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1 Einleitung
In den vergangenen Jahren wurden vermehrt Begriffe und Techniken der traditionell getrennten Biowissenschaften und der 
Informationstechnologien verknüpft. Tatsächlich gibt es eine Vielzahl von Berührungspunkten zwischen „Bio“ und „IT“. Auf 
rein praktischer Ebene führen gegenwärtig moderne Hochdurchsatzmethoden zur Ansammlung gigantischer Datenmengen 
über biologische Systeme und Prozesse, die nur noch mit Computerunterstützung zu bewältigen sind. Neben traditionellen 
Bioinformatik-Themen wie der Sequenzanalyse zählt hierzu auch vermehrt die Nutzung von maschinellem Lernen für das 
Erkennen von Zusammenhängen in biologischen Datensätzen, oder z. B. in der biologischen Bildgebung. Im Folgenden wollen 
wir uns aber nicht mit der Anwendung von „Data Science“ in der biologischen Forschung beschäftigen, sondern vielmehr mit 
der Frage, ob Ingenieursprinzipien – und konkret Konzepte aus dem IT-Bereich – auf das Design und die Herstellung biologi-
scher oder biologieähnlicher Systeme angewendet werden können. Die ist auch eine Leitfrage der Synthetischen Biologie und 
verwandter Forschungsfelder.

2 Programmierung biologischer Systeme
Die Grundlage der Vorstellung, biologische Systeme für bestimmte Aufgaben „programmieren“ zu können ist die Tatsache, 
dass in lebenden Zellen und Organismen tatsächlich molekulare Informationsverarbeitungsprozesse ablaufen. Insbesondere 
in der Genexpression haben wir es mit einem molekularen Code zu tun, demzufolge eine Abfolge von „Symbolen“ (der DNA-
Sequenz) nach bestimmten Regeln in andere Symbolsequenzen (RNA- und Aminosäuresequenzen) übersetzt werden, die im 
Anschluss eine funktionelle oder strukturelle Rolle spielen. 

In den vergangenen Jahren haben sich unsere Fähigkeiten, biologische Systeme auf Sequenzebene zu manipulieren, extrem 
verbessert. So ist es möglich, DNA-Sequenzen im Computer zu entwerfen, diese mit immer kostengünstigeren Methoden 
auf großer Skala zu produzieren1, und diese „molekularen Programme“ dann in biologischen Zellen ablaufen zu lassen. Im 
einfachsten Fall beeinflussen diese Programme nur einzelne biologische Prozesse2,3, im Extremfall handelt es sich um ganze 
synthetische Genome4-6. 

Während man elektronische Computer aber nahezu beliebig programmieren kann, so ist dies bei biologischen Systemen 
bislang nur sehr eingeschränkt möglich. Die große Herausforderung hierbei ist, dass es sich bei biologischen Systemen um 
vollkommen andere Hardware handelt, als menschengemachte, siliziumbasierte Computer. Biologische Zellen beinhalten 
komplexe Netzwerke miteinander wechselwirkender Moleküle, die sich fernab vom thermodynamischen Gleichgewicht 
selbst organisieren – mit dem einzigen Zweck, sich selbst zu erhalten und zu reproduzieren. Diese im Laufe der Evolution ent-
standenen Netzwerke enthalten Rückkopplungsschleifen, die nur schwer zu durchblicken sind, und die das Programmieren 
beliebiger Funktionen und Verhaltensweisen schwer, wenn nicht unmöglich machen. 

Um mit diesem Problem umzugehen und Biologie sozusagen „programmierbarer“ machen, gibt es unterschiedliche Strate-
gien. Ein typischer Ingenieursansatz ist z. B. die Modularisierung7 und die Entwicklung orthogonaler Komponenten. Dies 
zielt darauf ab, künstliche Module zu entwickeln, die nur an definierten Schnittstellen mit den restlichen Prozessen in einer 
biologischen Zelle interagieren8, und somit möglichst wenig „stören“. Bei genetischen Schaltkreisen kann man das bis zu 
einem gewissen Grade durch das durchdachte Design von DNA-Sequenzen erreichen3,9, andere Ansätze bauen auf Komponen-
ten, die in der Natur so nicht vorkommen (z. B. Xenonukleinsäuren (XNAs)10-12). Ein kaum vermeidbares Problem ist jedoch, 
dass man molekulare Programme in lebenden Zellen nicht beliebig skalieren kann, da man die Zellen nicht unbegrenzt mit 
für sie unnützen Funktionen belasten kann13. 

