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Anlage: Zusammenfassung zum derzeitigen wissenschaftlichen Stand in Bezug auf Futtermittel
ausgentechnisch veranderten Pflanzen und der darauf basierenden Milcherzeugung, 14. Januar 2005

Zusammenfassung

Auf Anregung des Bayerischen Landtags wurde ein Futterungsversuch mit gentechnisch verandertem
Mais Uber einen langeren Zeitraum an Kuhen durchgefuhrt. Die Vorzige dieser Studie liegen neben
ihrer langen Dauer (25 Monate) in ihrer Zielsetzung: Erhebung von Daten zu Leistung und Gesundheit
sowie die Nachweisbarkeit von Genen und Eiweilstoffen aus gentechnisch verandertem Mais in
tierischem Gewebe. Es gibt aber Mangel in der Planung und DurchfUhrung der Studie, die dazu
fuhren, dass die vorliegenden Ergebnisse nur als vorlaufig betrachtet werden konnen. Allgemeine
Aussagen Uber Risiken fur Mensch und Umwelt lassen sich aus der vorliegenden Studie nicht
ableiten. Die Aussagen zur Nachweisbarkeit von Genen und Eiwei3stoffen aus gentechnisch
verandertem Mais mussten in weiteren Studien Uberprift werden.

Vorbemerkung

Ein ursprunglicher Ausléser fur die FUtterungsversuche an Milchklhen waren Diskussionen um
Analyseergebnisse, die im Jahr 2004 &ffentlich gemacht wurden. Nach diesen Analysen waren schon
im Jahr 2000 erstmals Gensequenzen aus gentechnisch veranderten Pflanzen in der Milch
nachgewiesen worden (Greenpeace, 2004a).

Die Analysen waren von der hessischen Milchwirtschaft (Landesvereinigung fir Milch und
Milcherzeugnisse Hessen e.V.) in Auftrag gegeben worden, sie wurden von unabhangigen
Probenziehern (staatliches Amt fur Lebensmitteliberwachung, Tierschutz und Veterindrwesen) auf
einem landwirtschaftlichen Betrieb in Hessen gezogen. AnschlieBend wurden die Milchproben an der
Technischen Universitat Minchen / Weihenstephan analysiert. Dabei fanden sich Spuren von Gen-
Mais und Gen-Soja in der Milch (Greenpeace, 2004 b).



Als sich daraus ein Expertenstreit Uber den Ursprung dieser DNA-Spuren entwickelte und wie diese
Ergebnisse zu interpretieren sind, positionierten sich einige Wissenschattler in einer Art und Weise, die
in Wissenschattlerkreisen eigentlich untblich ist. Sie erklarten in einer gemeinsamen Stellungnahme
vom 14. Januar 2005 u.a.:

»ES ist in der Wissenschaft gesichert und unstreitig, dass die Verfltterung gentechnisch veranderter
Futtermittel an KUhe nicht dazu fuhrt, dass sich die Milch dieser Kuhe von der Milch solcher Kiihe
unterscheidet, die mit entsprechenden nicht gentechnisch veranderten Futtermitteln gefittert
wurden.” (siehe Anlage ,Zusammenfassung zum derzeitigen wissenschaftlichen Stand in Bezug auf
Futtermittel ausgentechnisch veranderten Pflanzen und der darauf basierenden Milcherzeugung®, 14.
Januar 2005)

Diese Erklarung kann so verstanden werden, dass die jetzt vorgelegten Untersuchungen eigentlich
Uberflissig waren, weil ja schon vorher als gesichert erklart wurde, dass man keine Veranderungen in
der Milch feststellen konne. Unterschrieben wurde diese Erklarung auch von Professor H.D.H. Meyer,
der die jetzt vorgelegten Untersuchungen geleitet hat.

In Kenntnis der Erklarung aus dem Jahr 2005 waren andere Rahmenbedingungen fur die jetzt
vorgelegten Untersuchungen winschenswert gewesen. Die aktuellen Fltterungsversuche wurden von
der Milchwirtschaft geférdert und unter der Leitung von Professor H.D.H. Meyer durchgefuhrt. Die
Ver6ffentlichung fiel in einen Zeitraum, in dem intensiv Uber ein Anbauverbot fur den gentechnisch
veranderten Mais MON810 diskutiert wurde. Gleichzeitig sprach sich der Prasident der TU Minchen,
Prof. Dr. Wolfgang Herrmann, ausdrUcklich gegen ein Anbauverbot aus und berief sich dabei explizit
auf den Futterungsversuch:

