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Empfehlung der ZKBS zur Risikobewertung von Herpetosiphon aurantiacus 

als Spender- oder Empfängerorganismus 

gemäß § 5 Absatz 1 GenTSV 

 

Allgemeines 

Das Bakterium Herpetosiphon aurantiacus wurde ursprünglich aus Biofilmen um Frischwas-
seralgen der Gattung Chara aus dem Birch Lake (USA) isoliert. Die Isolierung weiterer Stäm-
me der Spezies aus verschiedenen anderen Habitaten wie Kuhdung, heißen Quellen, Boden 
oder Küstengewässern lässt jedoch auf eine ubiquitäre Verbreitung schließen [1; 2]. Alle Isola-
te zeigen eine strikt aerobe, chemoorganotrophe Lebensweise mit einem Temperaturoptimum 
um ca. 30 °C. Der für das Wachstum optimale pH-Wert liegt zwischen 7 und 7,5, wobei auch 
Werte zwischen 8 - 9 toleriert werden. Morphologisch zeichnet sich H. aurantiacus durch die 
Ausbildung von teilweise mehr als 500 µm langen unverzweigten Filamenten aus, die sich auf 
glatten Oberflächen gleitend fortbewegen können. In den Filamenten befinden sich einzelne 
Bakterienzellen, die nicht-begeißelt, zylinderförmig und orangepigmentiert sind [2]. Es handelt 
sich um Gram-negative Bakterien, in deren Peptidoglykan-Schicht jedoch untypischerweise L-
Ornithin anstelle von Diaminopimelinsäure eingelagert ist. Somit wird keine Lipopolysaccha-
ridschicht ausgebildet [3]. 16S rRNA-basierte phylogenetische Untersuchungen zeigen eine 
enge Nähe zu den Vertretern der Ordnung Chloroflexales, den grünen Nicht-
Schwefelbakterien [4]. Zudem ist das Genom von H. aurantiacus vollständig sequenziert und 
annotiert [5]. Es besteht aus einem zirkulären, 6,3 Mbp großen Chromosom sowie aus zwei 
weiteren zirkulären Plasmiden. Hinweise auf Virulenzfaktoren, die auf eine Pathogenität für 
Mensch, Tier oder Pflanze hindeuten, lassen sich daraus nicht ableiten. So sind beispielswei-
se keine Gene, die für Adhäsions- oder Invasionsstrukturen kodieren, identifiziert worden. Auf-
fällig ist die Anhäufung von Genen und Gen-clustern, die die Synthese von Sekundärmetaboli-
ten ermöglichen. Unter anderem nutzt H. aurantiacus hydrolytische Enzyme, die mithilfe be-
stimmter Transportsysteme sekretiert werden, um sich gegen konkurrierende Bakterien 
durchzusetzen bzw. sich von ihnen zu ernähren [6; 7].  

 

Empfehlung 

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien im Anhang I GenTSV wird Herpetosiphon 
aurantiacus als Spender- und Empfängerorganismus für gentechnische Arbeiten der Risiko-
gruppe 1 zugeordnet. 

 

Begründung 

H. aurantiacus ist ein ubiquitär verbreitetes Bakterium. Hinsichtlich taxonomischer Verwandt-
schaft, Herkunft, Wachstumsbedingungen und Nährstoffansprüchen ist es soweit charakteri-
siert, dass eine Pathogenität für Mensch, Tier und Pflanze nicht zu erwarten ist.  
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