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Wie weiter mit den Zielen zum Schutz der

biologischen Vielfalt?

Vielfalt iu 0[4[07 netzwerk-forum zur biodiversitatsforschung deutschland

Die zentrale Rolle von Digitaler Sequenzinformation
zur Bewaltigung der Biodiversitatskrise

Ein Gastbeitrag von Jérg Overmann (Leibniz-Institut DSMZ) und Nike Sommerwerk (MfN)

Erscheinungsdatum: 14. Mérz 2022

Die 196 Vertragsparteien des Ubereinkommens iiber die Biologische Vielfalt werden in Kiirze auch iiber
den Umgang mit Digitaler Sequenzinformation (DSI) beraten. Das Ergebnis diirfte tiefgreifende und un-
mittelbare Auswirkungen auf die Erforschung, das Monitoring, die Nutzung und damit den Erhalt der

globalen Biodiversitat haben.

Die Beratungen sind Teil der Verhandlungen
uber eine Folge-Rahmenvereinbarung zum
Ubereinkommen der Vereinten Nationen (ber
die biologische Vielfalt (Convention on Biological
Diversity, CBD). Dieser globale Rahmen wird die
Verfahren zum Schutz unseres Planeten nicht
nur bis 2030 bestimmen, sondern die Weichen
weit daruber hinaus stellen.

Neben dem Schutz und der nachhaltigen Nut-
zung der globalen Biodiversitat wurde in der CBD
bereits 1993 ein gerechter Vorteilsausgleich fur
die Herkunftslander bei der Nutzung ihrer gene-
tischen Ressourcen vereinbart. Wie dieser (mo-
netare und nicht-monetare) Vorteilsausgleich bei
Zugang zu genetischen Ressourcen und deren
Nutzung erfolgt, regelt das Nagoya Protokoll.
Dieses trat am 12. Oktober 2014 in Kraft, es gilt
sowohl fur kommerzielle als auch nicht-kommer-
zielle Nutzung und bezieht sich auf biologisches
Material, die daraus isolierte DNA, Proteine und
auch Stoffwechselprodukte. Parallel hat sich im
vergangenen Jahrzehnt die Technologie der Nu-
kleinsaure-Sequenzierung explosionsartig ent-
wickelt, wodurch sich die frei zuganglichen DNA-
Sequenzen in den offentlichen Datenbanken alle
18 Monate verdoppeln.

Einige biodiversitatsreiche Lander des Sudens
und auch NGOs kritisieren, dass digitale Se-
quenzinformation auch fur kommerzielle Interes-
sen ohne jeden Vorteilsausgleich genutzt werden
und fordern daher, DSI [1] unter die Regelungen
des CBD oder des Nagoya-Protokolls zu stellen,
damit jedes Land den Zugang zu Sequenzda-
ten seiner genetischen Ressourcen eigenstan-
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dig kontrollieren kann. Gleichzeitig klafft eine
erhebliche Finanzierungslicke beim globalen
Biodiversitatsschutz insbesondere in den biodi-
versitatsreichen Landern des globalen Sidens
und die Enttduschung Uber mangelnde 6kono-
mischen Teilhabe ist dort grol3. Daher wurde ver-
einzelt vorgeschlagen, die Nutzung von DSI mit
Gebuhren zu belegen. Der freie Zugang zu DSI
ist jedoch ausschlaggebend fur die Biodiversi-
tatsforschung, den darauf basierenden Biodiver-
sitatsschutz [2], und ebenso die Gesundheit.