»Gerade wieder hat die weltweit grindlichste und praziseste Studie der TU Minchen in
Weihenstephan nachgewiesen, dass die Verfltterung von genverandertem Mais keine Folgen fUr die
Nahrungskette hat.“'

Es liegt in der Natur wissenschatftlicher Arbeiten, dass es selten gelingt, alle relevanten Fragen in einer
Studie zu beantworten. Die nachfolgende Kritik an der Konzeption und Durchfihrung der Studie sollte
nicht zu dem Schluss fUhren, dass die Ergebnisse der Studie von vorgefassten Meinungen beeinflusst
wurden. Die kritische Diskussion verschiedener Details der Studie soll vielmehr dazu dienen, die
vorgelegten Ergebnisse besser interpretieren zu kdnnen, vorschnelle Verallgemeinerungen zu
vermeiden und nachfolgende Untersuchungen anzuregen.

1. Grundlegende konzeptionelle Mangel der Studie

Als Versuchsaufbau wurde eine Unterteilung in zwei Tiergruppen gewahlt, von denen eine Gruppe in
ihrer Ration gentechnisch verénderten Mais zu fressen bekam. Die andere Gruppe bekam Rationen,
die in inrem Nahrwert weitgehend identisch waren, wobei aber konventioneller Mais verfittert wurde.

Die Studie weist methodische und konzeptionelle Schwachen in mindestens drei Bereichen auf: Die
Art und Weise des Austausches der Tiere wahrend des Versuches, die Zusammensetzung der
Futtermittel und die Wahl der Testverfahren.

1.1 Auswahl und Anzahl der Tiere

Eines der auffélligsten Probleme ergibt sich dadurch, dass die Tiergruppen von Anfang an relativ klein

1 Gastkommentar in der Landshuter Zeitung, Seite 2, vom 7. April 2009



waren (18 Tiere je Versuchsgruppe) und dass Uber den gesamten Versuchszeitraum 50% der Tiere
jeder Gruppe ausgewechselt wurden: Jeweils neun Tiere wurden wegen Erkrankungen in jeder
Gruppe ersetzt. Ein so hoher Austausch von Tieren (25% der Tiere pro Jahr) ist zwar fur
landwirtschaftliche Betriebe, die Milch produzieren, typisch. FUr wissenschaftliche Untersuchungen ist
er jedoch ungewohnlich.

Durch den hohen Prozentsatz der ausgewechselten Tiere ist es fraglich, olbb man hier Gberhaupt von
einem echten Langzeitversuch sprechen kann. Nicht ver6ffentlicht wurde, wann genau der Wechsel
der Tiere stattgefunden hat, und wie lange die zusatzlichen Tiere jeweils im Versuch waren.

Insgesamt nahmen (inklusive der eingewechselten Tiere) 54 Tiere an den Versuchen teil, davon waren
nur 18 Tiere Uber volle 25 Monate im Versuch, davon wurden wiederum nur neun Tiere (Uber 25
Monate) mit gentechnisch veréandertem Mais gefuttert. Das heif3t, die eigentlich entscheidende
Versuchsgruppe umfasste nur ein Sechstel aller Tiere. Gesundheitliche Effekte, die an diesen neun
Tieren zu beobachten gewesen waren, werden in der gewahlten Darstellung in der Studie mit den
Daten von 18 anderen Tieren verrechnet, die Uber unterschiedlich lange Zeitraume mit gentechnisch
verandertem Mais gefuttert wurden.

Es ist nicht nachvollziehbar, warum nicht die Daten der Kihe, die tatsachlich Uber den vollen Zeitraum
am Versuch teilgenommen haben, separat ausgewertet und verdffentlicht wurden. Ohne diese Daten
erscheint eine sinnvolle Bewertung des Versuches nicht méglich. Zwar sind die Versuchsgruppen zu
je neun Tieren mdglicherweise zu klein, um daraus allgemeine Schlussfolgerungen zu ziehen, doch
sind es gerade diese Daten, denen als Ergebnis dieses Versuches die eigentliche Bedeutung
zukommt. Unvertretbar erscheint, dass in der bereits erfolgten Publikation (Steinke et al., 2009,
Anlage 2 zum Abschlussbericht des Forschungsvorhabens) noch nicht einmal erwahnt wird, dass
50% der Tiere wahrend des Versuches ausgetauscht wurden.