Ein anderer Ansatz ist daher das komplette „Reengineering“ von biologischen Systemen für technische oder „IT“ Zwecke, in 
denen diese Probleme bereits berücksichtigt wurden. Es gab bereits vielfältige Versuche, Genome existierender Organismen 
zu reduzieren und von für bestimmte Anwendungen unnötigem Ballast zu befreien4,6,14. Denkbar wäre daher langfristig die 
Entwicklung von für die Programmierung optimierten Mikroben, in denen es weniger ungewünschte Interaktionen mit an-
deren zellulären Prozessen gibt, und die das Hinzufügen einer größeren Anzahl künstlicher Komponenten tolerieren würden. 
Solche Systeme wären dann nur unter bestimmten Bedingungen lebensfähig, da man z. B. die Fähigkeit, auf Umweltverände-
rungen zu reagieren, „heraus-engineeren“ würde – dies ist gleichzeitig auch ein eingebauter Sicherheitsmechanismus.  

Letztlich ist unsere Fähigkeit, komplexe lebende Systeme gezielt zu manipulieren oder zu programmieren natürlich ein-
geschränkt durch unser Verständnis dieser Systeme selbst (und wären sie einfach zu verstehen, so wären sie nicht komplex). 
Die Frage ist also, ob man entweder Strategien entwickeln kann, die Systeme trotz mangelnden vollständigen Verständnisses 
„gut genug“ zu steuern (z. B. über Modularität (s.o.), externe Feedback-Kontrolle, etc.) 7,8, oder ob man ausreichend prädiktive 
(Computer)-Modelle der Gesamtsysteme herstellen und damit die Effekte von synthetisch eingebrachten Komponenten in 
silico durchspielen kann15. 
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Ein anderer Ansatz, diese Problematik zu umgehen, ist die Herstellung „zellfreier“ Systeme sowie „synthetischer Zellen“ (auch 
gelegentlich „bottom-up biology“ genannt), in denen man versucht, nur gut verstandene molekulare Komponenten Stück 
für Stück zu immer komplexeren, biologieähnlichen Systemen zusammenzusetzen16-19. Die resultierenden Systeme haben 
eine bessere Aussicht, im Detail verstanden zu werden, und könnten daher als geeignetes Chassis für molekulare Programme 
dienen. Synthetische Zellen könnten auch mit biologischen Systemen kommunizieren20,21 und damit als Adapter zwischen der 
biologischen und der IT-Welt fungieren22. 

Unabhängig davon, wie weitreichend die Programmierung biologischer oder synthetisch-biologischer Systeme zu erlangen 
sein wird, so ist zu erwarten, dass der Prozess des Programmierens immer weiter automatisiert werden wird3,23. Viele der 
beteiligten Arbeitsschritte finden bereits jetzt mit Hilfe von Computern und automatisierten Laborprozessen statt. Erste 
robotische „Assembly-Lines“ für die synthetische Biologie wurden konzipiert 24, und der gesamte „Design-Test-Build-Learn“-
Kreislauf der synthetischen Biologie könnte in der Zukunft vom Schreibtisch aus gesteuert werden25,26. Standardisierung von 
Prozessen und biologischen Komponenten27,28 würden hier eine wichtige Rolle spielen und sich auch auf die konventionelle 
biomedizinische Forschung auswirken. 

3 Informationsverarbeitung in und mit 
 biologischen Systemen
Im vorigen Abschnitt haben wir uns abstrakt mit der Idee der Programmierung von biologischen Systemen beschäftigt – aber 
was könnte man mit dieser Programmierung überhaupt erreichen? Die Erkenntnis, dass biologische Systeme Information 
verarbeiten, geht tatsächlich zurück auf die ersten Tage der Molekularbiologie und der modernen Computertechnik. Interes-
santerweise fanden wichtige Entwicklungen wie die Aufklärung der DNA-Struktur und die Entwicklung erster elektronischer 
Computer in etwa zeitgleich statt. Von Neumanns „Theorie sich selbst reproduzierender Automaten“ ist auch ein Modell für 
biologische Systeme29, und die oberflächliche Ähnlichkeit von RNAPolymerase oder Ribosomen, die „Symbole von einem 
Band“ ablesen, mit Turing-Maschinen hat bereits viele Forscher über die Rolle von Information in der Biologie und der 
umgekehrten Nutzung von Biologie für IT nachdenken lassen30. So gibt es auch vielfältige theoretische Überlegungen, was 
grundsätzlich mit biologischen Prozessen machbar ist, und es gibt eine Vielzahl von Arbeiten, in denen biologische oder bio-
molekulare Systeme für Rechenprobleme verwendet wurden, die man auch mit elektronischen Computern lösen kann (nur 
sind letztere viel schneller). 

