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Empfehlung der ZKBS zur Risikobewertung von Bdellovibrio bacteriovorus
als Spender- oder Empfangerorganismus
gemaR § 5 Absatz 1 GenTSV

Allgemeines

Bdellovibrio bacteriovorus ist ein Gram-negatives, aerobes, begeilleltes d-Proteobakterium,
das weltweit verbreitet ist und aus Boden-, StiRwasser-, Salzwasser- und Abwasserproben
isoliert wurde [1 - 5]. Sein Lebenszyklus gliedert sich in acht Phasen. Nach dem Aufsplren
von und Anheften an einem Wirtsbakterium dringt B. bacteriovorus in dessen Periplasma ein.
Es beginnt die Synthese eigener Makromolekule sowie die Bildung des Bdelloplasten aus dem
befallenen Bakterium durch Abbau von Makromolekilen des Wirts, aus denen eigene
Molekile resynthetisiert werden. Aus zunachst einer grofsen Tochterzelle entstehen einzelne
begeillelte Zellen, die durch Abgabe von Iytischen Enzymen den Bdelloplasten zerstoren [6,
7]. Wirte sind Gram-negative Bakterien wie z. B. Escherichia, Klebsiella, Pseudomonas,
Salmonella, Shigella, Vibrio und Yersinia [1, 8].

Es wurde auch das Auftreten wirtsunabhangiger Mutanten (Typ I, II) von B. bacteriovorus
beschrieben, wobei Typ | bakteriellen Zellextrakt im Medium erfordert [1].

In Biofilmen mit Gram-positiven Bakterien wurde gezeigt, dass sich B. bacteriovorus HD100
an Staphylococcus aureus anheftet, um Aminosauren und ATP aufzunehmen [9].

Die Genomsequenz von B. bacteriovorus HD100 wurde 2004 veroffentlicht [10].

B. bacteriovorus HD100 befiel in einer in vitro-Gemeinschaft von sechs humanen oralen
Mikroorganismen gezielt Wirtsbakterien wie Aggregatibacter actinomycetemcomitans und
Fusobacterium nucleatum [11]. In intestinalen Biopsien konnte B. bacteriovorus HD100 sowohl
von Patienten mit ulzerativer Colitis als auch gesunden Menschen nachgewiesen werden [12].

In einer Futterungsstudie mit Hihnern wurde untersucht, ob B. bacteriovorus zur Behandlung
von Salmonella-Infektionen eingesetzt werden kann. Dazu wurden 9,8 x 107 plaque-forming
units (PFU) B. bacteriovorus HD100 oral an zwei Tage alte Huhner verabreicht, die zuvor mit
3,16 x 107 colony-forming units (CFU) Salmonella infiziert worden waren. Die zOkale
Konzentration von Salmonella wurde durch die Behandlung mit B. bacteriovorus reduziert. In
der nicht mit Salmonella infizierten Kontrollgruppe zeigte sich nach 28 Tagen, dass die
Zusammensetzung der Darmflora gegenuber der natlrlichen verandert war, es traten jedoch
keine Effekte auf das Wachstum und Wohlbefinden der Tiere auf [13].

C57BL/6 Mause zeigten nach einer intranasalen Verabreichung von 7 x 10° PFU B.
bacteriovorus HD100 oder 5 x 108 PFU B. bacteriovorus 109J nach einer Stunde oder nach
Verabreichung von 1 x 10° PFU B. bacteriovorus HD100 bzw. 109J nach 24 und 48 Stunden
keine Auffalligkeiten gegenlber der Kontrollgruppe, der Phosphat-gepufferte Kochsalzlésung
appliziert worden war. Auch nach einer intravenésen Injektion mit 1 x 108 PFU B. bacteriovorus
109J zeigten C57BL/6 Mausen 20 Tage spater keine Auffalligkeiten [14].

In der TRBA 466 Einstufung von Prokaryonten (Bacteria und Archaea) in Risikogruppen ist
B. bacteriovorus in die Risikogruppe 1 eingruppiert [15].
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Empfehlung

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien im Anhang | GenTSV wird B. bacteriovorus
als Spender- und Empfangerorganismus fir gentechnische Arbeiten der Risikogruppe 1
zugeordnet.

Begriindung

Obwohl B. bacteriovorus weltweit verbreitet ist, gibt es keine Hinweise darauf, dass es fir
Menschen, Tiere oder Pflanzen pathogen ist.
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