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Das Zukunftsforum Biotechnologie der DECHEMA (s. S.11) sieht es als eine sei-
ner Aufgaben an, die aktuellen Trends der Biotechnologie zu verfolgen, kritisch 
zu hinterfragen und damit Zukunftsperspektiven für Forschung und Entwicklung 
zu beschreiben. Wichtig ist es dabei, die wissenschaftlichen und technologischen 
Lücken auf dem Weg zur Realisierung der Perspektiven zu ermitteln. Die nachfol-
genden Betrachtungen gingen aus intensiven Diskussionen beginnend mit einem 
Workshop am 4. November 2010 hervor. Um den Umfang begrenzt zu halten, 
wurden die Ergebnisse nur stichwortartig festgehalten und wenn möglich wird auf 
weiterführende Literatur verwiesen.

1 PRODUKTIONSORGANISMEN

Zellen sind die Grundlage der Biotechnologie und – obwohl unser Wissen in den 
letzten Jahrzehnten exponentiell zugenommen hat – noch weitgehend unverstan-
den. Die molekularen Mechanismen der Feinsteuerung bei der Umsetzung gene-
tischer Information – Epigenetik, microRNAs, Proteinprozessierung usw. – sind 
erst ansatzweise bekannt. Zu wenig weiß man noch über die Struktur und Organi-
sation von Genomen und deren Regulationsnetzwerk [1], um daraus Vorhersagen 
zu zellulären Funktionen treffen zu können. Die komplexen, nicht-linearen zellu-
lären Prozesse entziehen sich einer umfassenden Modellierung, denn Interaktio-
nen, Dynamik, Transportprozesse, metabolisch-regulative Kontrollmechanismen, 
Flexibilität und stochastische Einfl üsse sind im zellulären Kontext nur schwer 
zu erfassen [2]. Große Wissenslücken müssen durch die molekularbiologische 
Grundlagenforschung noch geschlossen werden.

Quantitative Modelle von Produktionsorganismen, die zuverlässige Vorhersagen 
über die Auswirkungen gezielter Eingriffe erlauben, würden der Biotechnologie 
sehr nützen. Grobe Annäherungen an Teile von Stoffwechselnetzwerken [3] oder 
Signalleitungskaskaden [4-7] sind bereits modellierbar und helfen, Hypothesen 
einzugrenzen und ihre Plausibilität zu bewerten. Es ist zu erwarten, dass die Sys-
tembiologie iterativ optimierte Modelle liefern wird, die auch höheren Ansprüchen 
genügen [8].

Wachstum und Stoffwechselleistungen der Zellen unterliegen der Regulation 
durch vielfältige Steuerungsmechanismen wie der interzellulären Kommunikation 
und anderen, oftmals unbeachteten Mechanismen wie den circadianen Rhyth-
men, die in der natürlichen Umgebung notwendig waren und auch im Bioreaktor 
noch aktiv sein können [9]. Diese Mechanismen beginnt man erst jetzt zu verste-
hen. 
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Für biotechnologische Produktionsprozesse sind letztlich Populationen von (Mi-
kro-)Organismen verantwortlich. Sie sind keineswegs homogen, sondern zeigen 
eine physiologische und genetische Variabilität, deren Dynamik während der 
Kultivierung beherrscht werden muss [10]. Die Charakterisierung der Populati-
onsheterogenität ist zur Zeit auf einzelne Parameter limitiert, eine vollständige 
Geno- und Phänotypisierung der Subpopulationen wäre wünschenswert, um die 
Prozesse besser steuern zu können [10-13].

