Richt-
linie 4330, Blatt 10 (27); inkl.
Pilotstudie im Feld.

Liste von Kreuzungspartnern
fir Raps, Weizen und Lein

Enthalt grundsatzliche Ent-
scheidungsbdume und
FlieRdiagramme, die auf ein
Monitoringkonzept fiir an-
dere GVP libertragbar sind.
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Tab. 27: GE Tomaten: Ubertragbarkeit der GVO-Monitoring-Studien unter Mitwirkung des BfN. Kategorien: ,v'“ = groRtenteils Gibertragbar; ,,(v)“ = teilweise
Ubertragbar; ,,#" = wenig bis nicht Ubertragbar; kein Eintrag = nicht zutreffend. Nicht aufgelistete Studien (vgl. Nummerierung in Tabelle 25) sind fir
das Fallbeispiel GE Tomaten nicht relevant. Die Tagungsbande (3, 8) sowie diejenigen Publikationen, die mit den zugrundeliegenden BfN-Studien weit-
gehend deckungsgleich sind, werden ebenfalls nicht behandelt.

Nr.

()

(2)

(10)

(12)

(13)

(14)

Studie

Meier & Hilbeck
(2005)

Hilbeck et al. (2008)

Hilbeck et al. (2014)

Zighart et al. (2008)

VDI 4330 Blatt 9

VDI 4330 Blatt 13

Zughart et al. (2011)

Raumkonzept,
Messflachen-
planung

(V)

(v)

Exposition

()

(V)

(v)

(v)

Indikator(en)
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Bemerkungen

Konzept der Indikatoren-Selektion anwendbar, nicht jedoch die Resultate, da an-
dere Kultur (Mais, Raps); prasentierte Steckbriefe zur Biologie der Indikatorarten
bieten nitzliche Information.

Zu sehr auf Herbizide und krautige Pflanzen fokussiert.

Prinzipielles Vorgehen zur Auswahl von Indikatorenarten libertragbar, die Indika-
torenarten selber aber nicht.

Grundsitzliche Uberlegungen und Voraussetzungen fiir ein GVO-Monitoring wer-
den dargestellt, konkrete Handlungsanweisungen fiir ein Monitoring von GE-To-
maten aber nicht.

Methodisches Vorgehen im Feld zur Erfassung der Vegetation (Farn- und Bluten-
pflanzen).

Liste mit Indikatorarten, die flr eine Larvalerfassung geeignet sind. Die Arbeit (11)
in Tabelle A ist Bestandteil der Studie (13).

Behandlung allgemeiner Kriterien und Voraussetzungen fiir ein GVO-Monitoring
sowie die Beziehung zur GVO-Risikoanalyse. Detaillierte Behandlung von Case-spe-
cific Monitoring und General Surveillance.
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Nr.

(26)

(27)

(28)

Studie

Lang et al. (2014)

VDI 4332 Blatt 1

Wedlich et al. (2016)

VDI 4330 Blatt 10

Zind et al. (2019)

Raumkonzept,
Messflachen-
planung

v

(V)

(V)

Exposition

()

(V)

Indikator(en)

()

272

Bemerkungen

Mit einem Verzeichnis der Wildbienenarten der Ackerlandschaft Mitteleuropas.

In der Studie wird (Ruderal-)Raps behandelt, was nicht direkt auf den Anbau von
GE-Tomaten libertragbar ist. Die Konzepte zur Festlegung eines Untersuchungsge-
bietes und der Erfassung von verwilderten Populationen sind prinzipiell auf ein
Monitoring von GE-Tomaten anwendbar.

Beschreibung des prinzipiellen Vorgehens mit Erfassungsmethodik zur Erfassung
verwilderter GVP.

In der Studie wird (Ruderal-)Raps bei Import behandelt, was nicht direkt auf den
Anbau von GE-Tomaten Ubertragbar ist. Die generellen Konzepte zur Festlegung
eines Untersuchungsgebietes und einer Erfassung von verwilderten Populationen
sind aber auch auf ein Monitoring von GE-Tomaten anwendbar. Insbesondere sind
die konzeptionellen Entscheidungsbdume und FlieRdiagramme zur Exposition und
Vorkommen sowie die Konzeption und Planung eines Monitorings auf das Fallbei-
spiel GE-Tomaten Ubertragbar.
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Tab. 28: GE Apfelbdume: Ubertragbarkeit der GVO-Monitoring-Studien unter Mitwirkung des BfN. Kategorien: ,v'“ = gréRtenteils Gibertragbar; ,,(v)“ = teilweise
Ubertragbar; ,,#" = wenig bis nicht Ubertragbar; kein Eintrag = nicht zutreffend. Nicht aufgelistete Studien (vgl. Nummerierung in Tabelle 25) sind fiir
das Fallbeispiel GE Apfelbdume nicht relevant. Die Tagungsbande (3, 8) sowie diejenigen Publikationen, die mit den zugrundeliegenden BfN-Studien
weitgehend deckungsgleich sind, werden ebenfalls nicht behandelt.

