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Stellungnahme der ZKBS zur Risikobewertung von
Listeria grayi, Listeria marthii, Listeria rocourtiae und Listeria welshimeri
als Spender- oder Empfangerorganismen
fur gentechnische Arbeiten gemaR § 5 Absatz 1 GenTSV

Listerien sind Gram-positive, fakultativ anaerobe Bakterien, die in der Natur ubiquitar verbreitet
sind und sich in einem weiten Temperaturbereich vermehren kénnen. Wahrend zwei Vertreter,
Listeria monocytogenes und Listeria ivanovii, als Erreger von Listeriosen bekannt sind, gelten
die anderen Vertreter der Familie der Listeriaceae als apathogen.

Pathogene Listerien konnen in Wirtszellen eindringen, sich vermehren und sich von Zelle zu
Zelle fortbewegen, wobei ihre Fortbewegung wegen der Manipulation des Wirts-Cytoskeletts
.Kometen-artig“ erscheint. Die Pathogenitat wird durch Internalingene und die sog. Listeria
pathogenicity island 1 (LIPI-1) vermittelt. Dieses Cluster war wahrscheinlich schon im Genom
eines Urahns der heutigen Listerien vorhanden und ging im Laufe der Evolution in L. grayi,
L. welshimeri und L. marthii ganz verloren, wahrend die Genome von L. seeligeri und einiger
Stamme von L. innocua das vollstandige Cluster enthalten [1; 2]. Dennoch sind diese Stamme
apathogen.

Die ZKBS hat in ihrer Stellungnahme zur Einstufung von Listeria monocytogenes-Stammen
mit Deletionen in den Genen prfA, hly, actA, actA und plcB von November 1999 (Az. 6790-10-
67) bestimmte Stdammen mit Deletionen in einzelnen Genen der LIPI-1 in die Risikogruppe 1
eingestuft, da experimentell gezeigt worden war, dass diese Stdmme apathogen sind.

Listeria grayi (Az. 6790-05-01-106)

L. grayi ist evolutionar am weitesten von den anderen Gruppen der Listeriaceae entfernt [1]. Im
Gegensatz zu L. monocytogenes und L. ivanovii ist L. grayi nicht-cytotoxisch fur Menschen-,
Ratten-, Hamster- und Affenzelllinien und nicht-hamolytisch fir Schafs-Erythrocyten [3]. In den
letzten Jahren wurden mehrere Infektionen bei Immunsupprimierten (Empfangern von
Transplantaten) beschrieben [4; 5]. Infektionen von Immunkompetenten sind nicht bekannt.

Listeria marthii (Az. 6790-05-01-107)

Isolate von L. marthii wurden aus dem Boden und aus Gewassern im Nordosten der USA
isoliert [6]. Die Analyse der Sequenz des 16S rRNA-Gens und der Gene sigB (alternativer
Sigmafaktor), gap (Glyceraldehyd-3-Phosphatdehydrogenase) und prs
(Phosphoribosylpyrophosphatsynthase) sowie DNA-DNA-Hybridisierungsexperimente zeigten,
dass es sich bei L. marthii um eine eigene Art handelt. L. marthii besitzt keine Homologe zu
Genen der LIPI-1 und zum Internalingen in/A und ist nicht-hamolytisch. DarUber hinaus wurde in
Zellkulturexperimenten gezeigt, dass L. marthii nicht in Zellen eindringen kann.

Listeria rocourtiae (Az. 6790-05-01-108)

L. rocourtiae wurde aus einer Osterreichischen Salatfertigmischung isoliert [7]. Die Analyse der
16S rRNA und eines microarrays zeigte, dass das Isolat eine neue Spezies der Gattung Listeria
darstellt. Mithilfe von Zellkulturexperimenten und durch die Injektion von L. rocourtiae in Mause
wurde gezeigt, dass L. rocourtiae apathogen ist.



Listeria welshimeri (Az. 6790-05-01-109)

L. welshimeri wurde von verrottendem pflanzlichem Material isoliert [8]. Das Genom von
L. welshimeri enthalt keine Homologe zu den Genen der LIPI-1 [9]. Bei Infektionsversuchen
zeigte sich, dass L. welshimeri sich selbst nach Injektion von mehr als 1 x 108 colony forming
units nicht in Mausen vermehren konnte. Dies entspricht einer etwa 100 000fach héheren LDso
als bei Infektionen mit L. monocytogenes [10; zitiert in 11].

Empfehlung

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i.V.m. den Kriterien im Anhang | GenTSV werden Listeria grayi,
Listeria marthii, Listeria rocourtiae und Listeria welshimeri als Spender- und
Empfangerorganismen fur gentechnische Arbeiten der Risikogruppe 1 zugeordnet.

Begriindung

Bei L. grayi, L. marthii, L. rocourtiae und L. welshimeri handelt es sich um Arten, fur die kein
pathogenes Potential nachgewiesen wurde. Es sind keine Erkrankungen von
immunkompetenten Menschen, Tieren oder Pflanzen bekannt, die von L. grayi, L. marthii, L.
rocourtiae oder L. welshimeri ausgeldst wurden.
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