Großes Potential für die Biotechnologie steckt in der natürlichen Diversität der 
Organismen [14]. Sie ist erst in geringem Ausmaß bekannt und für biotechnolo-
gische Anwendungen noch kaum erschlossen. Viele Organismen, zum Beispiel 
Cyanobakterien [15], einzellige Grünalgen, Makroalgen, aquatische Organismen 
oder Hyphenpilze [16], sind noch auf nutzbare Metabolite und Enzymaktivitäten 
zu untersuchen und könnten ggfs. zu neuen Produktionsorganismen entwickelt 
werden. Die Charakterisierung dieser Ressourcen und die Entwicklung von Me-
thoden, die eine Kultivierung von bislang nicht-kultivierbaren Mikroorganismen er-
möglichen, stehen weit oben auf der Prioritätenliste der biotechnologischen For-
schung [17]. Dank immer leistungsfähigerer Methoden der DNA-Sequenzierung 
liefert die Genomforschung bereits wertvolle Informationen zu den darin codierten 
Enzymen und erlaubt es, ganze Lebensgemeinschaften zu durchmustern (Meta-
genomanalyse) [18]. 

In der Natur ermöglichen oftmals Konsortien bzw. Symbiosen von Organismen 
bestimmte Stoffwechsel- und Syntheseleistungen, die Organismen einer Art 
nicht zu leisten vermögen – noch weniger die Chemie. Ein Beispiel sind Flechten 
als Symbiosen von Pilzen und Algen, ein anderes sind Termiten, deren Verdau-
ungstrakt Bakterien beherbergt, die Lignocellulose abbauen können [19]. Für die 
Biotechnologie sind Erkenntnisse zur Kommunikation in diesen Konsortien von 
großem Interesse, um sie technisch nachbilden und ganz neuartige Prozesse auf 
Basis von Mischkulturen entwickeln zu können [20-22]. 

Die „klassische“ Vorgehensweise des Screenings von Mutantenbibliotheken wird 
auch in Zukunft neue Produktionsorganismen hervorbringen – als eine Methode 
unter anderen. Sie wird zunehmend durch gerichtete evolutive Verfahren verbes-
sert werden. Dazu zählen sowohl die Evolution ganzer Zellen in Richtung eines 
gewünschten Phänotyps (evolutionary engineering) als auch molekular-evolutive 
Verfahren (directed evolution), die DNA-Abschnitte – meistens Gene, Promotoren 
oder Transkriptionsfaktoren – betreffen [23-25]. 

Große Erwartungen an die Biotechnologie basieren auf den scheinbar unerschöpf-
lichen Möglichkeiten der Neukombination und -erschaffung von genetischen In-
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formationen, wie sie durch Metabolic Engineering und Synthetische Biologie ver-
wirklicht werden [26]. Die Anforderungen an die zellulären Biokatalysatoren der 
Zukunft werden tatsächlich nicht ohne solche, auf der Gentechnik basierenden 
Ansätze auskommen. Dank des rasant wachsenden Wissens aus Molekular- und 
Systembiologie ergeben sich völlig neue, rationale Möglichkeiten um,

 » Stoffwechselnetzwerke zu konstruieren [27]
 » Stoffwechselleistungen verschiedenen Ursprungs zu koppeln [28-31]
 » Produktionsorganismen mit idealen Eigenschaften zu entwickeln [32] und 
 » neuartige Produkte herzustellen [29]. 

Der Synthetischen Biologie gelang es bereits, Biosynthesewege aus verschie-
denen Organismen zu kombinieren, um wertvolle pharmazeutische Substanzen 
biotechnisch zu gewinnen [28-30]. Zahlreiche Arbeiten wurden veröffentlicht, die 
den Aufbau künstlicher Funktionalitäten dokumentieren, die formal technischen 
Vorbildern folgen. Dazu gehören künstliche genetische Netzwerke und Schalt-
kreise [33], mit denen rekombinante Organismen unterschiedlicher Herkunft über 
rational entworfene molekulare Kommunikationskanäle interagieren [34]. Sie ha-
ben unmittelbaren Nutzen für die pharmazeutische Forschung, da sie beispiels-
weise das präzise Studium der Effekte einzelner Wirkstoffkandidaten erlauben 
[35]. Diese Strategie ist auch für die Entwicklung von biotechnisch einsetzbaren 
Konsortien von großem Interesse [36]. 