Nr.

()

(2)

(7)

(10)

(12)

(13)

Studie

Meier & Hilbeck
(2005)

Hilbeck et al.
(2008)

Hilbeck et al.
(2014)

VDI 4330, Blatt 4

Zughart et al.

(2008)

VDI 4330 Blatt 9

VDI 4330 Blatt 13

Raumkonzept, Exposition Indikator(en)
Messflachen-
planung
() #
# #
()
()
(v) () (v)
v
(v) () v

Bemerkungen

Konzept der Indikatoren-Selektion anwendbar, nicht jedoch die Resultate, da andere Kultur
(Mais, Raps); prasentierte Steckbriefe zur Biologie der Indikatorarten bieten niitzliche Infor-
mation.

Zu sehr auf Mais, Herbizide und krautige Pflanzen fokussiert.

Prinzipielles Vorgehen zur Auswahl von Indikatorenarten libertragbar, die Indikatorenarten
(far Mais) selber aber nicht.

Nur falls Pollen von GV-Apfelbdumen detektierbar ist.
Grundsatzliche Uberlegungen und Voraussetzungen fiir ein GVO-Monitoring werden darge-
stellt, konkrete Handlungsanweisungen fir ein Monitoring von GE-Apfelbdumen aber nicht.

Methodisches Vorgehen im Feld zur Erfassung der Vegetation (Farn- und Blutenpflanzen).

Liste mit Indikatorarten, die flr eine Larvalerfassung geeignet sind. Die Arbeit (11) in Tabelle
A ist Bestandteil der Studie (13).
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Nr.

(20)

(21)

(24)

(26)

(27)

(28)

Studie

Zughart et al.
(2011)

Lang et al. (2014)

Sudfeldt & Traut-
mann (2015)

VDI 4332 Blatt 1

Wedlich et al.
(2016)

VDI 4330 Blatt 10

Zind et al. (2019)

Raumkonzept, Exposition
Messflachen-
planung
()

v

(v) (v)

v ()

(v) ()

(v)

v v

Indikator(en)

(v)

(V)

(V)

Bemerkungen

Behandlung allgemeiner Kriterien und Voraussetzungen fiir ein GVO-Monitoring sowie die
Beziehung zur GVO-Risikoanalyse. Detaillierte Behandlung von Case-specific Monitoring und
General Surveillance.

Mit Monitoringdesign und Simulationen zur Feststellung eines GVP-Effektes.

GV-Mais und Agrarlandschaft im Fokus. Die prasentierte Indikatorenliste muss mit den Arten
fiir Obstanbauflachen erganzt bzw. ersetzt werden. Mit Simulationen zur Entdeckung eines
GVP-Effektes.

Mit einem Verzeichnis der Wildbienenarten der Ackerlandschaft Mitteleuropas.

In der Studie wird (Ruderal-)Raps behandelt, was nicht direkt auf den Anbau von GE-Apfel-
baumen Ubertragbar ist. Die Konzepte zur Festlegung eines Untersuchungsgebietes und der
Erfassung von verwilderten Populationen sind aber prinzipiell auf ein Monitoring von GE-Ap-
felbdumen anwendbar.

Beschreibung des prinzipiellen Vorgehens mit Erfassungsmethodik zur Erfassung verwilderter
GVP.

In der Studie wird (Ruderal-)Raps bei Import behandelt, was nicht direkt auf den Anbau von
GE-Apfelbdumen lbertragbar ist. Die generellen Konzepte zur Festlegung eines Untersu-
chungsgebietes und einer Erfassung von verwilderten Populationen sind aber auch auf ein
Monitoring von GE-Apfelbdumen anwendbar. Insbesondere sind die konzeptionellen Ent-
scheidungsbaume und FlieBdiagramme zur Exposition und Vorkommen sowie die Konzeption
und Planung eines Monitorings auf das Fallbeispiel GE-Apfelbdume (ibertragbar.
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Tab. 29: GE Fische: Ubertragbarkeit der GVO-Monitoring-Studien unter Mitwirkung des BfN. Kategorien: ,,v'“ = groRtenteils libertragbar; ,(v')" = teilweise

Nr.

(10)

(14)

(18)

(25)

(28)

Ubertragbar; ,,#" = wenig bis nicht Ubertragbar; kein Eintrag = nicht zutreffend. Nicht aufgelistete Studien (vgl. Nummerierung in Tabelle 25) sind fir
das Fallbeispiel GE Fischen nicht relevant. Die Tagungsbande (3, 8) sowie Publikationen, die sich mit den zugrundeliegenden BfN-Studien decken, wer-
den hier ebenfalls nicht behandelt.

Studie Raumkonzept, Exposition Indikator(en) Bemerkungen
Messflachen-
planung
Hilbeck et al. (v) (v) Prinzipielles Vorgehen zur Auswahl von Indikatorenarten libertragbar, die Indikatorenarten
(2017) selber aber nicht unbedingt, da sich die Fallstudie nur auf einen FlieRgewassertyp, die Exposi-

tion gegeniiber GVP-Material und auf eine Risikoanalyse bezieht.

