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Stellungnahme der ZKBS zur Risikobewertung von Alistipes spp. sowie
Alistipes onderdonkii, Alistipes putredinis und Alistipes shahii
als Spender- und Empfangerorganismen

gemal § 5 Absatz 1 GenTSV

Allgemeines

Vertreter der Gattung Alistipes sind Gram-negative, stabchenformige und strikt anaerobe Bak-
terien der Familie Rikenellaceae. Sie gehéren zum Cytophaga-Flavobacterium-Bacteroides-
Phylum (CFB-Phylum) und wurden friher der Gattung Bacteroides zugeordnet, bis die Gat-
tung Alistipes aufgrund von Analysen der 16S rRNA-Sequenz, DNA-DNA-Hybridisierung und
physiologischen Merkmalen von Alistipes putredinis und Alistipes finegoldii [1] neu definiert
wurde. In der List of Prokaryotic Names with Standing in Nomenclature sind 39 Spezies von
Alistipes sp. gelistet, von denen elf glltig beschrieben sind [2]. Alistipes spp. sind mit MALDI-
TOF MS schlecht voneinander zu unterscheiden [3, 4].

Einige Spezies der Gattung haben pathogenes Potenzial. A. finegoldii wurde aus Gewebepro-
ben von Appendizitis-Patienten isoliert [1], deren Immunstatus unbekannt ist, und verursachte
Bakteriamien bei Peritonitis- und Krebspatienten [5, 6]. Ein erhéhter Anteil von Alistipes spp.
im Darmmikrobiom wurde einerseits mit einem niedrigeren Risiko fur Colitis, Autismus-Spekt-
rum-Stérung, Vorhofflimmern, Herzinfarkt, Atherosklerose, Hepatozellularem Karzinom (HCC)
und Leberzirrhose in Verbindung gebracht [7—13], andererseits aber auch mit einem erhéhten
Risiko einer anderen Form des Autismus (pervasive developmental disorder — not otherwise
specified, PDD-NOS), Depressionen, Myalgischer Enzephalitis/Chronischem Erschdpfungs-
syndrom, Bluthochdruck und Darmkrebs [14—19].

In der TRBA 466 ,Einstufung von Prokaryonten (Bacteria und Archaea)“ werden Alistipes
ihumii, Alistipes indistinctus, Alistipes inops und Alistipes timonensis der Risikogruppe 1,
A. finegoldii, Alistipes onderdonkii und Alistipes shahii der Risikogruppe 1 mit dem Zusatz ,+*’
sowie Alistipes putredinis der Risikogruppe 2 mit dem Zusatz ,ht“? zugeordnet [20].

Alistipes onderdonkii

.+ In Einzelfallen als Krankheitserreger nachgewiesen oder vermutet, iberwiegend bei erheblich
abwehrgeminderten Menschen; Identifizierung der Art oft nicht zuverlassig.©

2 ht: Pathogen fiir Mensch und Wirbeltiere, aber i. d. R. keine Ubertragung zwischen beiden Wirts-
gruppen.”
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Die Spezies A. onderdonkii wurde anhand der 16S rRNA-Sequenz, DNA-DNA-Hybridisierung
und phanotypischer Merkmale als eigene Spezies beschrieben [21]. Spater wurde sie auf-
grund von Unterschieden in bestimmten physiologischen Merkmalen in die Subspezies A. on-
derdonkii ssp. onderdonkii und A. onderdonkii ssp. vulgaris aufgeteilt [22].

A. onderdonkii wurde aus der Fazes gesunder oder an Durchfall erkrankter Menschen, aus
Urin sowie aus Proben humanem Blinddarmgewebes und einem abdominalen Abszess isoliert
[21]. Bei einem Patienten mit Chronisch-obstruktiver Lungenerkrankung rief A. onderdonkii
Pankreatitis und Peritonitis hervor [4]. Die Vertreter der Spezies sind sensitiv gegenuber Met-
ronidazol, Meropenem, Clindamycin, Ampicillin/Sulbactam und Ertapenem, und resistent ge-
gen Vancomycin, Kanamycin, Moxifloxacin, Cefotetan und Colistin. Die Resistenz gegen Pe-
nicillin G variiert [4, 21].

Alistipes putredinis

A. putredinis (friher: Bacteroides putredinis) wachst zwischen 25 und 45 °C. Das Bakterium
wurde aus humanen Fazesproben, Blinddarmgewebeproben von Kindern mit entziindetem
oder gesundem Blinddarm, rektalen Abszessen, Erdproben aus dem Umfeld von Bauernhéfen
und selten aus der Mundhéhle von Menschen isoliert [1]. AulRerdem wurde es im Rahmen
einer spanischen Studie bei 32,8 % der infizierten Merinoschafe mit Moderhinke gefunden
[23], wobei heutzutage eine Infektion mit Dichelobacter nodosus als ursachlich fur die Moder-
hinke angesehen wird [24].

A. putredinis ist sensitiv gegentber Clindamycin, Cefoxitin, Chloramphenicol, Erythromycin
sowie Metronidazol und resistent gegen Tetrazyklin und Doxyzyklin [1].

Alistipes shahii

A. shahii wurde aus humanem Blinddarmgewebe und Fazes isoliert [21]. Ein erhdhter Anteil
von A. shahiiim Darmmikrobiom wird mit einem héheren Risiko fur die Entwicklung eines HCC
in Verbindung gebracht [25]. Isolate von A. shahii sind sensitiv gegenuber Metronidazol,
Clindamycin, Ampicillin/Sulbactam und Ertapenem, und resistent gegen Vancomycin, Ka-
namycin, Cefotetan und Colistin. Die Resistenz gegen Penicillin G variiert [21].

Empfehlung

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV werden Alistipes on-
derdonkii, Alistipes putredinis, Alistipes shahii sowie Alistipes spp. im Allgemeinen als Spen-
der- und Empfangerorganismen fur gentechnische Arbeiten der Risikogruppe 2 zugeordnet.

Begriindung

Die Spezies A. onderdonkii und A. putredinis werden mit Erkrankungen beim Menschen in
Verbindung gebracht. Fur A. shahii liegen zwar keine Berichte von Infektionen vor. Das Bak-
terium ist jedoch mit der Ausbildung des HCC assoziiert. Aufgrund seiner engen Verwand-
schaft ist es ggf. mit einer Reihe von Virulenzfaktoren ausgestattet, die ebenfalls im Genom
pathogener Bakterien vorliegen.
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Die Zuordnung der Gattung Alistipes zur Risikogruppe 2 erfolgt, da die Gattung mehrere Spe-
zies mit Gefahrdungspotenzial umfasst.
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