Es ist fraglich, ob es von Anfang an eindeutige und ausreichende Kriterien fur das Ausscheiden der
Tiere aus dem Versuch gegeben hat. Zwar werden allgemeine Angaben fUr das Ausscheiden der Tiere
gemacht (Klauen- und Gelenkerkrankungen, Stoffwechselerkrankungen oder Unfruchtbarkeit), der
genaue Grund flr das Ausscheiden wird aber nicht erlautert und wissenschaftlich exakt definiert.

Bei Spiekers et al. (2009) hei3t es dazu lediglich: ,Um einen Tieraustausch im Interesse der
Aussagefahigkeit des Versuchs moglichst zu vermeiden, wurden alle Tiere soweit vertretbar wieder
besamt und falls angezeigt behandelt.”

Unklar bleibt, wie grof3 der Entscheidungsspielraum wéahrend des Versuches tatsachlich war, um Tiere
im Versuch zu belassen oder sie zu entfernen. Die Tatsache, dass in beiden Versuchsgruppen die
Anzahl der ausgewechselten Tiere identisch war, kdnnte ein Indiz daflr sein, dass man auch aus nicht
genannten Grinden darauf geachtet hat, dass in den Gruppen immer eine mdglichst vergleichbare
Anzahl von Tieren ausgewechselt wurde.

Der objektiv am besten nachvollziehbare Grund, um Tiere aus einem derartigen FUtterungsversuch zu
nehmen, sind Erkrankungen, die so schwerwiegend sind, dass die Tiere aus Tierschutzgriinden
getotet werden mussen. Dies war bei dem vorliegenden Futterungsversuch wohl nicht das Kriterium
fUr ein Ausscheiden der Tiere, sonst hatte dies angegeben werden mussen.

FUr das moglichst lange Belassen der Tiere im Versuch hatten tatsachlich gute wissenschaftliche
Grunde gesprochen: Tiere, die aufgrund verschiedener Ursachen zusatzlichem gesundheitlichem
Stress ausgesetzt sind, reagieren moglicherweise anders auf die Verflitterung von gentechnisch
verandertem Mais als gesunde Tiere. Ein Beispiel daflir, dass die Reaktion von Saugetieren von
verschiedenen Einfliissen abhangen kann, ist die Untersuchung von Finamore et al. (2009), die
Immunreaktionen bei Mausen messen konnten, die gentechnisch verédnderten Mais gefressen hatten,
wenn die Tiere besonders jung oder besonders alt waren. Bei geschwachten Tieren kann es auch zu
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veranderten Reaktionen im Hinblick auf den Abbau von DNA und Proteinen kommen, da sich dadurch
u. a. die Durchlassigkeit der Organsysteme (wie die Blut-Euter-Schranke) verandern kann (Brade &
Flachowsky, 2005).

Diese Uberlegungen sind auch durchaus relevant fiir die Praxis: In vielen landwirtschaftlichen
Betrieben stehen die Kihe aufgrund der hohen Anforderung an ihre Milchleistung gesundheitlich oft
unter erheblichem Stress. Verschiedene Uberlegungen kénnen dazu filhren, dass Tiere trotz langerer
Erkrankung und Leistungsabfall durchaus auch Uber langere Zeit im Bestand verbleiben (zum Beispiel,
weil sie einen hohen Zuchtwert haben).

Zu kritisieren ist, dass zwar nach Angabe von Spiekers et al. (2009) zu erwarten war, dass wahrend
des Versuches eine relativ hohe Anzahl von Tieren ausscheiden wirde, die Tiergruppen jedoch
trotzdem so klein waren, dass nach 25 Monaten nur eine relativ geringe Anzahl von Kihen Ubrig war,
die tatsachlich Uber die gesamte Dauer am Versuch teilgenommen hatten. Dies lag wohl unter
anderem daran, dass der Versuch nicht von Anfang an auf 25 Monate angelegt war.

Was zudem versdumt wurde, ist eine Untersuchung der Tiergesundheit der Kélber. Gerade bei einem
so langen Versuch, wére es wichtig gewesen, die Untersuchungen nicht nur auf eine Generation zu
beschranken, sondern die Kélber mit einzubeziehen.

Aus wissenschaftlicher Sicht hatte man bei der Vorstellung der Ergebnisse deswegen besser darauf
verzichtet, Uberhaupt Aussagen Uber Langzeiteffekte und Tiergesundheit zu machen — daflr waren
diese Versuche nicht angelegt.