Ziighart et al. (v) (v) (v) Grundsatzliche Uberlegungen und Voraussetzungen fiir ein GVO-Monitoring von GV Pflanzen

(2008) werden dargestellt, konkrete Handlungsanweisungen fiir ein Monitoring von GE Fischen aber
nicht.

Zighart et al. (v) (V) Behandlung allgemeiner Kriterien und Voraussetzungen fir ein GVO-Monitoring sowie die

(2011) Beziehung zur GVO-Risikoanalyse. Detaillierte Behandlung von Case-specific Monitoring und

General Surveillance.

VDI 4333 Blatt 1 (v) # (V) Erfassungsmethoden zu den Froschlurchen und teilweise Monitoringdesign Ubertragbar,
aber nur Stillgewasser und stark auf den Agrarraum fokussiert.

Bundschuh et al. v # # Austrag von GV-Pflanzenmaterial in FlieRgewadsser, Exposition bzgl. Bt-Mais, Selektionsmatrix
(2015) zur prinzipiellen Priorisierung des Bezugsraumes Ubertragbar.
Zind et al. (2019) v v # In der Studie wird (Ruderal-)Raps bei Import behandelt, was nicht direkt auf das Monitoring

von GE-Fischen Uibertragbar ist. Die generellen Konzepte zur Festlegung eines Untersu-
chungsgebietes und einer Erfassung von verwilderten Populationen sind aber auch auf ein
Monitoring von GE-Fischen anwendbar. Insbesondere sind die konzeptionellen Entschei-
dungsbdume und FlieRdiagramme zur Exposition und Vorkommen sowie die Konzeption und
Planung eines Monitorings libertragbar.
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Tab. 30: GE Mikroalgen: Ubertragbarkeit der GVO-Monitoring-Studien unter Mitwirkung des BfN. Kategorien: ,,v'“ = groRtenteils Gibertragbar; ,,(v)“ = teilweise

Nr.

(10)

(14)

(25)

(28)

Ubertragbar; ,,2" = wenig bis nicht Gbertragbar; kein Eintrag = nicht zutreffend. Nicht aufgelistete Studien (vgl. Nummerierung in Tabelle 25) sind fiir
das Fallbeispiel GE Mikroalgen nicht relevant. Die Tagungsbande (3, 8) sowie Publikationen, die sich mit den zugrundeliegenden BfN-Studien decken,
werden hier ebenfalls nicht behandelt.

Studie Raumkonzept, Mess-  Exposition Indikator(en) Bemerkungen
flachenplanung

Hilbeck et al. (V) (v) Prinzipielles Vorgehen zur Auswahl von Indikatorenarten Gibertragbar, die Indika-

(2017) torenarten selber aber nicht unbedingt, da sich die Fallstudie nur auf einen Fliel3-
gewadssertyp, die Exposition gegeniliber GVP-Material und auf eine Risikoanalyse
bezieht.

Ziighart et al. (v) (v) (v) Grundsatzliche Uberlegungen und Voraussetzungen fiir ein GVO-Monitoring von

(2008) GV-Pflanzen werden dargestellt, konkrete Handlungsanweisungen fir ein Monito-
ring von GE Fischen aber nicht.

Zighart et al. (v) (v) Behandlung allgemeiner Kriterien und Voraussetzungen fiir ein GVO-Monitoring

(2011) sowie die Beziehung zur GVO-Risikoanalyse. Detaillierte Behandlung von Case-spe-
cific Monitoring und General Surveillance.

VDI 4333 Blatt 1 (V) # (v) Erfassungsmethoden zu den Froschlurchen und teilweise Monitoringdesign Gber-
tragbar, aber nur Stillgewasser und stark auf den Agrarraum fokussiert.

Bundschuh et al. v # # Austrag von GV-Pflanzenmaterial in FlieRgewdsser, Exposition bzgl. Bt-Mais; Selek-

(2015) tionsmatrix zur prinzipiellen Priorisierung des Bezugsraumes lbertragbar.

Zind et al. (2019) v v # In der Studie wird (Ruderal-)Raps bei Import behandelt, was nicht direkt auf das
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Monitoring von GE-Mikroalgen Ubertragbar ist. Die generellen Konzepte zur Fest-
legung eines Untersuchungsgebietes und einer Erfassung von verwilderten Popu-
lationen sind aber auch auf ein Monitoring von GE-Mikroalgenanwendbar. Insbe-
sondere sind die konzeptionellen Entscheidungsbaume und FlieRdiagramme zur
Exposition und Vorkommen sowie die Konzeption und Planung eines Monitorings
Ubertragbar.
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Tab. 31: GV Citrus-Tristeza-Virus: Ubertragbarkeit der GVO-Monitoring-Studien unter Mitwirkung des BfN. Kategorien: ,v'“ = gréRtenteils tibertragbar; ,(v)“ =
teilweise Ubertragbar; ,,#" = wenig bis nicht Gbertragbar; kein Eintrag = nicht zutreffend. Nicht aufgelistete Studien (vgl. Nummerierung in Tabelle 25)
sind fur das Fallbeispiel GV Citrus-Tristeza-Virus nicht relevant. Die Tagungsbande (3, 8) sowie diejenigen Publikationen, die mit den zugrundeliegen-
den BfN-Studien weitgehend deckungsgleich sind, werden ebenfalls nicht behandelt.

