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Empfehlung der ZKBS zur Einstufung von Vibrio campbellii 

als Spender- oder Empfängerorganismus 

gemäß § 5 Absatz 1 GenTSV 

 

Allgemeines 

Bei Vibrio campbellii (früher: Beneckea campbellii) handelt es sich um Gram-negative, beweg-
liche, stäbchenförmige Bakterien aus der Familie der Vibrionaceae. Das Bakterium gehört zur 
Harveyi-Klade der Gattung Vibrio, deren Vertreter weltweit verbreitet in Meer- und Brackwas-
ser und Sedimenten, als Kommensale auf der Oberfläche oder als Teil der Intestinalflora von 
Meerestieren vorkommen [1; 2]. Einige Stämme von V. campbellii exprimieren ein funktionales 
Proteorhodopsin und können daher als photoorganoheterotroph betrachtet werden [3]. 

V. campbellii kann auch Infektionen von Krebstieren, Mollusken, Korallen und Fischen hervor-
rufen. Das Bakterium gilt vor allem in tropischen und subtropischen Gewässern als wirtschaft-
lich bedeutender Krankheitserreger von in Aquakultur produzierten Garnelen. Die Bakterien 
infizieren die abdominalen Muskeln und den Hepatopankreas der Garnelen und rufen eine 
Entzündung hervor [4]. Aufgrund der Biolumineszenz der Bakterien können bei Dunkelheit in-
fizierte, grünlich leuchtende Garnelen beobachtet werden, so dass die Erkrankung auch als 
luminous vibriosis bezeichnet wird.  

V. campbellii dient als Modellorganismus für Untersuchungen des bakteriellen quorum sen-
sing. Als quorum sensing bezeichnet man die Messung und Regulation der Zelldichte inner-
halb einer Bakterien- oder Pilzpopulation durch chemische Kommunikation. Durch quorum 
sensing wird in V. campbellii die Expression einiger Virulenzfaktoren beeinflusst. Wichtige Vi-
rulenzfaktoren für V. campbellii sind das Endotoxin Hämolysin, Siderophore, Typ-II- und Typ-
III-Sekretionssysteme, die Komponenten des quorum sensing-Systems selbst sowie Exo-
enzyme wie Metalloproteasen, Phospholipasen, Lipasen, Kaseinasen, Gelatinasen und Chi-
tinasen [5 - 9]. 

Die Spezies der Harveyi-Klade sind aufgrund ihres ähnlichen Phänotyps schwierig zu differen-
zieren, können jedoch taxonomisch unterschieden werden. Dazu werden Methoden genutzt, 
die auf der Analyse des Erbgutes beruhen, wie z. B. multilocus sequence analysis, DNA-DNA-
Hybridisierung oder comparative genomic hybridization [10 - 14]. Die Genomsequenzen ver-
schiedener Stämme liegen vor [15; 16], wobei die sequenzierten Stämme zuvor z. T. als Vibrio 
harveyi-Isolate fehlidentifiziert worden waren [17]. 

In den Technischen Regeln für biologische Arbeitsstoffe 466 wird Vibrio campbellii der Risiko-
gruppe 1 mit dem Hinweis „n2“1 zugeordnet [18].  

 

Empfehlung 

Gemäß § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien im Anhang I GenTSV wird Vibrio campbellii 
als Spender- und Empfängerorganismus für gentechnische Arbeiten in die Risikogruppe 2 
eingestuft. 

 

 

                                                
1 „Wegen der Pathogenität für wirbellose Tiere können Sicherheitsmaßnahmen erforderlich werden, die, 
vergleichbar mit den Sicherheitsmaßnahmen der Schutzstufe 2, ein Entweichen des Prokaryonten in 
die äußere Umgebung bzw. in andere Arbeitsbereiche minimieren.“ 
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Begründung 

Bei V. campbellii handelt es sich um ein Bakterium, das pathogen für marine Invertebraten und 
Vertebraten ist.  
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