Große technologische Herausforderungen stellen Ansätze dar, Produktionsorga-
nismen auf Basis synthetischer Genome zu erzeugen [37]. Technologie und Know-
how zum Aufbau langer DNA-Sequenzen sind heute schon vorhanden [38]. Der 
Aufbau von Minimalorganismen [39-41] als biotechnische Produktionssysteme 
erscheint nur in Ausnahmefällen als sinnvoll, da die unverzichtbare Kombination 
aus physiologischer Flexibilität und Robustheit beträchtliche genetische Ressour-
cen erfordert, deren Identitäten zum großen Teil noch nicht bekannt sind. Den-
noch sind Organismen mit Minimalgenomen ideale Forschungsobjekte, um mehr 
über Zellfunktionen – im Sinn einer ‚Quantitativen Biologie‘ – zu lernen [42,43]. 
Eine vertiefte Kenntnis der regulatorischen Netzwerke wird dank zunehmender 
Möglichkeiten für gezielte Eingriffe, u.a. Transkriptionsfaktor-Engineering oder 
orthogonale Teilsysteme, zur Entwicklung von optimalen Produktionsorganismen 
führen – darunter auch zu effi zienteren Organismen mit optimal „verschlankten“ 
Genomen. Das Ideal sind Produktionsorganismen mit rational konstruierten Stoff-
wechselsystemen, die jeweils für die Herstellung defi nierter Substanzen ausge-
legt sind, darunter auch toxische Zielverbindungen, die sich mittels spezifi sch 
angepasster Transporterproteine aktiv in das Medium sekretieren lassen [32,44]. 
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Auch gentechnisch modifi zierte Organellengenome dürften neuartige Produkti-
onswege ermöglichen und mit Hilfe fortgeschrittener DNA-Syntheseverfahren 
ließen sich synthetische Organellengenome z.B. als orthogonale Systeme mit 
gezielt eingefügten seltenen Codons erzeugen. Auch wenn wir heute DNA immer 
schneller lesen und synthetisieren können, sind wir erst in Ausnahmefällen [45] in 
der Lage, brauchbare „DNA-Texte“ zu schreiben. Das große Potential der Synthe-
tischen Biologie wird erst langsam sichtbar und leicht wird übersehen, dass noch 
viele Fragen offen und grundlegende Probleme zu lösen sind [26,46]. 

Die Entwicklung von neuartigen biologischen Produktionssystemen und Verfah-
ren steht vor den bereits skizzierten Herausforderungen für Grundlagenforschung 
und Technologieentwicklung. Noch fehlen leistungsfähige Technologien, die es 
ermöglichen

 » Einzelzellen [11], Kulturen und Konsortien in Echtzeit und Hochdurchsatz zu 
phänotypisieren. Bis umfassende Phänotypisierungen, z.B. von Pfl anzen, 
möglich sind, wird man zunächst die Hochdurchsatzerfassung von Metaboliten, 
Transkripten und Proteinen technologisch weiter vorantreiben müssen. 

 » Prozesse auf Epigenom- oder RNA-Ebene experimentell zu erfassen
 » parallel viele Biomoleküle ohne Markierung in vivo zu „beobachten“, auch orts-

aufgelöst und quantitativ
 » möglichst vollständige Proteome und prozessierte Proteine im Hochdurchsatz 

zu analysieren.