Nr.

()

(2)

(10)

(14)

(26)

Studie Raumkonzept,
Messflachen-
planung

Meier & Hilbeck
(2005)

Hilbeck et al.
(2008)

Hilbeck et al.
(2014)

Ziighart et al. (v)
(2008)

Zighart et al.
(2011)

Wedlich et al. (v)
(2016)

Exposition

()

(v)

(V)

(v)

(v)

Indikator(en)

(V)

(v)
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Bemerkungen

Konzept der Indikatoren-Selektion anwendbar, nicht jedoch die Resultate, da andere
Kultur (Mais, Raps); prasentierte Steckbriefe zur Biologie der Indikatorarten bieten
nitzliche Information.

Zu sehr auf Mais, Herbizide und krautige Pflanzen fokussiert.

Prinzipielles Vorgehen zur Auswahl von Indikatorenarten libertragbar, die Indikatoren-
arten (Mais!) selber aber nicht.

Grundsatzliche Uberlegungen und Voraussetzungen fiir ein GVO-Monitoring werden
dargestellt, konkrete Handlungsanweisungen fiir ein Monitoring von Obstbdumen mit
GV Citrus-Tristeza-Virus aber nicht.

Behandlung allgemeiner Kriterien und Voraussetzungen fiir ein GVO-Monitoring sowie
die Beziehung zur GVO-Risikoanalyse. Detaillierte Behandlung von Case-specific Moni-
toring und General Surveillance.

In der Studie wird (Ruderal-)Raps behandelt, was nicht direkt auf den Anbau von Obst-
baumen mit GV Citrus-Tristeza-Virus Ubertragbar ist. Die Konzepte zur Festlegung eines
Untersuchungsgebietes und der Erfassung von verwilderten Populationen sind aber
prinzipiell auf ein anderes Monitoring anwendbar.
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Nr. Studie Raumkonzept, Exposition Indikator(en)
Messflachen-
planung
(27) VDI 4330 Blatt 10 (v)
(28) Zind et al. (2019) (v) (V) #
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Bemerkungen

Beschreibung des prinzipiellen Vorgehens mit Erfassungsmethodik zur Erfassung verwil-
derter GVP.

In der Studie wird (Ruderal-)Raps bei Import behandelt, was nicht direkt auf den Anbau
von Obstbdaumen mit GV Citrus-Tristeza-Virus anwendbar ist. Die generellen Konzepte
zur Festlegung eines Untersuchungsgebietes und einer Erfassung von verwilderten Po-
pulationen sind aber Gbertragbar. Insbesondere sind die konzeptionellen Entschei-
dungsbdume und FlieRdiagramme zur Exposition und Vorkommen sowie die Konzep-
tion und Planung eines Monitorings auf das Fallbeispiel Obstbdume mit GV Citrus-
Tristeza-Virus lbertragbar.
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Tab. 32: Zusammenfassung der Monitoringthemen, -rdume, -indikatoren und —dauer, sowie existierende und weitere einzubindende Monitoringprogramme
bzw. Richtlinien fiir GE-Tomaten (Inhaltsstoff-verandert) und ihre mogliche Berlcksichtigung in existierenden nationalen GVO- bzw. Naturschutz-
Monitoringprogrammen des BfN. Der Zeitbezug beriicksichtigt die Moglichkeit von Umwelteffekten auch nach Beendigung des Anbaus bzw. nach dem
Ende der Zulassungsperiode.

Monitoringthema

Monitoring des GABA-
Gehaltes von GE- Toma-
ten

Monitoring relevanter
Stoffwechselprodukte (z.
B. sekundarer Pflanzen-
inhaltsstoffe)

Monitoring von Nichtziel-
organismen (v.a. Nltz-
linge)

Monitoring von Bestdu-
bern

Monitoring der Pflanzen-
gesellschaften

Raumbezug

Anbauflachen in Glashausern, Folien-
gewachshdusern, Freilandanbaufla-
chen von:

Kommerziellen Gartenbaubetriebe,
Baumschulen

Private (Klein-)Garten und Anbaufla-
chen (in Siedlungsraumen, stadti-
scher Bereich)

ndheres Umfeld (z. B. 2-3 km)

Indikatoren

GABA-Gehalt in unter-
schiedlichen Pflanzentei-
len bzw. Wachstumssta-
dien

Spezifischer Inhaltsstoff

z. B. rduberische Arthro-
poden (z. B. Kafer, Wan-
zen), Marienkéfer,
Schwebfliegen, Netzflig-
ler, Florfliegen, Parasito-
ide, Spinnen