1.2 Auswahl der Futtermittel

In Bezug auf die zur Fltterung eingesetzten Maiskobs hatte man zunachst Uberprifen mussen, ob ein
derartiges Futtermittel fUr diesen Versuch Uberhaupt geeignet ist. Maiskobs werden aus Bestandteilen
der Maispflanzen durch Pressung hergestellt. Bei ihrer Herstellung komrmmt es zum Einsatz von Druck
und hoher Temperatur. Dadurch kann sich auch die Struktur und die VerfUgbarkeit des Bt-EiweiBes
andern.

Im Versuch wurde aber nicht versucht, die Struktur und Funktionalitat des Eiwei3es nach der
Erhitzung zu Uberprtfen. Das ist ein erhebliches Problem, weil gerade durch die Maiskobs
gewahrleistet werden sollte, dass die Kuhe ein Futter mit besonders hoher Konzentration an Bt-
Toxinen bekommen.

1.3 Auswahl der Testverfahren

Es ist positiv, dass im Rahmen der Untersuchungen neue Testverfahren zum Nachweis von DNA und
Bt-Protein entwickelt wurden. Die neuen Testverfahren wurden innerhalb des Labors verschiedenen
Qualitatschecks unterzogen (Guertler et al., 2009, Anlage 3 zum Abschlussbericht des
Forschungsvorhabens). Versaumt wurde jedoch die vergleichende Testung in mehreren Labors
(sogenannte Ringversuche), um die Verlasslichkeit und Aussagekraft der Untersuchungsmethoden zu
Uberprufen. Eine weitere sinnvolle Qualitatskontrolle ware es gewesen, mit den neuen
Untersuchungsverfahren einige der Ergebnisse zu reproduzieren, die bereits verdffentlicht sind, um zu
zeigen, dass die Methode mindestens ebenso so gut wie bisherige Testverfahren ist.



1.3.1 Anmerkungen zu den Untersuchungen auf DNA

Es bleibt unklar, warum Publikationen von Versuchen, in denen der Nachweis von spezifischer DNA
aus gentechnisch veranderten Pflanzen in tierischem Gewebe bereits geglickt ist, hier nicht als
Vergleichsstandard fur die Untersuchungsmethode und zur Qualitatssicherung herangezogen wurde.
Mazza et al. (2005) konnten einen bestimmten DNA Abschnitt aus gentechnisch verandertem Mais
MONB810 in tierischem Gewebe vom Schwein nachweisen. Es ist nicht nachvollziehbar, warum diese
Publikation nicht einmal erwahnt wird.

Wichtig ware zudem eine Uberpriifung gewesen, ob mit den neuen Methoden
Untersuchungsergebnisse reproduziert werden kdnnen, bei denen pflanzliche DNA gefunden wurde,
die nicht fur gentechnisch veranderten Mais typisch ist, sondern ganz allgemein aus den Futtermitteln
in tierisches Gewebe verfrachtet wird. Im Vergleich zu spezifischen Bestandteilen aus gentechnisch
veranderten Pflanzen wurden DNA Bestandteile, die fur Futtermittelpflanzen wie Mais typisch sind,
schon ofter in tierischem Gewebe gefunden (Schubbert et al., 1994; 1997; 1998; Klotz et al., 2002;
Flachowsky, 2006). Der Nachweis dieser pflanzlichen DNA in tierischem Gewebe wére ein wichtiger
Bestandteil der Qualitatssicherung der neuen Testverfahren gewesen.

Um die hier eingesetzten Methoden korrekt einschatzen zu kénnen, wurden die
Untersuchungsergebnisse und Angaben Uber die Labormethoden an ein Speziallabor fir DNA-
Analyse weitergegeben. Nach Auskunft des Fachlabors gegentber Greenpeace entspricht die in
Weihenstephan verwendete Methode nicht dem Standard, der vom offiziellen EU-Labor empfohlen
wird.? Die offizielle Methode ist demnach wesentlich empfindlicher und ware eher geeignet gewesen,
um die Genabschnitte in der Milch zu finden. Sie kann schon 5-10 Genabschnitte/pl finden. Die
Methode aus Weihenstephan wird erst ab 100 Genkopien/ul. fiindig. Zudem sei der Genabschnitt, der
in Weihenstephan gesucht wurde, zu gro3 gewahlt, die Wahrscheinlichkeit, derartige Genabschnitte
zu finden, sei wesentlich geringer als bei der offiziellen Methode: Nach der Weihenstephaner Methode
mussen Gene mindestens 206 Basenpaare groB3 sein, nach der offiziellen Methode genugen bereits
92 Basenpaare. Das bedeutet, dass Genfragmente, die kleiner als 206 Basenpaare sind (weil sie
durch die Verdauung weiter abgebaut wurden), nicht entdeckt werden kdnnen. So sinkt die
Wahrscheinlichkeit eines Nachweises deutlich. Fazit des Labors: Man hatte die neue Methode
unbedingt mit der offiziellen Methode vergleichen missen!