Insbesondere für die pharmazeutische Biotechnologie besteht Bedarf an Metho-
den, die Mikroorganismen befähigen, stabile Glycosylierungsmuster aufzubauen 
und Proteine herzustellen, die gegen typische Instabilitäten optimiert sind. Dazu 
zählen z.B. die Bildung von Aggregaten, die unerwünschte Nebenwirkungen 
durch die Aktivierung des Immunsystems des Patienten bewirken können. Durch 
die Optimierung von Proteinen könnten auch sog. Mikroheterogenitäten reduziert 
oder gar vermieden werden. Eine größere Stabilität der Expressionssysteme im 
Hinblick auf diese Aspekte verspräche eine Reduzierung von Veränderungen 
an den therapeutischen Proteinen während des Entwicklungsprozesses und 
würde zu stabileren und besser charakterisierbaren Arzneimitteln führen. Dies 
wäre auch für die Entwicklung von Biosimilars von großem Interesse, da eine 
physikalisch-chemische Vergleichbarkeit dann besser möglich wäre. Auch fehlen 
Methoden, die eine rasche Analyse der Glycosylierungsmuster von (therapeuti-
schen) Glycoproteinen erlauben [47]. Darüber hinaus ist die quantitative Analyse 
von Proteinaggregaten, insbesondere im Größenbereich von 100 nm bis 10 µm 
(sogenannte „sub visible particles“), ein wichtiges Feld. 
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Sehr hohe Ansprüche richten sich an die Bioinformatik. Hochdurchsatz-Technolo-
gien (omics) erzeugen eine Flut von Daten über DNA, RNA, Proteine, Metabolite, 
Epigenetik u.s.w. Immer noch fehlen leistungsfähige Software-Tools, um diese 
Datenmengen zu integrieren, zu analysieren und zu annotieren [48]. Nur so kön-
nen Struktur-Funktions-Relationen verstanden und Rückschlüsse auf Phänoty-
pen gezogen werden. Für die bereits erwähnte Metagenomanalyse zum Beispiel, 
stellen Probleme der Datenanalyse und die Notwendigkeit neuartiger Konzepte 
der Funktionsannotation ernste Engpässe dar. Die generierten Datenmengen 
werden in absehbarer Zeit nicht mehr gespeichert werden können, denn die Leis-
tungssteigerung der Sequenzierung schlägt bereits das Moore‘sche Gesetz [49]. 
Daraus resultiert eine Herausforderung für die DNA-zentrierte Bioinformatik, die 
bislang Daten-limitiert war und nun zunehmend durch Speicherplatz und Rechen-
leistung limitiert sein wird [50,51]. 

2 BIOKATALYSATOREN

Notwendig bleibt die Entwicklung von Methoden, um auf Grundlage vorhande-
ner Biokatalysatoren gezielt Aktivität, Selektivität und Stabilität von Enzymen zu 
verbessern. Eines der großen Ziele der Biotechnologie ist die rationale de novo 
Konstruktion von völlig neuartigen Biokatalysatoren [52]. Hier gelingt es immer 
besser, rationalen Entwurf und evolutive Optimierung [53,54] zu verbinden, wo-
bei Technologien wie computational design, katalytische Antikörper und mRNA 
display kombiniert eingesetzt werden. Ein Ansatz leitet sich aus älteren Arbeiten 
zu katalytischen Antikörpern ab, die molekulare Analoga von Übergangszustän-
den als Haptene nutzten, um katalytische Zentren in den Erkennungsdomänen zu 
generieren. Mit diesem Konzept kann man auch andere Bindeproteine als dreidi-
mensionale Gerüste (scaffolds) verwenden und evolutiv zu katalytischen Zentren 
optimieren. Der semisynthetische Aufbau neuartiger Biokatalysatoren hat eben-
falls Potential [55]. Dazu zählen künstliche Enzyme bestehend aus Metallkomple-
xen als aktiven Zentren, die von geeigneten Proteindomänen umgeben sind, so 
dass spezifi sche Substrate umgesetzt werden können [56]. 

Das biotechnologische Potential katalytischer RNAs ist im Vergleich zu kataly-
tischen Proteinen noch wenig erschlossen und schwer abschätzbar. In vitro se-
lektierte Aptamere und die jüngst entdeckten selbst-replizierenden RNA-Enzyme 
[57] könnten mit molekular-evolutiven Methoden zu Biokatalysatoren mit ge-
wünschten Eigenschaften maßgeschneidert werden. „Designte“ RNA-Moleküle 
sind auch als intrazelluläre Sensoren von Interesse und ließen sich zur Modulati-
on der Genexpression nutzen [58].

