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Stellungnahme der ZKBS zur Risikobewertung von
Bacteroides uniformis als Spender-

oder Empfangerorganismus gemaR § 5 Absatz 1 GenTSV

Allgemeines

Bacteroides uniformis gehoért zur Familie Bacteroidaceae (Phylum Bacteroidota) und ist
wesentlicher Bestandteil des intestinalen Mikrobioms von Menschen und Tieren [1-5]. Zudem
ist B. uniformis in Abwassern nachweisbar und gilt als Indikator fir fakale Verunreinigungen
von Gewassern [6, 7]. Das Bakterium ist ein obligat anaerober, Gram-negativer, Galle-
resistenter, nicht-sporenbildender, Katalase-negativer, stabchenférmiger Mikroorganismus [8,
9]. B. uniformis wird der Bacteroides fragilis-Gruppe zugeordnet, welche biochemisch ahnliche
Eigenschaften besitzt und zu den am haufigsten isolierten Bacteroidaceae bei anaeroben
Infektionen zahlt [10, 11].

B. uniformis exprimiert eine Anzahl an Kohlenhydrat-aktiven Enzymen (carbohydrate-active
enzymes, CAZymes) und ist dadurch in der Lage, komplexe Kohlenhydrate, Glykoside und
Isoflavone abzubauen [12—14]. Einige Bacteroides spp., vor allem Stdmme von B. fragilis, sind
in der Lage, eine Polysaccharidkapsel, Hdmolysine, Neuraminidasen und Enterotoxine zu
bilden. Bisher wurden diese oder andere spezifische Virulenzfaktoren in B. uniformis nicht
identifiziert [15, 16]. B. uniformis-Stamme weisen Antibiotikaresistenzen auf. Diese richten sich
u. a. gegen Clindamycin, Penicillin, Linezolid, Moxifloxacin und einer Reihe von Beta-Laktam-
Antibiotika [10, 15, 17]. Eine Plasmid-kodierte Chloramphenicol-Acetyltransferase wurde in
einem klinischen B. uniformis-Isolat identifiziert [18]. Zudem liegen Berichte Uber Bacteroides-
Isolate vor, in denen Clindamycin- und Erythromycinresistenzgene uUber chromosomale
Elemente oder in Verbindung mit einem konjugativen Plasmid Ubertragen wurden [15].

B. uniformis ist opportunistisch pathogen. Im Falle von Verletzungen der Darmwand oder bei
funktionell gestorter Darmdurchlassigkeit kénnen B. uniformis-Bakterien aus dem Darm
entweichen und schwerwiegende Infektionen auslésen. Dazu gehoéren Sepsis, Peritonitis
Osteomyelitis, Meningitiden oder Abszesse. Diese treten sowohl in immunsupprimierten als
auch immunkompetenten Personen auf [10, 15, 17, 19-22].

Ein potenziell probiotischer Stamm ist B. uniformis CECT 7771, der ursprunglich aus dem
Stuhl gesunder Sauglinge isoliert wurde. In Laborversuchen mit experimenteller Adipositas bei
Mausen reduzierte B. uniformis CECT 7771 die Kérpergewichtszunahme und Leberverfettung
und die damit einhergehenden entzundlichen Reaktionen [23, 24]. Die orale Verabreichung
von 108 bis 10"° koloniebildenden Einheiten (KBE) pro Tag an Mause oder Ratten lber einen
Zeitraum von sechs bzw. 90 Tagen ergab keine klinisch oder histologisch nachweisbaren
Nebenwirkungen [25, 26]. In einer Genomanalyse wurden im Stamm CECT 7771
chromosomale, nicht jedoch plasmidisch kodierte, Gene flr potentielle Resistenzen
gegenuber Beta-Laktam-Antibiotika und Tetrazyklinen nachgewiesen [27].
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In den Technischen Regeln fir Biologische Arbeitsstoffe 466 ,Einstufung von Prokaryoten
(Bacteria und Archaea) wird B. uniformis in die Risikogruppe 2 eingestuft [28].

Empfehlung

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV wird Bacteroides
uniformis als Spender- und Empfangerorganismus flr gentechnische Arbeiten der
Risikogruppe 2 zugeordnet.

Begriindung

Bacteroides uniformis ist ubiquitar verbreitet und kommt natirlicherweise im Darm von
Menschen und Tieren vor. Es kann bei intestinaler Translokation schwere Infektionen
hervorrufen. Der Stamm B. uniformis CECT 7771 zeigte in ersten Nagetierexperimenten
probiotische Eigenschaften und es liegen in diesen Labormodellen keine Hinweise auf ein
Gefahrdungspotential vor. Bis zur Vorlage weiterer Daten kann jedoch ein
Gefahrdungspotential fur den Menschen nicht ausgeschlossen werden.
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