Eine angemessere Berlcksichtigung von bereits gelungenen Nachweisen wirde auBerdem dazu
fGhren, die vorliegenden Untersuchungsergebnisse korrekt zu interpretieren. Die Frage der
Nachweisbarkeit pflanzlicher DNA bei Saugetieren ist 1angst geklart. Tatsachlich findet man
Bruchstlcke aus pflanzlicher DNA nach einer Verfutterung von Pflanzen wie Mais sehr wohl im Blut
und auch im tierischen Gewebe. Die Frage ist lediglich, ob die derzeitigen Untersuchungsmethoden
dazu ausreichen, auch Bestandteile zu finden, die mit einer geringeren statistischen Haufigkeit
auftreten, wie dies bei den spezifischen Genabschnitten aus gentechnisch veranderten Pflanzen der
Fall ist.

Eine weitere Frage betrifft den Eintrag von Stauben aus dem gentechnisch veranderten Mais in die
Milch. Derartige Eintrage sind grundsétzlich zu erwarten (Phipps et al., 2003) und kénnten unter
Praxisbedingungen dazu fUhren, dass die Futterung mit gentechnisch veranderten Futterpflanzen
auch noch in der Milch nachgewiesen werden kann. Es ware wichtig gewesen, diesen Eintrag
nachzuweisen und in der Produktionskette zu verfolgen. So hatte man nicht nur die neuen
Testmethoden Uberprifen kdnnen, sondern auch Aussagen dartber machen kbnnen, wie haufig
dieser Eintrag zu beobachten ist.

2 http://gmo-crl.jrc.ec.europa.eu/



1.3.2 Anmerkungen zu den Untersuchungen auf Proteine

Auch im Hinblick auf die Nachweisverfahren fir das Bt-Eiwei3 mUssen die vorgelegten Daten kritisch
hinterfragt werden. Es gibt derzeit keine in Ringversuchen validierten Testmethoden fur den Nachweis
des Toxins. Auch die hier angewandten Verfahren wurden nicht von anderen Labors Uberpruft. Zwar
ist das Prinzip des Nachweisverfahrens, der ELISA Test, wissenschaftlicher Standard. Doch fuhren
kleine Abweichungen in den Messprotokollen leicht zu sehr unterschiedlichen Ergebnissen (Crespo et
al., 2009). Vor diesem Hintergrund héatten die Messungen auf den Nachweis des Bt-Toxins
vergleichend mit verschiedenen Protokollen und unter Beteiligung mehrerer Labore durchgefuhrt
werden mussen. Die hier neu entwickelte Methode ist interessant und mdéglicherweise tatsachlich
geeignet, um derartige Messungen durchzufuhren, das vorliegende Ergebnis sollte derzeit aber nur als
vorlaufig interpretiert werden.

1.3.3 Wichtige Untersuchungen fehlen

Um festzustellen, ob die Verfitterung von gentechnisch verdnderten Pflanzen im tierischen Gewebe
nachweisbar ist, ware es naheliegend gewesen, nicht nur nach den Proteinen selbst zu suchen,
sondern auf Antikorper zu testen, die ggf. vom Tier in Kontakt mit den Bt-Toxinen gebildet werden
kdnnen. Derartige Antikdrper werden vom tierischen Immunsystem gebildet, wenn die Tiere in Kontakt
mit fremden Eiweilstoffen geraten (Kroghsbo et al., 2008). Sie wéaren auch dann noch nachweisbar,
wenn das Protein bereits wieder abgebaut wurde und waren ein zusatzlicher und wesentlicher
Indikator daflir, ob das Eiwei3 aus diesen Pflanzen mit dem Immunsystem der Tiere in Kontakt
gekommen ist.

Unklar ist, wie die inneren Organe untersucht wurden. Es findet sich beispielsweise kein Hinweis auf
die Ublichen histologischen (mikroskopischen) Untersuchungen. Die Aussage, dass die inneren
Organe untersucht wurden, wird im Hinblick auf gesundheitliche Risiken nicht konkretisiert.