Für die Anwendung ist es natürlich wesentlich relevanter, was mit biologischen Systemen erreicht werden könnte, was man 
eben nicht mit konventionellen Methoden lösen kann. Zellen nehmen ihre Umwelt war und produzieren davon abhängig 
Stoffe, um zu wachsen, sich zu teilen, zu bewegen, oder auch um mit anderen Zellen zu kommunizieren und zu kooperieren. 
Die intime Verknüpfung molekularer Information mit chemischer Produktion, Reproduktion und zellulärem „Verhalten“ 
machen biologische Systeme als programmierbares Substrat daher besonders interessant. Anders ausgedrückt: Programmie-
ren von biologischen Systemen bedeutet die Kontrolle komplexer molekularer Strukturen und von komplexem, kontextab-
hängigem Verhalten mit Hilfe eines DNACodes. Besonderes Interesse erfährt in letzter Zeit auch die direkte Informationsspei-
cherung in DNA 31, was z. B. für das „Molecular Recording“ von biologischer Information verwendet werden kann32,33. In der 
Kombination mit schnellen und günstigen Sequenzierverfahren34,35 eröffnen sich damit vollkommen neue Möglichkeiten. 

Andere Aspekte, die das biologische Substrat hervorheben, sind der geringe Energieverbrauch, die extreme Informationsdich-
te (in 1019 bit pro cm3 in Bakterien), und die damit hohe erreichbare Parallelität. Auch kollektive und emergente Phänomene, 
die durch Kopplung einer großen Zahl von Zellen auftreten könnten, wurden immer wieder als Grundlage für innovative 
Rechenmodelle herangezogen36,37. So sind z. B. „denkende“ Biofilme als energieeffiziente, selbstversorgende Sensorbeschich-
tungen mit einer primitiven Form von kollektiver Intelligenz grundsätzlich denkbar38.  

4 Die Schnittstelle zwischen Robotik und 
 synthetischer Biologie
Roboter sind integrierte technische Systeme, in denen sensorische Information mit Hilfe von Computern verarbeitet und 
genutzt wird, um typischerweise mechanische Aktionen durchzuführen. Während für die Herstellung makroskopischer Ro-
boter entsprechend großskalige mechatronische Komponenten und leistungsfähige Computer zur Verfügung stehen, so muss 
man bei der Realisierung von roboterartigen Systemen auf der Nano- und Mikroskala auf ganz andere Hardware zurückgrei-
fen (und dabei letztlich auch Abstriche in der Leistungsfähigkeit der Systeme machen). Betrachtet man Zellen als molekulare 
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Systeme mit Sensorfunktionen, die Information verarbeiten, sich bewegen und molekulare Strukturen produzieren können, 
so stellt man fest, dass dies eben genau die Eigenschaften sind, die man von einem Roboter erwarten würde. Unter diesem 
Gesichtspunkt ist das oben angesprochene Programmieren von Zellen letztlich nichts anderes, als biologische Zellen als 
mikrometerskalige Robotiksysteme nutzbar zu machen. In gleicher Weise kann man auch synthetische Zellen als zellskalige 
Roboter auffassen 39. 

Auf der im Vergleich zu Zellen noch kleineren Nanometer-Skala sind die Möglichkeiten viel stärker eingeschränkt. Dennoch 
lassen sich mit Hilfe von biomolekularem Self-assembly (z. B. mit DNAMolekülen und auch mit chemischen Mitteln) Systeme 
erzeugen, die gewissermaßen „smart“ auf Umweltreize reagieren und sehr einfache Handlungen vollführen können – der 
am häufigsten diskutierte Anwendungsbereich wäre hier der medizinische Nanoroboter, der autonom und kontextabhängig 
Wirkstoffe verabreicht 40,41. Solche Systeme sind fast zwangsweise anwendungsspezifisch und können nicht vollkommen frei 
programmiert werden. Eine interessante Fragestellung ist dennoch, ob man hinreichend modulare Systeme entwickeln kann, 
mit denen unterschiedliche Robotikfunktionen durch Kombination der Komponenten programmiert werden könnten. Z. B. 
im Bereich der DNA-basierten Nanorobotik ist eine vollkommene Automatisierung des Design- und Produktionsprozesses 
für solche Strukturen bereits jetzt absehbar 42,43. 