Erdhummel (B. terrest-

ris), weitere Gruppen (z.
B. Wildbienen, Schmet-
terlinge, Kafer)

Blutenpflanzen
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Zeitbezug (Dauer)

Wéhrend der Anbausai-
son

Waéhrend der Anbausai-
son

Wéhrend der Anbausai-
son

Wahrend der Anbausai-
son

Uber die Anbausaison
hinaus (mehrjahrig)

Existierende Monito-
ringprogramme

Biodiversitats-Monito-
ring (Insektenmonito-
ring)

Insektenmonitoring,
NNE-Monitoring
(punktuell)

Okosystem-Monito-
ring, FFH-Monitoring

Weitere einzubindende
Programme bzw. Richt-
linien

»Agrarmonitoring” (in
Planung, z. B. fiir Parasi-
toide und Nutzlinge)

VDI 4332-1 ,Wildbie-
nen“, VDI 4330-13
,Schmetterlinge”,

VDI 4330-9 ,Farn- und
Blltenpflanzen
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Monitoringthema

Monitoring von Krank-
heiten und Schéadlingen
und Pestizidanwendun-
gen

Monitoring héherer Tro-
phieebenen (z. B. Vogel)
bzw. der Biodiversitat

Monitoring der Verwilde-
rung von GE-Tomaten

Monitoring der Um-
weltstresstoleranz der
GE- Tomate (bei Frei-
landanbau)

Raumbezug

Anbau- und Gartenbauflachen (pri-
vat/kommerziell)

Weiteres Umfeld von Anbau- und
Gartenbaufldchen (privat/kommerzi-
ell)

Umgebung aktueller Anbaugebiete (1
km Radius)

Aufgelassene Anbaugebiete
Kompostflachen (kommerziell/pri-
vat), Klarschlammausbringungsfla-
chen, Umschlagplatze
Transport/Verkehrswege (z. B. zu Bi-
ogas/Kompostier-/sonstigen Entsor-
gungsanlagen)

Lagerflachen (z. B. bei Zwischenhand-
lern)

weitere mogliche Verwilderungsfla-
chen von Tomaten (z. B. Flussufer,
Garten)

Freilandflachen im privaten bzw.
kommerziellen Gartenbau

Indikatoren

Krankheiten, Schadlinge,
PSM Einsatz

typ. Vogelarten des Ag-
rarraumes

Verwilderte (GE-)Toma-
tenpflanzen

Feldfrucht (GE-Tomate)
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Zeitbezug (Dauer)

Waéhrend der Anbausai-
son

Uber die Anbausaison
hinaus (mehrjahrig)

Uber die Anbausaison
hinaus (mehrjahrig)

Uber die Anbausaison

hinaus, mehrjahrig (z. B.

Uberwinterungsfahig-
keit)

Existierende Monito-
ringprogramme

Biodiversitats-Moni-
toring (Vogelmonitor-
ing, FFH-Monitoring)

HNV-Farmland- bzw.
Okosystem-Monito-
ring

Weitere einzubindende
Programme bzw. Richt-
linien

»Agrarmonitoring“: Mo-
nitoring der Pflanzen-
schutzdienste der Lan-
der; Nationaler Aktions-
plan Pflanzenschutz
(NAP)

VDI 4330-9 ,Farn- und
Blutenpflanzen, VDI
4330-10 ,, Kartierung von
GVP“, VDI 4330-5 ,Mo-
lekularbiologische Ana-
lytik“

»Agrarmonitoring”



Monitoringthema

Monitoring moglicher
Auskreuzungen in andere
Kultursorten

Monitoring des Anbaus
der GE- Tomaten

Raumbezug

Agrarraum, Regionen mit Gartenbau
(inkl. stadtische Regionen)

Agrarraum, Regionen mit Gartenbau
(inkl. stadtische Regionen)

Indikatoren

Feldfrucht (andere Toma-
tensorten)

Feldfrucht (GE- Tomaten)
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Zeitbezug (Dauer)

Waéhrend der Anbausai-
son

Mehrjahrig (wahrend
der gesamten Zulas-
sungsperiode)

Existierende Monito-
ringprogramme

Okosystemmonitoring,
HNV-Farmland-Moni-
toring

Anhang Tabellen

Weitere einzubindende
Programme bzw. Richt-
linien

VDI 4330-10 , Kartierung
von GVP“, VDI 4330-5
»Molekularbiologische
Analytik“

»Agrarmonitoring”
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Tab. 33: Zusammenfassung der Monitoringthemen, -rdume, -indikatoren und -dauer, sowie existierende und weitere einzubindende Monitoringprogramme
bzw. Richtlinien fiir GE-Apfelbaume (krankheitsresistent) und ihre mogliche Berlicksichtigung in existierenden nationalen GVO- bzw. Naturschutz-

Monitoringprogrammen des BfN. Der Zeitbezug beriicksichtigt die Moglichkeit von Umwelteffekten auch nach Beendigung des Anbaus bzw. nach Ende

der Zulassungsperiode

Monitoringthema

Monitoring des Vorkommens von
verwilderten GE- Apfelbdumen

Monitoring der Auskreuzung der
Feuerbrandresistenz in wildver-
wandte (z.T. auch naturschutzrecht-
lich geschiitzte) Arten, Pflanzenge-
sellschaften