Ein weiterer Trend in der Entwicklung neuartiger Enzyme ist der gezielte Einbau 
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nicht-natürlicher Aminosäuren, um neue Eigenschaften und katalytische Reak-
tionen zu ermöglichen oder um an defi nierten Positionen Konjugate aufbauen 
zu können. Eine große Herausforderung ist der in vivo-Einbau dieser Aminosäu-
ren mittels entsprechend konstruierter orthogonaler Stoffwechselwege, um über 
die begrenzten Möglichkeiten des auxotrophen Einbaus und der Umfunktionie-
rung von stop codons hinaus zu gelangen. Eine natürliche Quelle für geeigne-
te Stoffwechselteilnetze könnten Pfl anzen oder Pilze sein, die nicht-kanonische 
Aminosäuren als Bausteine verwenden. Zum Aufbau orthogonaler Proteinbio-
synthesen [59,60] bedarf es eines Arsenals an spezifi schen t-RNAs, Aminoacyl-
tRNA-Synthetasen, Ribosomen und Codons, die mit den gegenwärtigen moleku-
larbiologischen Methoden nicht oder nur mühsam erhalten werden können. Für 
die genannten Ansätze sind daher noch deutliche technische Verbesserungen 
notwendig. 

Wünschenswert sind leistungsfähige Methoden zur Vorhersage von Proteinstruk-
turen aus Primärsequenzen [61]. Dieser Vision steht die multifaktoriell bedingte 
Faltung (Stichwort: Chaperone) von neusynthetisierten Aminosäureketten in oft-
mals nur eine funktionale Konformation entgegen. Molekulardynamische Berech-
nungen von Faltungen stoßen schon bei kleineren Peptiden an Grenzen, da gro-
ße Datenmengen entstehen und viele gleiche energetische Minima auftreten, die 
sich nur schwer bewerten lassen. Strukturvorhersagen in akzeptabler Rechenzeit 
werden wahrscheinlich eher über Datenbanken mit den Strukturinformationen 
von ganzen Domänen erreicht werden können.

3 HERSTELLUNGSVERFAHREN

In biotechnologischen Verfahren mit vielstufi gen Wertschöpfungsketten an Ver-
bundstandorten sollte Recycling eine zentrale Rolle einnehmen. Zur Optimierung 
der Wirtschaftlichkeit von Produktionsprozessen werden auch geeignete Nähr-
stoffe aus unterschiedlichen Biomassequellen beitragen.

Eine wichtige Aufgabe der modernen Biotechnologie ist die Integration bzw. Kopp-
lung von biotechnischen und chemischen Produktionslinien [62]. Für die breite 
Durchdringung der chemischen Industrie mit biotechnischen Verfahren wird es 
darauf ankommen, biobasierte Plattformsubstanzen [63,64] zu identifi zieren, die 
sich ökonomisch herstellen und baukastenartig kombiniert in Produktstammbäu-
me integrieren lassen. Wünschenswert wären auch Produktionsstämme, die sich 
zur Herstellung von verschiedenen Produkten programmieren lassen. 

Das Scale-up vom Labor- in den Produktionsmaßstab ist vielfach mit großen Ände-
rungen in den Kultivierungsbedingungen verbunden, die Produktionsorganismen 
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bzw. Biokatalysatoren an die Grenzen ihrer Stabilität führen. Ein Entwicklungsziel 
sind stabile, kontinuierliche Kultivierungsprozesse. Zur Entwicklung selbstregu-
lierender Prozesse bedarf es mechanistischer Modelle [65] auf der Grundlage 
von zellulären Rückkopplungsmechanismen und molekularen Botenstoffen. In-
novationen in Reaktordesign (Mikro- und Einwegreaktoren) und Biosensorik bis 
zur Messung relevanter Größen auf Einzelzellebene könnten diese Entwicklung 
fördern. Insbesondere verbesserte und neuartige Produktionsorganismen eröff-
nen Wege zur Produktionsstabilität. Ein Beispiel sind „unsterile Verfahren“, die bei 
extremen pH-Werten ablaufen können.