Die Abwesenheit nahezu aller technischen Möglichkeiten, die bei makroskopischen Robotern genutzt werden, machen die 
Mikro- bzw. Nanoroboter zu einer großen Herausforderung. Wie können logische Entscheidungen auf dieser Skala getroffen 
werden ohne Elektronik? Wie können sich die Systeme bewegen ohne Elektromotoren? Wie werden sie mit Energie versorgt? 
Die wissenschaftliche Grundlage der Nano- und Mikrorobotik ist damit näher an der Biologie und Physik als an der Elektro-
technik. 

Angesichts der unterschiedlichen Stärken und Schwächen der beiden Technologien „Bio“ und „IT“ sind hybride Robotiksys-
teme naheliegend, in denen die Aufgaben entsprechend der Fähigkeiten auf Bio- bzw. IT-Subsysteme verteilt wurden. Dies 
könnte z. B. bedeuten, dass biologische Komponenten für die Produktion von Molekülen, die Sensorik und evtl. auch für die 
nachhaltige Energieversorgung verwendet werden, der IT-Anteil hingegen zum Tragen kommt, wenn komplexe und schnelle 
Berechnungen vonnöten sind. Dies erfordert insbesondere die Entwicklung neuartiger Schnittstellen zwischen Bio und IT, 
die die bidirektionale Kommunikation zwischen den beiden Anteilen erlauben. Erste Beispiele unidirektionaler Schnittstel-
len, z. B. elektrokinetisch mit DNA-Origami-Strukturen 44, elektrochemisch zwischen zellfreien Genexpressionsreaktionen 
und Elektroden 45, oder auch zwischen fluoreszierenden Bakterien und Mikrochips 22, wurden bereits realisiert. 

5 Anwendungen
Mögliche Anwendungen der oben beschriebenen Bio-IT-Forschungsrichtungen finden sich in der Medizin, Sensorik, der 
nachhaltigen Produktion sowie in der Informationsspeicherung. 

Für die Medizin ist eine der großen Visionen der autonome Nano- oder Mikroroboter, der Krankheiten frühzeitig molekular 
detektieren kann und bei Bedarf ortsgenau Wirkstoffe freisetzen kann. Hierfür gibt es ganz unterschiedliche Konzepte: ein-
mal der molekulare Roboter, der nur ganz einfache Informationsverarbeitungsschritte und Handlungen durchführen kann 
(z. B. Wirkstoffe freisetzen, Signalwege in Zellen anregen)40,41, synthetische Zellen, die als „Sentinels“ in der Blutbahn zirku-
lieren, umprogrammierte Bakterien, die ins Mikrobiom des Darmes eingeschleust werden 46,47, oder auch hybride Roboter, in 
denen Biokomponenten als Sensoren in nichtbiologische Mikroroboter integriert sind 22. Die Aufgabe für die BioIT in diesem 
Kontext ist (wie oben schon ausgeführt), die Detektion verfügbarer molekularer Information mittels geeigneter Sensoren, 
deren Bewertung durch einfache molekulare „Schaltkreise“, und die Übersetzung in entweder digitale Information (für die 
weitere Verarbeitung) oder die unmittelbare Verwendung für autonome Handlungen des Roboters. Mit Hilfe von „Molecular 
Recording“ 48-56 könnten Informationen auch zwischenzeitlich in DNA abgespeichert und später mittels Sequenzierung aus-
gelesen werden. Andere biomedizinische Anwendungen der molekularen Informationsverarbeitung finden sich z. B. in der 
selbstständigen Erkennung von Zelltypen, dem kontextabhängigen „Genome Editing“, oder der Verbesserung von bildgeben-
den Verfahren (z. B. via „Barcoding“). 

Ähnliche Aufgaben sind ganz allgemein auch in der Sensorik zu bewältigen. Biologische informationsverarbeitende Systeme 
könnten z. B. für die medizinische Sensorik, Umweltsensorik, Lebensmittelüberwachung, etc. verwendet werden. Je nach An-
wendung und erforderlicher Skala würde man solche Systeme eher molekular, als synthetische oder lebende Zellen oder gar 
multizellulär konzipieren. Künstliche molekulare Regelkreise könnten zur Verbesserung von Bioprozessen verwendet werden 
und damit zu einer nachhaltigen, biobasierten Produktion von Chemikalien beitragen. 