Monitoring der Verbreitung des
Zielorganismus (Erwinia amylovora)
zur Erkennung eines moglichen Re-
sistenzdurchbruchs (bzw. anderer
Schaderreger)

Raumbezug

Naturliche/naturnahe
Habitate in und au-
Rerhalb von Anbauge-
bieten
Umschlagplatze,
Transport- und sons-
tige Verbreitungs-
wege

Wie oben

Kommerzielle Apfel-
plantagen, Streuobst-
wiesen,

Private Obstgarten,
Streuobstwiesen
offentliche Rdume

Indikatoren

GE-Apfelbdaume

GE-Hybride mit Wildap-
felarten (Malus spp.,
Malus sylvestris), Pyrus
sp., Sorbus sp.)

Erwinia amylovora Be-
fall/Verbreitung

Weitere Schaderreger im
kommerziellen Apfelan-
bau
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Zeitbezug (Dauer)

Uber die Zulas-
sungsperiode hin-
aus (langfristig) auf-
grund der langen
Lebensdauer von
Apfelbdumen und
der Moglichkeit der
Hybridisierung mit
wildverwandten Ar-
ten

Wie oben

Wie oben

Existierende Monitoring-
programme

FFH-Monitoring, Okosys-
tem-Monitoring, NNE Wald-
monitoring

Okosystem-Monitoring,
FFH-Monitoring

Weitere einzubin-
dende Programme
bzw. Richtlinien

VDI 4330-9 ,Farn- und
Blutenpflanzen, VDI
4330-10 ,,Kartierung
von GVP“, VDI 4330-5
»Molekularbiologische
Analytik”

Wie oben

,Agrarmonitoring“:
Monitoring der Pflan-
zenschutzdienste der
Lander (Krankheiten,
Schadlinge)



Monitoringthema

Monitoring von Bestdaubern

Monitoring von Pflanzengesellschaf-
ten

Monitoring der Intensivierung von
Apfelanbauflachen sowie des Pesti-
zideinsatzes

Monitoring unbeabsichtigter Effekte
(z. B. durch Stoffwechselverdande-
rungen) auf die Biodiversitat

Raumbezug

Kommerzielle Apfel-
plantagen, Streuobst-
wiesen,

Private Obstgarten,
Streuobstwiesen
offentliche Rdume

AuBerhalb von An-
baugebieten

Kommerzielle Apfel-
plantagen, Streuobst-
wiesen,

Private Obstgarten,
Streuobstwiesen
offentliche Raume

In und auRerhalb von
Anbaugebieten (1-3
km Umbkreis)

Indikatoren

Kommerziell eingesetzte
Bestduber (Honigbiene,
Erdhummel)
Blutenbesuchende Insek-
ten (z. B. Wildbienen,
Schmetterlinge, Schweb-
fliegen)

Blutenpflanzen

Ausgewahlte Biodiversi-
tats-Indikatoren
Pestizideinsatz
GE-Apfelanbauflache

Ausgewabhlte floristi-
sche/faunistische Bio-
diversitats-Indikatoren
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Zeitbezug (Dauer)

Wie oben

Wie oben

Wie oben

Wie oben

Existierende Monitoring-
programme

Biodiversitdats-Monitoring
(Insektenmonitoring, FFH-
Monitoring)

Okosystem-Monitoring,
FFH-Monitoring

Biodiversitat-Monitoring (z.
B. Insektenmonitoring, Vo-
gelmonitoring, FFH-Moni-
toring), HNV-Farmland-
Monitoring

Biodiversitats-Monitoring
(Insektenmonitoring, Vogel-
monitoring, FFH-Monito-
ring)

Anhang Tabellen

Weitere einzubin-
dende Programme
bzw. Richtlinien

VDI 4332-1 ,Wildbie-
nen“, VDI 4330-13
,Schmetterlinge”

VDI 4330-9 ,Farn- und
Blutenpflanzen,

“Agrarmonitoring” (in
Planung, z. B. Parasito-
ide und Nutzlinge),
Pflanzenschutzdienste
der Lander; Nationaler
Aktionsplan Pflanzen-
schutz (NAP)

VDI 4332-1 ,Wildbie-
nen“, VDI 4330-13
,Schmetterlinge”
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Tab. 34: Zusammenfassung der Monitoringthemen, -rdume, -indikatoren und -dauer, sowie existierende und weitere einzubindende Monitoringprogramme
bzw. Richtlinien fiir GE-StiBwasserfische (Wachstumssteigerung) und ihre mégliche Berticksichtigung in existierenden nationalen GVO- bzw. Natur-
schutz-Monitoringprogrammen des BfN. Der Zeitbezug berticksichtigt die Moglichkeit von Umwelteffekten auch nach Beendigung des Anbaus bzw.
nach Ende der Zulassungsperiode. WRRL = Monitoring gemaR Wasserrahmenrichtlinie (Richtlinie 2000/60/EG)