-

Moderne Sequenziermaschinen, sogenannte ,Next Ge-
neration Sequencer*, entschliisseln die Erbinformationen
in parallel laufenden Analysen. Sogenannte ,Flow Cells*
sind das Herzstiick dieser multiparallelen Analysen im
Hochdurchsatz. Innerhalb weniger Stunden lassen sich
so die kompletten Genome komplexer Organismen wie
Tieren, Pflanzen oder Menschen entschliisseln und digi-
tal speichern. Diese digitalen Daten sind Voraussetzung
ftr Analysen und Vergleiche. Dadurch entstehen riesige
Datenmengen, die mit Hilfe der Bioinformatik verwertbar
und Forschenden weltweit verfligbar gemacht werden.
Bild: IPK Leibniz-Institut
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DSl ist global und erlangt nur durch die Ver-
knupfung der Einzeldaten einen Wert

Wie die aktuelle Pandemie von COVID-19 ein-
drucklich belegt, ist eine globale Erfassung und
Bekampfung von Infektionserregern nur auf der
Basis frei verfigbarer DSI moglich. Die Genom-
sequenz eines einzelnen Erregers ist kaum
interpretierbar ohne einen umfassenden Ver-
gleich mit einer gro3en Zahl weiterer Sequenzen
mdglichst unterschiedlicher Herkunft — oft Iasst
sich ein Erreger ohne diese Vergleichsmaoglich-
keit sogar nicht einmal identifizieren. Dies be-
trifft auch Infektionskrankheiten von gefahrde-
ten Tieren und Pflanzen: Der Ursprung und die
Ausbreitung des weltweiten Amphibiensterbens,
verursacht durch einen Befall mit dem Pilz Ba-
trachochytrium dendrobatidis, konnte erst durch
den Vergleich der Genome von insgesamt 234
Isolaten aus verschiedensten Landern ermittelt
werden (O'Hanlon et al., 2018). Auch das welt-
weite Biodiversitatsmonitoring basiert auf dem
Vergleich der Sequenzsignaturen. Insbesondere
Kleinstlebewesen lassen sich anders kaum er-
fassen (siehe International Barcode of Life und
bioscan-germany). Die Verarbeitung von DSI er-
folgt dabei multidirektional. So ermdglicht neue
Sequenzinformation oft erst die Interpretation
vorher bekannter Sequenzen, die dadurch selbst
wieder einen ganz neuen Wert gewinnt. Diese
multidirektionale Nutzung kann Uber ein Bezahl-
system mit Einzelabrechnung pro Nutzer oder
Nutzungsvorgang (vergleichbar mit kommer-
ziellen Musik- oder Filmnutzungsangeboten im
Internet) nicht erfasst werden. Tatsachlich wirde
eine Zugangskontrolle zu DSI zum umgehenden
Zusammenbruch des erfolgreichen und weltum-
spannenden Datenaustauschs flihren, und Bio-
diversitatsschutz und -monitoring genauso wie
die internationale Zusammenarbeit unmaoglich
machen.

Nicht nur viele Tier- und Pflanzenarten, sondern
insbesondere die meisten Mikroorganismen -
Grundlage von 60 Prozent aller Organismen-be-
zogenen Patente - sind geografisch sehr weit,
oft sogar global verbreitet. Der Versuch eines
einzelnen Landes, solche Organismen und
ihre DSI zu monopolisieren, kann schon allein
aufgrund dieser biologischen Tatsache nur ins
Leere laufen. Denn dieselben Sequenzen las-
sen sich problemlos auch in anderen Landern
finden. Die Eigentumsrechte an diesen Daten
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sind damit kaum regelbar - mit der Folge, dass
in einem Land mit Zugangskontrollen zwar die
entsprechenden Verwaltungskosten entstehen,
aber nicht notwendigerweise auch Einnahmen
aus der Nutzung von DSI generiert werden. Das
kann im Interesse eines monetaren und nicht-
monetaren Vorteilsausgleiches nicht gewollt
sein.

Der freie Zugang zu DSl ist die Grundlage
fur den Biodiversitatsschutz und eine nach-
haltige Entwicklung