Eine Sonderrolle nimmt in diesem Kontext die Informationsspeicherung nichtbiologischer Information in DNA-Sequenzen 
ein 31,57-62. Das enorme Speicherpotential von DNA zusammen mit günstigen Synthese- und Sequenziermöglichkeiten hat die 
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DNA-Speicherung zu einer ernsthaften Alternative für die Massenspeicherung auf anderen Speichermedien werden lassen. 
DNA-Speicher verbinden moderne biologische Verfahren mit fortgeschrittenen IT-Konzepten (Codierung, Datenkomprimie-
rung, Fehlerkorrektur, etc.) möglicherweise am direktesten. Aufgrund ihrer langen Schreib- und Lesezeiten sind DNA-Spei-
cher gegenwärtig vor allem als Langzeitspeicher in der Diskussion – für sehr lange Speicherzeiten (d.h. für mehr als 10-100 
Jahre) ist DNA aber tatsächlich überlegen (aufgrund der größeren Haltbarkeit im Vergleich zu z. B. Magnetspeichern, und 
aufgrund der konstanten biologischen „Hardware“, die keinem regelmäßigen Technologiewandel unterworfen ist). Es besteht 
zudem nach wie vor die Vision, DNA-Synthese und -Sequenzierung noch effizienter und schneller zu machen 63,64, so dass auch 
„Benchtop-DNA-Schreib-und Lesegeräte“ in der Diskussion sind. Neben der Speicherung hätten solche Geräte natürlich auch 
Implikationen für die anderen o.g. BioIT-Themen. 

6 Voraussetzungen in Deutschland und Maßnahmen 
 zur Förderung
Deutschland hat im Prinzip hervorragende Voraussetzungen für diese Art von Forschung. Die Labors sind im internationalen 
Vergleich üblicherweise exzellent ausgestattet. Deutschland hat hervorragendes Know-How im Bereich der Biochemie und 
Chemischen Biologie (insbesondere Nukleinsäurechemie), Biophysik, Bionanotechnologie sowie Bioinformatik. Mehrere 
Initiativen widmen sich der synthetischen Biologie und der Herstellung von synthetischen Zellen (z. B. Maxsynbio und die 
Max-Planck-School Matter-to-Life). Allerdings werden z. B. High-Throughput-Techniken, Next Generation Sequencing und 
„Big Data“ bislang hauptsächlich für die üblichen biologischbiomedizinischen Fragestellungen eingesetzt, und weniger für 
unkonventionelle „technologische“ Anwendungen. In Deutschland gibt es m.W. nur eine Initiative zur „DNA-Speicherung“ 
(MOSLA in Marburg – https://mosla.mathematik.uni-marburg.de/). Auch Robotik und Elektrotechnik haben das „Bio“-The-
ma bislang kaum für sich entdeckt. In diesem Zusammenhang vgl. z. B. die Initiativen SemiSynBio-I & II des NSF (USA) oder 
Molecular Robotics (Japan, 2012-2017). 

Um das Bio-IT-Thema weiter voranzubringen, müsste man es als eigenständige Fachrichtung z. B. in neuen „Bioengineering“-
Fakultäten etablieren. Das Thema erfordert einen anderen „Mindset“ und andere Fähigkeiten von Studierenden wie auch von 
Forschern als z. B. die traditionellen Biowissenschaften. So wären idealerweise Kenntnisse und auch praktische Fähigkeiten 
in der Molekularbiologie ebenso wie in Physik, Chemie, Mathematik und Computerwissenschaften, Elektrotechnik, Robotik, 
etc. gefordert – dazu noch der Blickwinkel des „Ingenieurs“, der Biologie als Technologie betrachtet, und sich weniger mit 
traditionell biologischen Fragestellungen beschäftigt (allerdings kann auch diese Perspektive zu fundamentalen Erkennt-
nissen führen!). Infrastrukturell wären sicher „Facilities“ („DNA Foundries“) von Interesse, die High-Throughput-Techniken, 
DNAAssembly, Sequenzierung und auch Laborautomation (robotische Fertigungsstraßen) vorrangig – und nicht als „Neben-
beschäftigung“ – für biologisches/biomolekulares Assembly bereitstellen und professionell unterstützen. Dies ist sinnvoll, da 
entsprechende Geräte z.T. sehr kostspielig sind und deswegen „geteilt“ werden müssen, und da ferner professionelles Personal 
für den effizienten Betrieb und die Beratung von Nutzern nötig ist. Solche Facilities/Foundries existieren weltweit an ver-
schiedenen Standorten (https://biofoundries.org/), z. B. in London (London BioFoundry), Edinburgh (Edinburgh Genome 
Foundry), am MIT (MIT-Broad Foundry) Berkeley (Agile BioFoundry), Singapore (Singapore BioFoundry), etc. In Deutschland 
ist m.W. eine „Max-Planck DNA Foundry“ am MPI für Terrestrische Mikrobiologie in Marburg geplant, an der TU Darmstadt 
gab es in diesem Zusammenhang das „CompuGene“-Projekt.  