Nachdem die Saure-Basen Werte (NSBA) im Harn zwischen den Versuchsgruppen deutlich
unterschiedlich waren. waren Untersuchungen der Pansenorganismen, die fUr Wiederkauer eine
besondere Bedeutung haben, naheliegend gewesen. Moglicherweise haben diese unterschiedlichen
Werte ihre Ursache in einer veranderten Zusammensetzung der Pansenflora. Fir das Saure-
Basengleichgewicht sind die Verdauungsvorgange im Pansen von besonderer Bedeutung. Auch nach
dem Wortlaut der Anlage 1 zum Abschlussbericht des Futterungsversuches konnte das Auftreten
einer latenten Pansenazidose nicht mit Sicherheit ausgeschlossen werden (Spiekers et al., 2009, Seite
82).

Bei den Blutwerten wurden die gangigen Parameter gewahlt, mit denen u. a. die
Leistungsgerechtigkeit der Futterung beurteilt werden kann. Von diesen Parametern ist bekannt, dass
sie sich oft erst dann veréandern, wenn bereits klinische Symptome vorhanden sind. Sie sind
deswegen zur detaillierten Untersuchung der Tiergesundheit nur begrenzt geeignet.

2. Bewertung der Ergebnisse

Wegen den dargelegten methodischen Mangel in der Konzeption und der Durchfuhrung der
Untersuchung sowie der fehlenden Daten ist eine abschlieBende Interpretation der vorliegenden
Ergebnisse schwierig.

Auffallig ist aber, dass die Zahl der medizinischen Behandlungen bei den Tieren, die mit gentechnisch
veranderten Mais geflittert wurden, durchweg héher war, als bei den Vergleichstieren: Sowohl die Zahl
der Behandlungen von Krankheiten, die die Fortpflanzung (Reproduktion) betreffen, als auch von




Krankheiten der GliedmaBen und des Stoffwechsels war bei den Tieren, die mit gentechnisch
verandertem Mais gefuttert wurden, hoher als bei der Vergleichsgruppe. (Anlage 1, Tabelle 70, Seite
87).

Die korperliche Kondition war bei den Tieren, die konventionellen Mais gefressen hatten, in der
zweiten Laktationsperiode signifikant héher als bei den Tieren, die gentechnisch verdnderten Mais
gefressen hatten. Bei den Klhen, die gentechnisch veranderten Mais gefressen hatten, war die
mittlere Lebendmasse niedriger (Anlage 1, Abbildung 23, Seite 58), die mittlere Kdrperkondition
(Anlage 1, Abbildung 25, Seite 60) und die mittlere Rickenfettdichte (Anlage 1, Abbildung 27, Seite
63) geringer.

Wahrend die verdffentlichten Blutwerte eher unauffallig sind, liegen wie bereits erwahnt, Indizien daftr
vor, dass das Saure-Basen Gleichgewicht bei der Tiergruppe mit dem gentechnisch veranderten Mais
im Vergleich zur anderen Gruppe latent gestort war (NSBA Werte, Anlage 1, Seite 81, 82). Die
Ursache dafUr wurde aber nicht ndher untersucht. Zudem traten signifikante Unterschiede in der
Zusammensetzung der Milchinhaltsstoffe (Lactose, Glukose, Eiweil3- und Fettgehalt) auf. Fur die
Interpretation dieser Befunde wére aber eine Darstellung der Daten von den Tieren essentiell, die
tatsachlich Uber 25 Monate am Versuch teilnahmen.

In der Studie von Spiekers et al. (2009) hei3t es dazu nur sehr allgemein (Seite 7):

»+Auf Grund der beschrankten Tierzahl und dem erforderlichen Tieraustausch Uber die gewahlte lange
Versuchsdauer ergeben sich teils Unterschiede in den Leistungsdaten, die aus den kaum
vermeidbaren Unterschieden zwischen Tiergruppen und der normalen Streuung im Versuch erklarbar
sind. Fur die eigentliche Versuchsfrage der Beeintrachtigung von Leistung, Gesundheit und
Stoffwechsel sind diese jedoch von geringer Relevanz. “

Noch fragwurdiger ist die Schlussfolgerung in Steinke, 2009:

»Feeding of Bt-maize over a period of 25 months had no effects on the performance and metabolic

parameters in this study. The statistical differences between isogenic and transgenic fed dairy cows

(milk protein, milk fat and glucose) in the 1st lactation were not confirmed in the 2™ lactation and are
probably due to individual or physiological differences between animals.“®

In dieser Publikation von Steinke et al. (2009) werden erstens nicht alle relevanten Daten genannt und
zweitens wird verschwiegen, dass 50% der Tiere ausgetauscht wurden — obwohl das eine
naheliegende Ursache dafUr ist, dass manche der signifikanten Unterschiede aus der ersten
Laktationsperiode in der zweiten Laktationsperiode wieder verschwunden waren.