Monitoringthema

Monitoring des Vorkommens von
GE-SiiRwasserfischen in heimi-
schen Binnengewdssern (z. B. auf-
grund unbeabsichtigten Entkom-
mens aus Aquakulturanlagen)

Monitoring von Anderungen der
Zusammensetzung und Struktur
aquatischer Artengemeinschaften
in Binnengewassern (z. B. auf-
grund von Nahrungsketteneffek-
ten)

Monitoring der Verdrangung hei-
mischer (autochthoner) Fischar-
ten in Binnengewassern

Raumbezug Indikatoren

Aquakulturanlagen
Angelteiche
Natirliche, natur-
nahe Binnengewas-
ser (Flisse bzw. Still-
gewadsser) in der Um-
gebung von Produk-
tionsstatten
Transport- und Ver-

GE-Karpfen, GE-Regenbogen-
forelle

ladestdtten

Wie oben Ausgewahlte Organismen un-
terschiedlicher Trophieebenen
(Makrozoobenthos, aquat. In-
vertebraten, Fische, Amphi-
bien, Wasservogel)

Wie oben z. B. Karpfen, Bachforelle (S.

trutta fario), weitere heimi-
sche Arten
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Zeitbezug (Dauer)

Uber die Zulassungspe-
riode hinaus (langfris-
tig) aufgrund der Mog-
lichkeit des Entkom-
mens aus Aquakultur-
anlagen sowie der Hyb-
ridisierung mit wildver-
wandten Arten

Wie oben

Wie oben

Existierendes Monito-
ringprogramm

FFH-Monitoring

FFH-Monitoring, Insek-
tenmonitoring, Vogel-
monitoring

FFH-Monitoring

Weitere einzubindende
Programme bzw. Richtli-
nien

WRRL

VDI 4333-1 ,,Amphibien®,
WRRL

WRRL



Monitoringthema

Monitoring aquatischer Habi-
tat(qualitat) und Nahrstoffgehalte

Monitoring der Hybridisierung
heimischer (autochthoner) Fische
mit GE-Fischen

Monitoring von Parasiten bzw.
Krankheiten heimischer (autoch-
thoner) Fische

Monitoring der Intensivierung der
Aquakulturproduktion (Binnenge-
wasser)

Raumbezug

Wie oben

Wie oben

Aquakulturbetriebe,
Angelteiche

Aquakulturbetriebe,
Angelteiche

Indikatoren

Zeitbezug (Dauer)

z. B. Makrophyten, Libellen, Wie oben
Stoérungsanzeiger, Nitratgeh-
alt, chem. Gewdasser-Glite-

klasse

Potenzielle Hybriden, wie z. B. = Wie oben
GE-Regenbogen-forelle x

Bachforelle (autochthone Po-

pulationen); GE x Wildtyp

Karpfen

Ausgewahlte, relevante Krank- Wie oben
heitserreger, Einsatz von Anti-

biotika

Aquakultur-Intensitatsstufen,  Wie oben

Besatzzahlen
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Existierendes Monito-
ringprogramm

FFH-Monitoring, Okosys-
tem-Monitoring

Anhang Tabellen

Weitere einzubindende
Programme bzw. Richtli-
nien

WRRL

WRRL

Aquakulturstatistik des
BMEL (BMEL 2021)
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Tab. 35. Zusammenfassung der Monitoringthemen, -rdume, -indikatoren und -dauer, sowie existierende und weitere einzubindende Monitoringprogramme
bzw. Richtlinien fiir GE-Mikroalgen (Inhaltsstoff-verdndert) und ihre mogliche Beriicksichtigung in existierenden nationalen GVO- bzw. Naturschutz-
Monitoringprogrammen des BfN. Der Zeitbezug beriicksichtigt die Moglichkeit von Umwelteffekten auch nach Beendigung des Anbaus bzw. nach Ende
der Zulassungsperiode. WRRL = Monitoring gemaR Wasserrahmenrichtlinie (Richtlinie 2000/60/EG)

Monitoringthema

Verbreitung und Etablierung von
GE-Mikroalgen

Transfer von genetischem Mate-
rial auf Wildtyp-Mikroalgen (nur
Chlamydomonas sp.)

