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Stellungnahme der ZKBS zur Risikobewertung von
Amycolatopsis japonica

als Spender- und Empfangerorganismus gemaf § 5 Abs. 1 GenTSV

Allgemeines

Amycolatopsis japonica ist ein Gram- und Katalase-positiver, aerober, nicht-saurefester, 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 wachst 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 phanoty-
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-
kundarmetabolit-Biosynthesegenen vor [2—4], jedoch auch Gene mit Homologie zu Virulenz-
faktorgenen [5]. Hierbei handelt es sich einerseits um Gene fir Uberlebens- oder fitness-Fak-
toren wie Zweikomponenten-Signalsysteme, Transporterproteinen, einem Gencluster fur die
Siderophor-Biosynthese und ein antibakterielles Toxin. Anderseits liegen auch Gene fiir Viru-
lenzfaktoren vor, die in direktem Zusammenhang mit einer moglichen Pathogenitat stehen
kénnten. Dabei handelt es sich um Gene mit Homologie zu Genen flr Adhasine (die Ser-Asp-
reichen Fibrinogen-Bindeproteine SdrE und SdrD von Staphylococcus aureus) und Biosynthe-
segenen flir 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) ha-
molytisch ([6] und pers. Kommunikation DSMZ). Unter den identifizierten mdglichen Virulenz-
faktorgenen ist jedoch kein Gen mit Homologie zu einem Hamolysin-Biosynthesegen.

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

In den Technischen Regeln fiir 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 Empfangerorganismus flr gentechnische Arbeiten der Risiko-
gruppe 1 zugeordnet.

Begriindung

A. japonica ist seit Jahrzehnten bekannt, gut von anderen, pathogenen Spezies der Gattung
zu unterscheiden und bisher ausschliel3lich 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 hamolytisch beschrieben. Als typischer Vertreter bo-
denbewohnender Actinomyceten verfligt er Uber viele Sekundarmetabolit-Biosynthesegen-
cluster. Daher kdnnen hamolytische Eigenschaften auch auf die Bildung eines Sekundarme-
tabolits zurtickzuflihren sein, der kein Toxin ist, das im Zusammenhang mit einer Pathogenitat
fir Menschen oder Tiere steht. Die Bildung hamolytisch wirkender Polyenverbindungen wie
Amphotericin A, Filipin und Fungimycin ist unter bodenbewohnenden Streptomyceten weitver-
breitet (ca. 50 % der Isolate) und bietet ggf. einen Uberlebensvorteil bei der Konkurrenz um
Nahrstoffe in diesem Habitat [8].
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