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Stellungnahme der ZKBS zur Risikobewertung von  

Amycolatopsis japonica 

als Spender- und Empfängerorganismus gemäß § 5 Abs. 1 GenTSV 

Allgemeines 

Amycolatopsis japonica ist ein Gram- und Katalase-positiver, aerober, nicht-säurefester, un-
beweglicher, Substratmycel-bildender Actinomycet aus der Familie der Pseudonocardiaceae 
[1]. Isolate wurden in Singapur und in einer Bodenprobe in Thailand isoliert und zuerst 1984 
beschrieben [1, 2]. 

A. japonica wächst bei 10 bis 45 °C (Temperaturoptimum 28 °C) und pH-Werten von 5 bis 10 
(Optimum 7,0) [1, 2]. Das Bakterium ist am engsten verwandt mit Amycolatopsis keratiniphila, 
Amycolatopsis lurida und Amycolatopsis roodepoortensis [2]. Es kann allein anhand phänoty-
pischer und physiologischer Merkmale von anderen Vertretern der Gattung unterschieden wer-
den [1]. 

Die Genomsequenz von A. japonica liegt vor [3, 4]. Im Genom liegen viele Gencluster mit Se-
kundärmetabolit-Biosynthesegenen vor [2–4], jedoch auch Gene mit Homologie zu Virulenz-
faktorgenen [5]. Hierbei handelt es sich einerseits um Gene für Überlebens- oder fitness-Fak-
toren wie Zweikomponenten-Signalsysteme, Transporterproteinen, einem Gencluster für die 
Siderophor-Biosynthese und ein antibakterielles Toxin. Anderseits liegen auch Gene für Viru-
lenzfaktoren vor, die in direktem Zusammenhang mit einer möglichen Pathogenität stehen 
könnten. Dabei handelt es sich um Gene mit Homologie zu Genen für Adhäsine (die Ser-Asp-
reichen Fibrinogen-Bindeproteine SdrE und SdrD von Staphylococcus aureus) und Biosynthe-
segenen für das Exotoxin Cereulid von Bacillus cereus (CesA und CesB, nicht-ribosomale 
Peptidsynthetasen). 

Der Typusstamm MG 417-CF 17 ist nach Angaben der Hinterlegenden (Institut Pasteur) hä-
molytisch ([6] und pers. Kommunikation DSMZ). Unter den identifizierten möglichen Virulenz-
faktorgenen ist jedoch kein Gen mit Homologie zu einem Hämolysin-Biosynthesegen. 

Weder A. japonica noch seine engsten Verwandten sind bisher aus klinischen Proben von 
Mensch oder Tier isoliert worden.   

In den Technischen Regeln für Biologische Arbeitsstoffe 466 ist A. japonica der Risikogruppe 1 
zugeordnet [7]. 
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Empfehlung 

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV wird Amycolatopsis 
japonica als Spender- und Empfängerorganismus für gentechnische Arbeiten der Risiko-
gruppe 1 zugeordnet. 

Begründung 

A. japonica ist seit Jahrzehnten bekannt, gut von anderen, pathogenen Spezies der Gattung 
zu unterscheiden und bisher ausschließlich aus Bodenproben und nicht aus klinischen Proben 
isoliert. Im Genom von A. japonica liegen zwar einige Gene mit Homologie zu Virulenzfaktor-
genen vor und der Typusstamm ist als hämolytisch beschrieben. Als typischer Vertreter bo-
denbewohnender Actinomyceten verfügt er über viele Sekundärmetabolit-Biosynthesegen-
cluster. Daher können hämolytische Eigenschaften auch auf die Bildung eines Sekundärme-
tabolits zurückzuführen sein, der kein Toxin ist, das im Zusammenhang mit einer Pathogenität 
für Menschen oder Tiere steht. Die Bildung hämolytisch wirkender Polyenverbindungen wie 
Amphotericin A, Filipin und Fungimycin ist unter bodenbewohnenden Streptomyceten weitver-
breitet (ca. 50 % der Isolate) und bietet ggf. einen Überlebensvorteil bei der Konkurrenz um 
Nährstoffe in diesem Habitat [8]. 

Literatur 

1. Goodfellow M, Brown AB, Cai J, Chun J, Collins MD (1997). Amycolatopsis japonicum sp. nov., 
an Actinomycete Producing (S,S)-N,N'-Ethylenediaminedisuccinic Acid. Syst Appl Microbiol 
20(1):78–84. 

2. Songsumanus A, Tunvongvinis T, Tedsree N, Phongsopitanun W, Tanasupawat S (2025). 
Draft Genome Sequence and Antimicrobial Activity of Amycolatopsis japonica SB7-3 Isolated from 
Soil in Thailand. Microbiol Biotechnol Lett 53(1):100–7. 

3. Spohn M, Kirchner N, Kulik A, Jochim A, Wolf F, Muenzer P, Borst O, Gross H, Wohlleben 
W, Stegmann E (2014). Overproduction of Ristomycin A by activation of a silent gene cluster in 
Amycolatopsis japonicum MG417-CF17. Antimicrob Agents Chemother 58(10):6185–96. 

4. Stegmann E, Albersmeier A, Spohn M, Gert H, Weber T, Wohlleben W, Kalinowski J, Rückert 
C (2014). Complete genome sequence of the actinobacterium Amycolatopsis japonica MG417-
CF17(T) (=DSM 44213T) producing (S,S)-N,N'-ethylenediaminedisuccinic acid. J Biotechnol 
189:46–7. 

5. Virulence Factor Database (2025). VFDB search: Amycolatopsis japonica genome accession 
number 040649835.1 (BLASTx; core dataset). http://www.mgc.ac.cn/VFs/search_VFs.htm. Ge-
prüft am 18.08.2025. 

6. DSMZ (2025). Amycolatopsis japonica MG 417-CF 17. https://bacdive.dsmz.de/strain/13231. Ge-
prüft am 27.08.2025. 

7. TRBA (2015). Einstufung von Prokaryonten (Bacteria und Archaea) in Risikogruppen (TRBA 466). 
https://www.baua.de/DE/Angebote/Rechtstexte-und-Technische-Regeln/Regelwerk/TRBA/TRBA-
466.html. Geprüft am 09.10.2025. 

8. Bobek J, Filipová E, Bergman N, Čihák M, Petříček M, Lara AC, Kristufek V, Megyes M, Wur-
zer T, Chroňáková A, Petříčková K (2022). Polyenic Antibiotics and Other Antifungal Compounds 
Produced by Hemolytic Streptomyces Species. Int J Mol Sci 23(23):15045. 


	Allgemeines
	Empfehlung
	Begründung
	Literatur