Raumbezug Indikatoren

Naturliche und na- GE-Mikroalgen
turnahe Still- und
FlieRgewasser (Seen,
Flisse, Bache, Klein-
und Kleinstgewas-
ser, z. B. Tumpel) in
der Umgebung von
Produktionsstatten,
bzw. Transportwe-
gen

SuR-, bzw. Brackwas-
ser, marine Gewas-
ser

Wie oben Wildtyp-Mikroalgen (-ge-
sellschaften)
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Zeitbezug (Dauer)

Uber den Zulassungszeit-
raum hinaus (langfristig)
aufgrund der Moglichkeit
der uneingeschrankten
Verbreitung in der Umwelt
(abhéngig von der Persis-
tenz, Dormanz der jeweili-
gen Art)

Wie oben

Existierende Monito-
ringprogramme

Weitere einzubindende
Programme bzw. Richtli-
nien

WRRL



Monitoringthema

Negative Auswirkungen auf die
Biodiversitit bzw. Okosystemleis-
tungen durch:

Veranderung der Zusammenset-
zung aquatischer, biotischer Ge-
meinschaften, Habitaten bzw.
Nahrungsnetzen

Verdrangung heimischer Phyto-
planktonarten

Produktion toxischer Stoffe, Ver-
ursachung von Algenbliten

Raumbezug

Wie oben

Indikatoren

(Mikro)Algengesellschaf-
ten

aquatische Lebensgemein-
schaften

einzelne Arten unter-
schiedlicher Trophieebe-
nen
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Zeitbezug (Dauer)

Wie oben

Existierende Monito-
ringprogramme

FFH-Monitoring, Insek-
tenmonitoring, Vogel-
monitoring, Okosystem-
Monitoring

Anhang Tabellen

Weitere einzubindende
Programme bzw. Richtli-
nien

WRRL, VDI 4333-1 ,,Am-
phibien”
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Tab. 36: Zusammenfassung der Monitoringthemen, -rdume, -indikatoren und -dauer, sowie existierende und weitere einzubindende Monitoringprogramme
bzw. Richtlinien fiir GV-Viren (Citrus-Tristeza-Virus CTV-SoD) und ihre mdgliche Beriicksichtigung in existierenden nationalen GVO- bzw. Naturschutz-
Monitoringprogrammen des BfN. Der Zeitbezug beriicksichtigt die Moglichkeit von Umwelteffekten auch nach Beendigung des Anbaus bzw. nach Ende

der Zulassungsperiode.

Monitoringthema

Erfassung der Verbreitung und
Etablierung des CTV-SoD (uber
tierische Vektoren bzw. infi-
zierte Friichte und Samen,
Pflanzenmaterial-Pfropfung)
auBerhalb von Anwendungsge-
bieten

Verbreitung des GV-Virus auf
andere Wirtspflanzen

Veranderte Infektiositat bzw.
Pathogenitat

Effekte auf Zielorganismen (z. B.

Resistenzentwicklung)

Raumbezug

Einsatzgebiete (Zitrus-
fruchtanbau) und an-
grenzende Habitate
Anbaugebiete ohne
CTV-SoD-Anwendung
Transport- und Han-
delswege

Einsatzgebiete (inoku-
lierte Zitrusfruchtkul-
turen)

Einsatzgebiete (inoku-
lierte Zitrusfruchtkul-
turen)

Indikatoren

CTV-Stamme (auch CTV-
SoD)

Bdume (mogliche Wirts-
pflanzen), Friichte, Samen)
CTV-Vektoren (z. B. Blatt-
lduse Toxoptera citricida, A-
phis gossypii, weitere Vek-
toren)

Natdrliche Wirtspflanzen (z.
B. Citrus sp., Poncirus sp.,
Fortunella sp.) sowie mogli-
che Hybriden

(européische) CTV-Stamme

HLB-Erreger (Liberibacter
asiaticus, L. africanus)
Vektoren des Pathogens (z.
B. Blattflohe)
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Existierende Monito-
ringprogramme

Zeitbezug (Dauer)

Uber den Zulassungszeit-  Keine vorhanden
raum hinaus (langfristig)
aufgrund der moglicher-
weise unkontrollierbaren

Verbreitung des Virus

Wie oben Keine vorhanden

Wie oben Insektenmonitoring

Weitere einzubindende
Programme bzw. Richtli-
nien

“Agrarmonitoring”: Pflan-
zenschutzdienste der Lan-
der (Krankheiten, Schad-
linge), Nationaler Aktions-
plan Pflanzenschutz
(NAP), VDI 4330-10 ,Kar-
tierung von GVP“

Wie oben

“Agrarmonitoring” (in Pla-
nung, z. B. Parasitoide und
Nutzlinge), Nationaler Ak-
tionsplan Pflanzenschutz
(NAP), VDI 4332-1 , Wild-
bienen“, VDI 4330-13
»,Schmetterlinge”



Monitoringthema

Effekte auf Nichtzielorganismen
und die Biodiversitat im Zitrus-
fruchtanbau

Raumbezug

Einsatzgebiete und an-
grenzende Habitate
aullerhalb

Indikatoren Zeitbezug (Dauer)

Pilze, gram-positive Bakte- ~ Wie oben
rien

Aphiden, Blattflohe, ausge-
wahlte tierische Schaderre-
ger (z. B. Zitrusminier-
motte, Schildlduse, weille
Fliegen, Schmierlduse, wur-
zelassoziierte Kafer, Zitrus-
milben, Nematoden)
Ausgewahlte Nitzlinge in
Zitrusfruchtkulturen
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Existierende Monito-
ringprogramme

Insektenmonitoring

Anhang Tabellen

Weitere einzubindende
Programme bzw. Richtli-
nien

Wie oben
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