Fast die Halfte aller Sequenzdaten, die mit Her-
kunftsnachweis (das sind wiederum rund 14%
aller hinterlegten Sequenzdaten) in der Interna-
tional Nucleotid Sequence Database Coalition
(INSDC) hinterlegt sind, stammen von geneti-
schen Ressourcen aus nur drei Landern (Chi-
na, USA, Kanada). Eine kirzlich veroffentlichte
Analyse der Herkunft und wissenschaftlichen
Nutzung von DSl in Publikationen (Scholz et al.
2021) zeigt, dass viele der Entwicklungslander
deutlich mehr Daten aus den offenen internatio-
nalen Datenbanken nutzen, als sie dort selber
ablegen. Offenbar tragt das alte Nord-Sud-Nar-
rativ im Fall von DSI nicht. Ein System von Zu-
gangskontrollen fur DSI durfte, so steht zu be-
furchten, die bestehenden Ungleichgewichte
eher noch verstarken, da gerade fur Entwick-
lungslander vermehrt Gebuhren entstiinden.
Weil DSI eine wichtige Rolle in der nachhaltigen
Entwicklung zukommt, musste es gerade im
Interesse der armeren Lander sein, den freien
Zugang zu biologischen Daten zu erhalten und
eine bessere Teilhabe an der weltweiten Daten-
infrastruktur zu erreichen.

Neue Losungsansatze fur die zukiinftige
internationale Zusammenarbeit

Basierend auf diesen Fakten sollte der Zugang
zu DSI zwingend multilateral geregelt und von
den MaRnahmen zur Gewahrung des Vorteils-
ausgleichs entkoppelt werden. Festzuhalten
bleibt hier auch, dass ein gebuhrenfreier Zugang
nicht gleichzusetzen ist mit einer geblhrenfrei-
en kommerziellen Nutzung. In einer kurzlich
erschienenen Publikation (Scholz et al., 2022)
haben internationale Wissenschaftler einen kon-
kreten Vorschlag zur Einrichtung eines multilate-
ralen Fonds fur die Erforschung und den Schutz
der Biodiversitat gemacht.
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https://www.science.org/doi/10.1126/science.aar1965
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Der Fonds lie3e sich beispielsweise bei kom-
merzieller Nutzung von DSI Uber Gebuhren fir
die erzeugten Produkte und Patente speisen.
Lander kénnten entsprechend des Umfangs der
von ihnen veroffentlichten DSI aus dem Fonds
einen wirksamen und planbaren finanziellen
Vorteilsausgleich erhalten. Daneben mussen
auch nicht-monetare - aber nicht unweigerlich
kostenfreie - Vorteilsausgleiche (Kapazitatsauf-
bau, Technologietransfer) erfasst und in das
System integriert werden. Mit diesem Straul
an Malnahmen kann der Dreiklang gelingen:
Schutz von Biodiversitat, internationale Zusam-
menarbeit und Entwicklung verknipft mit einem
fairen und gerechten Vorteilsausgleich.
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Internationale Zusammenarbeit am Labor Genomzentrum
des Leibniz Instituts fiir Pflanzengenetik und Kulturpflan-
zenforschung (IPK)

Bild: IPK Leibniz-Institut

Starkes DSI Expertenbiundnis

Fur eine multilaterale, entkoppelte Losung setzt
sich ein neu gegrundetes Blundnis der deutschen
universitaren und aul3eruniversitaren Biodiversi-
tatsforschung ein. Diesem Bundnis gehoren das
Leibniz-Forschungsnetzwerk Biodiversitat (18
Mitgliedsinstitutionen), der Verband Biologie,
Biowissenschaften und Biomedizin in Deutsch-
land (VBIO mit 25 Fachgesellschaften und
20.000 Verbandsmitgliedern), das Konsortium
Deutscher naturkundlicher Sammlungen (DNFS
mit 50 Museen) und drei Konsortien der Natio-
nalen Forschungsdatenstruktur (NFDI, mit rund
90 Partnereinrichtungen) an. Auf internationaler
Ebene hat sich das DSI Scientific Network mit
53 Mitgliedern aus 17 Landern, gemeinsam mit
14 zusatzlichen internationalen Organisation, in
einem offenen Brief an die politischen Entschei-
dungstrager fur diese Option ausgesprochen. Es
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ist an der Zeit, dass weitere Wissenschaftlerin-
nen und Wissenschaftler sowie Wissenschafts-
organisation mitdiskutieren und sich fur eine fak-
tenbasierte, praktikable und dauerhafte Losung
der DSI-Problematik einsetzen.