Eine Schwäche biotechnischer Herstellungsprozesse sind die immer noch ge-
ringen volumetrischen Produktivitäten (Raum-Zeit-Ausbeuten). Hier versprechen 
unterschiedliche Ansätze Verbesserungen:

 » Mittels entsprechend toleranter Produktionsorganismen, z.B. Mycobakterien 
oder Archaea mit ihren besonders robusten Zellmembranen, ließen sich Bio-
transformationen und -synthesen auch in nicht-wässrigen Lösemitteln durch-
führen, so dass hohe Produktkonzentrationen erreichbar wären [66].

 » Ein besseres molekularbiologisches Verständnis der Wachstumsinhibition 
durch Zell-Zell-Kontakte könnte höhere Zelldichten ermöglichen.

 » Die Verwendung alternativer Elektronenakzeptoren wie z.B. Nitrat verringert 
verfahrenstechnische Probleme, die aus der Versorgung mit Gasen resultieren.

 » Bessere Reaktorkonzepte mit geringeren Inhomogenitäten (Mischungsverhal-
ten) und Leistungseintrag im Scale-up.

 » Frühe Charakterisierung von Produktionsorganismen unter Prozessbedingun-
gen in kleinstskaligen parallelen Bioreaktorsystemen im mL-Maßstab, um Sca-
le-up Probleme proaktiv zu vermeiden [67] 

 » Für technische Anforderungen generierte und optimierte Biofi lme erlaubten 
kontinuierliche Biotransformationen und wären damit interessante Produktions-
systeme für Bulk- und Feinchemikalien [68].

 » Gesucht werden neue downstream-Verfahren, die wenig Energie und Wasser 
verbrauchen und bei kontinuierlichen Verfahren den Produktionsorganismus 
nicht schädigen. Intrazelluläre Produkte erfordern oftmals verbesserte Auf-
schlussmethoden mit höherer Selektivität.

In vitro-Systeme sind ein wertvolles Werkzeug, um „interessante“ Proteine (Mem-
branproteine, Toxine, ortsspezifi sch modifi zierte Proteine, Konjugate, Fusionspro-
teine etc.) für Forschungszwecke zu gewinnen, die in vivo nur schwer herstellbar 
sind. Miniaturisierung und Automatisierung versprechen hier die Erweiterung der 
Einsatzmöglichkeiten, u.a. für Screening-Plattformen oder Proteinchips. Mit ih-
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rer Hilfe sollten sich auch Biosynthesekaskaden unter nicht-physiologischen Be-
dingungen studieren lassen. Im Gegensatz zu bereits etablierten Verfahren auf 
Grundlage immobilisierter Enzyme ist ein Up-scaling der In-vitro-Proteinsynthese 
zu technischen Produktionsverfahren aus gravierenden Gründen ausgeschlos-
sen. Dazu zählen die fehlende Replikationsfähigkeit der Systeme, die geringe 
Halbwertszeit der Proteine und die enorme Komplexität und hohen Kosten des 
Gesamtsystems. Ob sich auch mehrstufi ge In-vitro-Synthesen auf Grundlage im-
mobilisierter Enzymkaskaden auf technischen Maßstab skalieren lassen, ist eine 
offene Frage [69].

Transgene Pfl anzen werden künftig auch dazu dienen, biopharmazeutische Pro-
dukte, Feinchemikalien und polymere Werkstoffe herzustellen [70,71]. Dabei 
könnten die Pfl anzen dahingehend entwickelt werden, dass in Blättern, Wurzeln 
und Samen jeweils andere Wirkstoffe produziert werden. Um Konkurrenz mit 
dem Anbau von Nahrungsmittelpfl anzen zu vermeiden, müssen gerade Indus-
triepfl anzen über Resistenz gegenüber Trockenheit, hohen Salzkonzentrationen 
und Schädlingen verfügen, um auch an ungünstigen Standorten und auf minder-
wertigen Böden wachsen zu können [72]. Die Pfl anzenbiotechnologie wird dabei 
von einem tieferen Verständnis der Symbiosen mit Mikroorganismen profi tieren, 
u.a. bei der Abwehr von pathogenen Mikroorganismen. Gentechnisch optimierte 
Hölzer und Gräser mit günstigen Lignocelluloseprofi len (cell wall engineering) ha-
ben Potential als Rohstoffquellen für die Biotechnologie. Die bereits erwähnten 
Konsortien von pilzlichen und bakteriellen Mikroorganismen könnten sich zudem 
eignen, Lignocellulose aus Holz oder Getreidepfl anzenresten als Rohstoffquelle 
zu erschließen. 