Ein generelles Versdumnis ist, dass man sich im Vorfeld des Versuchs nur oberflachlich mit der Frage
auseinandergesetzt hat, wie durch das in den Pflanzen produzierte Bt-Toxin unerwartete Effekte
verursacht werden kénnten. In der Einleitung auf Seite 3 der Anlage 1 (Spiekerset al., 2009) wird der
Wirkmechanismus des Bt-Toxins auf eine Weise dargestellt, die man (zumindest teilweise) als Uberholt
ansehen muss. Vielmehr ist davon auszugehen, dass bei der Wirkung des Bt-Toxins u.a.
Wechselwirkungen mit der Darmflora der betroffenen Tiere auftreten (Broderick et al., 2006 und
2009). Diese neueren Veroffentlichungen legen nahe, dass der Wirkmechanismus der Bt-Toxine
insgesamt bisher nicht ausreichend verstanden wurde und die Wirksamkeit des Giftes von
verschiedenen Faktoren abhangig ist. Dies kann auch seine moglichen Auswirkungen auf Saugetiere
betreffen. Zu deren Untersuchung hatte man aber einen spezifischeren Versuchsaufoau wahlen
mussen.

3 Ubersetzung durch den Autor: ,Eine Verfiitterung von Bt-Mais Uiber einen Zeitraum von 25 Monaten hatte keine Effekte auf die
Performance und die Stoffwechselparameter in dieser Studie. Die in der ersten Laktationsperiode gefundenen statistischen Unterschiede
zwischen den mit isogenem und transgem Mais gefUtterten Milchkthen (MilcheiweiB, Milchfett und Glukose) wurden in der zweiten
Laktationsperiode nicht gefunden und gehen wahrscheinlich auf individuelle oder physiologische Unterschiede zwischen den Tieren zurlick.”

v



Schlussfolgerungen

Die vorliegenden Untersuchungsergebnisse sind methodisch und in ihrem Ergebnis interessant, sind
aber fUr eine tatsachliche Beantwortung der Fragen nach der Tiergesundheit und der Nachweisbarkeit
von DNA und Bt-Eiwei3 aus gentechnisch veradndertem Mais nicht ausreichend.

Zur Untersuchung der Tiergesundheit war der Versuchsaufbau und Versuchsablauf nur eingeschrankt
geeignet. Die vorgelegten Analysemethoden bezlglich des DNA- und EiweiBnachweises sollten in
Ringversuchen validiert und ihre Verlasslichkeit anhand von Ergebnissen Uberpruft werden, die von
anderen Autoren bereits verdffentlicht wurden.

Allgemeine Schlussfolgerungen, wie beispielsweise die Behauptung, dass sich DNA und Proteine aus
gentechnisch verédnderten Pflanzen grundsatzlich nicht in Produkten von Tieren finden lassen, die mit
diesen gentechnisch veranderten Pflanzen geflttert wurden, lassen sich durch die vorliegenden
Untersuchungen ebenso wenig belegen wie die Behauptung, dass sich bei Kihen bei einer
VerfUtterung des gentechnisch veranderten Maises MON810 keinerlei Auswirkungen auf deren
Stoffwechsel gezeigt hatten. Chronische, subklinische negative Effekte bei Kihen, die gentechnisch
veranderten Mais gefressen haben, kénnen durch diese Studie nicht mit Sicherheit ausgeschlossen
werden. Diese Effekte kdnnen sich ggf. unter Praxisbedingungen (gestdrte Tiergesundheit, nicht
leistungsgerechte Futterung) wesentlich deutlicher zeigen. Leider war der Versuchsaufbau nicht dazu
geeignet, diese Fragen zu untersuchen.

Korrekterweise 1asst sich nur sagen, dass unter den gewahlten Versuchsbedingungen keine
Anzeichen fUr eine akute Gesundheitsschadigung der Tiere zu beobachten waren. und dass es mit
den neuen Testmethoden nicht gelungen ist, Eiwei3e oder DNA nachzuweisen, die fur gentechnisch
veranderte Pflanzen spezifisch sind.