Quellen

[1] https://www.cbd.int/conferences/post2020
[2] https://www.cbd.int/

[3] https://www.cbd.int/abs/

[4] Es gilt zu bedenken, dass bislang nicht

klar definiert ist, was ,DSI“ genau beinhaltet;
siehe https://www.cbd.int/meetings/DSI-AH-
TEG-2020-01.

[5] Gerade in der Biodiversitatsforschung konn-
ten in den letzten zehn Jahren enorme Beitrage
fur den fur den Biodiversitatsschutz geleistet
werden; siehe https://www.cbd.int/gbo/gbo5/pu-
blication/gbo-5-spm-en.pdf.

[6] https://www.science.org/doi/10.1126/sci-
ence.aar1965

[7] https://ibol.org

[8] https://bioscan-germany.de

[9] https://www.insdc.org

[10] https://academic.oup.com/gigascience/ar-
ticle/10/12/giab085/6489125

[11] https://lwww.nature.com/articles/s41467-
022-28594-0

[12] https://www.dsiscientificnetwork.org

[13] https://www.dsiscientificnetwork.org/open-
letter/

Die zentrale Rolle von Digitaler Sequenzinformation zur Bewaltigung der Biodiversitatskrise 3
Gastbeitrag im Marz 2022



Prof. Dr. Jorg Overmann

Direktor der Leibniz-Instituts
DSMZ-Deutsche Sammlung
von Mikroorganismen und Zell-
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promovierte 1991 an der Uni-
versitdt Konstanz in Mikrobiologie und erhielt dafiir den
Promotionspreis der Vereinigung fiir Allgemeine und An-
gewandte Mikrobiologie. Als Postdoktorand verbrachte
er einen Forschungsaufenthalt in Kanada, anschlieBend
habilitierte Overmann sich 1999 an der Carl von Ossietz-
ky Universitét in Oldenburg. Kurz darauf erhielt Overmann
einen Ruf auf eine Professur fiir Mikrobiologie an der
Ludwig-Maximilians-Universitét in Miinchen. Dort leitete
er seit 2003 das Department Biologie | mit den Sektionen
Mikrobiologie, Genetik, Botanik, Biodiversitat und Didaktik
der Biologie. Im Jahr 2013 wurde J6rg Overmann ausge-
zeichnet als Inaugural Douglas Leigh Lecturer durch die
Waksman Foundation for Microbiology. Seit 2010 bis heu-
te ist er Professor an der Technischen Universitét Braun-
schweig und Wissenschaftlicher Direktor des Leibniz-Ins-
tituts DSMZ — Deutsche Sammlung von Mikroorganismen
und Zellkulturen, Braunschweig.

Dr. Nike Sommerwerk

Dr. Nike Sommerwerk ist seit
2017 Wissenschaftliche Mit-
arbeiterin am Museum fiir Na-
turkunde Berlin. Dort leitet sie
. das Forschungscluster ,Biodi-
 versitdtswandel in Berlin — Ma-
\nagement von Biodiversitat in
\Gro3stadten” und ist Leiterin
des Biodiversity Policy Labs
(BPL). Auch hat sie die wissenschaftliche Koordination
des in diesem Gastbeitrag vorgestellten neu gegriindeten
Biindnisses der deutschen universitdren und aulleruni-
versitdren Biodiversitétsforschung inne. Auch hat sie die
wissenschaftliche Koordination des in diesem Gastbeitrag
vorgestellten neu gegriindeten Biindnisses der deutschen
universitdren und aulleruniversitdren Biodiversitétsfor-
schung inne. 2013-2016 war sie im Projekt ,Development
of International Water Quality Guidelines for Ecosystems*
an der United Nations University (UNU), Bonn, tétig. Pro-
moviert hat Frau Sommerwerk am Leibniz-Institut fiir Ge-
wésserdkologie und Binnenfischerei (IGB) und an der FU
Berlin.

Mehr Informationen (iber NeFo, das Netzwerk-
Forum zur Biodiversitdtsforschung, und die
,Kommunikationsoffensive Biodiversitat 2021“
gibt es unter www.biodiversity.de
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