Für Produktionsverfahren in der Medizinischen Biotechnologie bleibt die Kulti-
vierung dreidimensionaler Zellkulturen als Gewebeersatz und zur Gewinnung or-
ganoider Strukturen eine große Herausforderung. Dreidimensionale Zellkulturen 
werden neben dem Einsatz in „Advanced Therapy Medicinal Products“ ( ATMPs) 
auch im Bereich der präklinischen und klinischen Forschung eine große Bedeu-
tung erlangen [73]. Mittels künstlicher humaner Organoide werden sich künf-
tig Wirksamkeit und Sicherheit von Arzneimitteln untersuchen lassen, so dass 
auf Versuchstiere und Probanden zunehmend verzichtet werden kann [74]. Mit 
humantypischen Glycosylierungsmustern versehene therapeutische Proteine 
werden in Zukunft auch mit transgenen Hefe- und Pilzzellen gewonnen werden 
können. Bis dahin bleiben verbesserte Verfahren zur stabilen Kultivierung von 
Zellkulturen unverzichtbar.
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FAZIT

Die große Dynamik von Technologieentwicklung und molekularbiologischer For-
schung beschleunigt den unaufhaltsamen Wandel der Biotechnologie zu einer 
quantitativen, prädiktiven Wissenschaft. Biologie, Chemie und Ingenieurwissen-
schaften rücken dabei immer enger zusammen [43]. Die Quantitative Biologie 
verlangt einiges Umdenken, insbesondere neue Ansätze in der Ausbildung. Hier 
wird es auf das Engagement der Wissenschaftler ankommen, das sich bereits in 
geeigneten Initiativen wie Ausbildungsempfehlungen und Summer Schools zeigt 
[75-77]. Nicht nur in der Bioverfahrenstechnik, wo Biologie und Ingenieurwissen-
schaften seit jeher fruchtbar zusammenwirken, sondern auch auf molekularer 
Ebene lernt man viel voneinander: Moderne Analytik, Materialforschung, Bionik 
und andere Technologiefelder profi tieren von der biologischen Forschung wie 
umgekehrt Molekular- und Systembiologie Konzepte der Regelungstechnik und 
Modellierung erfolgreich nutzen. Die Bewältigung der großen Herausforderungen 
auf dem Weg zur Bioökonomie wird ohne diese Konvergenz nicht möglich sein.

DAS ZUKUNFTSFORUM BIOTECHNOLOGIE

ist eine eigenständige Gruppierung innerhalb der Fachgemeinschaft Biotechnolo-
gie der DECHEMA Gesellschaft für Chemische Technik und Biotechnologie e.V. 
Seine etwa 20 Mitglieder sind jüngere Wissenschaftlerinnen und Wissenschaftler, 
die nach der Promotion eine mindestens zweijährige Berufserfahrung in Wissen-
schaft oder Wirtschaft durchlaufen haben. Sie repräsentieren ein breites Spek-
trum an Forschungsgebieten. Die Mitgliedschaft ist in der Regel auf vier Jahre be-
schränkt und erlischt spätestens ein Jahr nach Berufung auf eine W3-Professur. 

Wichtigstes Ziel des Zukunftsforums ist es, neue interessante Fragestellun-
gen an den Schnittstellen der vielfältigen Disziplinen der Biotechnologie zu 
identifi zieren und Trends zu erkennen. Weitere Informationen fi nden Sie unter
http://biotech.dechema.de/Zukunft.html
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