Erfahrungen mit dem iGEM-Wettbewerb (www.igem.org) haben gezeigt, dass sich viele Studierende sehr für die inter-
disziplinäre Arbeit im Bereich der Synthetischen Biologie (und hier existiert ein großer Überlapp mit dem Bio-IT-Thema) 
interessieren und sich dort auch sehr stark engagieren. In diesem Wettbewerb generieren die Nachwuchswissenschaftler sehr 
visionäre Ideen zur Lösung der großen gesellschaftlichen Herausforderungen in den Bereichen Gesundheit, Energie, Umwelt 
und Ernährung mit Mitteln der Synthetischen Biologie – in vielen Fällen versuchen die Studenten auch Start-Ups in diesem 
Bereich zu gründen. Wichtig ist es hier, dass einerseits „verrückte“ Ideen zugelassen und gefördert werden, dann aber auch 
weiter betreut und schließlich auf eine konkrete Umsetzung „getrimmt“ werden. 

Die Erfahrung zeigt zudem, dass gerade das Verfolgen scheinbar „akademischer“ Themen zur Entwicklung vielfältiger 
Spin-Off-Technologien führt. Da viele der entwickelten Ideen aber einen recht langen Zeithorizont haben, was für etablierte 
Unternehmen und auch Geldgeber evtl. weniger interessant ist, könnte die längerfristige Förderung von wissenschaftlichen 
Ausgründungen und das begleitende Coaching der Teams eine Schlüsselrolle bei der Entwicklung von Anwendungen spielen. 
Es gibt zwar bereits an vielen Hochschulen Gründerzentren, für den Bio-IT-Bereich bräuchte man jedoch eine spezielle Infra-
struktur, die von den Gründern genutzt werden könnte. Diese Infrastruktur könnte z. B. eine „DNA Foundry“ beinhalten bzw. 
mit ihr zusammenarbeiten (s.o.), sowie weitere bioanalytische und Biofabrikationsverfahren. Im Gegensatz zu konventio-
nellen Gründerzentren im IT- oder Ingenieursbereich würde hierfür aber die entsprechende Biolaborinfrastruktur benötigt 
(anstatt oder zusätzlich zu konventionellen Werkstätten und 3D-Druckern). Im Gegensatz zu „Biotechnologie“-Gründerzen-
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ten hingegen bräuchte man einen anderen Fokus (eben High-Tech/IT). Zentren dieser Ausrichtung würden auch viele Gleich-
gesinnte zusammenbringen und damit zusätzliche Synergieeffekte nutzen. 

Viele Begriffe der Synthetischen Biologie und des Bio-IT (künstliche Zellen, Genome Engineering, Nanoroboter, etc.) könnten 
gerade in der deutschen Wahrnehmung gewisse Ängste hervorrufen, so dass diese Thematik immer auch von aufklärenden 
Maßnahmen und Öffentlichkeitsarbeit begleitet werden sollte. Ganz allgemein entwickeln sich die Lebenswissenschaften seit 
Jahren rasant, so dass es auch Experten schwer fällt, den Überblick zu behalten – es wäre daher wichtig, wenn ein gewisses 
Grundwissen über biologische Prozesse in der Bevölkerung verankert werden könnte (ähnlich wie das bei anderen Technolo-
gien bereits der Fall ist), so dass aktuelle Entwicklungen besser eingeschätzt werden können. Wichtig wäre es dabei vor allem 
natürlich auch, Begeisterung für die Thematik zu wecken und die sich daraus ergebenden Chancen aufzuzeigen.
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