
 

  1 

B
V

L_
FO

_0
5

_4
1

0
0

_4
0

2
_V

1
.6

 

 

 

Az. 45241.0214         Juni 2021 

 

 

Stellungnahme der ZKBS zur Risikobewertung von Gallibacterium anatis,  

Gallibacterium melopsittaci, Gallibacterium salpingitidis  

und Gallibacterium trehalosifermentans  

als Spender- oder Empfängerorganismen 

gemäß § 5 Absatz 1 GenTSV 

 

Allgemeines 

Gallibacterium anatis, G. melopsittaci, G. salpingitidis und G. trehalosifermentans sind 

Bakterienspezies der Gattung Gallibacterium innerhalb der Familie der Pasteurellaceae und 

der Klasse der Gammaproteobakterien. Die Typusart ist G. anatis (früher Pasteurella anatis 

[1]), welche aus dem Darmtrakt einer Ente isoliert wurde [2]. Daneben gehören zu der 

Gattung Gallibacterium drei Genospezies (1, 2 und 3) und eine unbenannte Gruppe V [3, 4].  

Die Vertreter der Gallibakterien sind Gram-negative, unbewegliche, stäbchenförmige oder 

pleomorphe Bakterien. Sie sind mesophil, fakultativ anaerob oder mikroaerophil und bilden 

keine Endosporen. Sie können Nitrat reduzieren und sind fermentativ auf Hugh-Leifson-

Medium mit Glukose. G. anatis und G. salpingitidis-Stämme sind Katalase- und Oxidase-

positiv [5].  

Spezies der Gattung Gallibacterium kolonisieren nachweislich die Schleimhäute der oberen 

Atemwege und des unteren Genitaltraktes gesunder Vogelarten weltweit. Sie können jedoch 

ernsthafte Erkrankungen wie Blutvergiftungen, Eileiter-, Nasen-, Herzbeutel- und Lungen-

entzündungen auslösen. Wirtschaftliche Bedeutung hat insbesondere die Erkrankung von 

Masthühnern und eierlegenden Hennen. Neben Vögeln können auch Säugetiere wie z. B. 

Rinder, Schweine und der Mensch betroffen sein [5]. 

G. anatis gilt als Hauptverursacher von Entzündungen der Eierstöcke, der Eileiter und des 

Bauchfells sowie einer reduzierten Eierproduktion und Mortalität bei Hennen [3]. Die 

Verbreitung von G. anatis ist in Hühnern, vor allen in Freilandhühnern, am größten. In 

anderen Vogelarten, wie Truthühnern, Enten, Gänsen, Tauben und verschiedenen 

Wildvögeln zeigen die Bakterien eine geringere Prävalenz [5]. Zudem wurden G. anatis-

Stämme in nicht aviären Wirten wie Rinder, Pferde, Schafe, Kaninchen und den Menschen 

nachgewiesen [3]. Die Übertragung von G. anatis kann sowohl horizontal, vermutlich über 

die respiratorische Route, als auch vertikal erfolgen [6].  

G. anatis kann in zwei Biovare unterschieden werden, ein hämolytisches und nicht-

hämolytisches Biovar [3]. Untersuchungen zur Pathogenität betreffen bisher ausschließlich 

die Vertreter des hämolytischen Biovars [5]. Diese können im Gegensatz zu den nicht-

hämolytischen Stämmen das Toxin GtxA (Gallibacterium-Toxin A) exprimieren. GtxA kann 

rote Blutkörperchen lysieren und wirkt leukotoxisch, was experimentell an einer Hühner-

makrophagen-Zelllinie nachgewiesen wurde [3]. G. anatis besitzt weitere potenzielle 
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Virulenzfaktoren wie Fimbrien, Äußere-Membran-Vesikel, Metalloproteasen, Kapsel, 

Hämagglutinin und den Elongationsfaktor Tu und ist zur Bildung von Biofilmen in der Lage. 

Die genaue Rolle dieser Virulenzfaktoren einschließlich des GtxA in der Pathogenität von 

G. anatis ist noch nicht vollständig verstanden [3].  

Die Ausprägung von Antibiotikaresistenzen ist in G. anatis heterogen. Viele Isolaten 

erwiesen sich als multiresistent, mit häufigen Resistenzen gegenüber Tetrazyklinen und 

Tylosin [5, 7]. G. anatis-Stämme können bis zu vier Plasmide unterschiedlicher Größe 

tragen. Es ist noch unbekannt, ob diese Plasmide Resistenzgene und Gene für weitere 

potentielle Virulenzfaktoren tragen [3].  

Beim Menschen wurden bisher drei Krankheitsfälle mit G. anatis in Verbindung gebracht. Bei 

einer 26-jährigen Lungentransplantationspatientin wurde durch G. anatis eine Bakteriämie 

ausgelöst. Zusätzlich litt die Frau an chronischer Niereninsuffizienz und einer 

Cytomegalovirus-Infektion. Sie verstarb nach einem Monat auf der Intensivstation [8]. Zudem 

wurden G. anatis-Isolate im Sputum eines Patienten mit chronischer Bronchitis [9] und in 

einem Lungenabszess eines 71-jährigem Patienten nachgewiesen [10]. 

Vertreter der Spezies G. melopsittaci, G. salpingitidis und G. trehalosifermentans wurden 

bisher lediglich phänotypisch charakterisiert und taxonomisch eingeordnet [4, 5]. Isolate von 

G. melopsittaci und G. trehalosifermentans stammen aus Wellensittichen und anderen 

Sittichen, die an einer Blutvergiftung litten. G. salpingitidis-Isolate wurden aus erkranktem 

Gewebe von Enten mit Eileiterentzündungen, Gänsen mit Bauchfellentzündungen oder 

Blutvergiftungen und aus einer Katze mit einer Herzbeutelentzündung kultiviert [4].  

In den Technischen Regeln für Biologische Arbeitsstoffe 466 „Einstufung von Prokaryoten 

(Bacteria und Archaea)“ sind G. anatis, G. melopsittaci, G. salpingitidis und G. trehalosi-

fermentans in die Risikogruppe 2 mit dem Index t1 eingestuft [11]. 

 

Empfehlung 

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV werden G. anatis, 

G. melopsittaci, G. salpingitidis und G. trehalosifermentans als Spender- und Empfänger-

organismen für gentechnische Arbeiten der Risikogruppe 2 zugeordnet. 

 

Begründung 

Die Spezies der Gattung Gallibacterium sind weltweit vorkommende Kommensale der 

aviären Mikroflora. Sie können allerdings ernsthafte Erkrankungen auslösen und gelten als 

Hauptverursacher einer reduzierten Eierproduktion und Mortalität bei Hennen. Ebenso 

wurden Gallibakterien in Säugetieren einschließlich des Menschen nachgewiesen. Letztere 

Fälle sind jedoch selten und betrafen bisher nur Personen mit Vorerkrankungen.   
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