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Stellungnahme der ZKBS zur Risikobewertung von  

Eubacterium limosum als Spender- und Empfängerorganismus 

gemäß § 5 Absatz 1 GenTSV 

 

Allgemeines 

Eubacterium limosum ist ein Gram-positives, obligat anaerobes, nicht bewegliches, nicht 

sporenbildendes, stäbchenförmiges Bakterium aus der Familie Eubacteriaceae [1, 2]. Die Spe-

zies gehört zu den acetogenen Bakterien und ist in der Lage, verschiedene C1-Kohlenstoff-

quellen zu verwerten und höherwertige Kohlenwasserstoffe wie Butyrat zu bilden [1].  

Das Bakterium kommt im Verdauungstrakt verschiedener Säugetiere einschließlich des Men-

schen, sowie in Klärschlämmen vor [3–5]. Es wächst im Temperaturbereich zwischen 30 und 

45 °C sowie bei pH-Werten zwischen 5 und 7,5, wobei das Wachstumsoptimum bei 37 °C und 

einem pH-Wert von 7 liegt [2]. 

E. limosum ist als seltener Erreger von Bakteriämien bei Patienten mit geschwächtem Immun-

system und bei abwehrgesunden Patienten beschrieben [6, 7]. Allerdings erfolgte die Identifi-

kation des Erregers initial nur phänotypisch und/oder durch Sequenzierung des 16S rRNA-

Gens und Abgleich mit entsprechenden Datenbankeinträgen. Zum Zeitpunkt der Publikationen 

wurde der Stamm KIST612 als Referenzstamm für E. limosum angegeben. Jedoch wurde der 

Stamm nach neueren phylogenetischen Untersuchungen der Spezies Eubacterium callanderi 

zugeordnet [8, 9]. Zur Unterscheidung zwischen E. limosum und E. callanderi ist aufgrund der 

phänotypischen und morphologischen Ähnlichkeit beider Spezies eine Genomsequenzierung 

notwendig, da selbst mittels Matrix-unterstütztem Laser-Desorption/Ionisations-Verfahren mit 

Flugzeitanalyse keine eindeutige Identifikation möglich ist [10, 11]. Es ist daher davon auszu-

gehen, dass die beschriebenen Infektionen E. callanderi zuzuordnen sind Bisher gibt es keine 

Hinweise darauf, dass Gene für Virulenzfaktoren oder Toxine im Genom von E. limosum vor-

liegen [8, 12, 13].  

In der TRBA 466 „Einstufung von Prokaryonten (Bacteria und Archaea) in Risikogruppen“ 

wurde E. limosum bis August 2019 der Risikogruppe 2 zugeordnet. Mit der 4. Änderung der 

TRBA vom 14.08.2019 wurde die Spezies der Risikogruppe 1 zugeordnet und mit der Bemer-

kung ‚+‘1 versehen [14].  

 

 

 
1 In Einzelfällen als Krankheitserreger nachgewiesen oder vermutet, überwiegend bei erheblich abwehrgemin-
derten Menschen; Identifizierung der Art oft nicht zuverlässig. 
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Empfehlung 

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV wird Eubacterium limo-

sum als Spender- und Empfängerorganismus für gentechnische Arbeiten der Risikogruppe 1 

zugeordnet. 

 

Begründung 

Für E. limosum liegen bisher keine wissenschaftlich fundierten Hinweise auf ein Gefährdungs-

potential für den Menschen, Tiere, Pflanzen und die Umwelt in ihrem Wirkungsgefüge vor.  
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