Positiv kann auch vermerkt werden, dass mit diesen Versuchen deutlich gemacht wurde, dass bisher
nur wenige aussagekréftige Langzeituntersuchungen vorliegen, anhand derer die Auswirkungen von
gentechnisch verédndertem Mais auf die Tiergesundheit beurteilt werden kdnnten.
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14. Januar 2005

Zusammenfassung
zum derzeitigen wissenschaftlichen Stand in Bezug auf Futtermittel aus gentechnisch
verianderten Pflanzen und der darauf basierenden Milcherzeugung

Kein Ubergang von gentechnisch verinderten Komponenten aus Tierfutter in Milch

DNA ist Bestandteil der tiglichen Nahrung. Gentechnisch veridnderte DNA verhilt sich im Verdau-
ungsprozess der Milchkuh genauso wie nicht gentechnisch verdnderte Pflanzen-DNA. Es ist in der
Wissenschaft gesichert und unstreitig, dass die Verfiitterung gentechnisch verdnderter Futtermittel
an Kiihe nicht dazu fiihrt, dass sich die Milch dieser Kiithe von der Milch solcher Kiihe unterschei-
det, die mit entsprechenden nicht gentechnisch verdnderten Futtermitteln gefiittert wurden. Anders
lautende Studien liegen nicht vor.

In wissenschaftlichen Fiitterungsstudien, die nach international anerkanntem Standard durchgefiihrt
wurden, konnten in der Milch keine Komponenten (weder als gentechnisch veridnderte DNA noch
als resultierendes Protein) aus der gentechnischen Veridnderung der Futtermittel nachgewiesen wer-
den. Die Futtermittel hierbei waren in der EU zugelassene gentechnisch verindertes Soja bzw. gen-
technisch veridnderter Mais. Die heutigen Untersuchungsmethoden fiir genetisches Material sind in
der Lage, kleine Fragmente der DNA auch in sehr geringen Mengen zuverlédssig nachzuweisen.

Die Frage des Eintrags gentechnisch veridnderten Materials von auflen in die Rohmilch, d. h. nicht
durch Verfiitterung, muss aufler Betracht bleiben, da dieser bei der Gewinnung der Milch zu ver-
meiden ist. '

gez.
Prof. Dr. Ralf Einspanier Prof. Dr. Gerhard Flachowsky

Freie Universitit Berlin, Bundesforschungsanstalt fiir Landwirtschaft,
Institut fiir Veterindr-Biochemie Braunschweig, Institut fiir Tiererndhrung

Prof. Dr. Knut J. Heller Prof. Dr. Gerhard Jahreis
Bundesforschungsanstalt fiir Erndhrung und Friedrich-Schiller-Universitit Jena,

Lebensmittel, Kiel Biologisch-Pharmazeutische Fakultiit,

Institut fiir Mikrobiologie Institut fiir Erndhrungswissenschaften

Prof. Dr. Klaus-Dieter Jany Prof. Dr. Dr. Heinrich H.D. Meyer
Bundesforschungsanstalt fiir Erndhrung und Technische Universitdt Miinchen,

Lebensmittel Karlsruhe, Wissenschaftszentrum Weihenstephan fiir Ernih-
Molekularbiologisches Zentrum rung, Landnutzung und Umwelt, Lehrstuhl fiir
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! Der Nachweis von Spuren gentechnisch verinderter Futtermittel in Milchproben, die im Auftrag der Hessischen Lan-
desvereinigung fiir Milch und Milcherzeugnisse untersucht wurden, fiihrt nicht zu einer abweichenden Betrachtung. Es
handelt sich um private, nicht unter wissenschaftlichen Bedingungen gezogene Proben. Die Untersuchungsergebnisse
sind aufgrund mangelnder Qualititssicherung bei der Probengewinnung wissenschaftlich nicht verwertbar. Der Auf-
traggeber wurde dariiber zeitnah informiert.

Quelle:hitp://www.vetmed.fu-berlin.de/we03/;
http://’www.weihenstephan.de/fml/physio/sonstig/Mitteilung



http://www.vetmed.fu-berlin.de/we03/
http://www.weihenstephan.de/fml/physio/sonstig/Mitteilung

	Zusammenfassung
	zum derzeitigen wissenschaftlichen Stand in Bezug auf Futter
	Kein Übergang von gentechnisch veränderten Komponenten aus T

