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Stellungnahme der ZKBS zur Risikobewertung von

Borrelia spielmanii und Borrelia valaisiana

als Spender- und Empfängerorganismen

gemäß § 5 Abs. 1 GenTSV

Allgemeines

Borrelia spielmanii und Borrelia valaisiana (Synonyme Borreliella spielmanii bzw. Borreliella 
valaisiana) sind Gram-negative, mikroaerophile, bewegliche Spirochäten der Familie  Borre-
liaceae. Sie gehören zum Borrelia burgdorferi sensu lato-Spezieskomplex [1], dessen Mitglie-
der durch major locus sequence typing (MLST) [2] oder Analyse der Sequenz der intergeni-
schen Region der 5S rRNA- und 23S rRNA-Gene sowie des ospA- und des rpoB-Gens [3, 4] 
voneinander unterschieden werden können.  Im Vergleich zu den anderen Vertretern des 
Spezieskomplex sind B. spielmanii und B. valaisiana eher selten.

B.     spielmanii   ist europaweit verbreitet [1, 5] und wurde auch in Algerien in Zecken nachge-
wiesen [6]. Das Bakterium wurde isoliert aus dem Menschen [7] sowie aus den Zecken Ixodes 
hexagonus [8],  Ixodes ricinus [1, 2, 9–11] und Hyalomma excavatum [6]. Reservoirwirte für 
B. spielmanii sind v. a.  Haselmäuse und Gartenschläfer  [1],  aber  auch Igel,  Waldmäuse, 
Gelbhalsmäuse, Wanderratten und Hausmäuse [8, 12–14].

Infizierte  Menschen  zeigten  den  für  Lyme-Borreliose  typischen  Hautausschlag  Erythema 
migrans. Weitere Symptome der Lyme-Borreliose wie Abgeschlagenheit, Gelenkschmerzen, 
Muskelschmerzen, Fieber oder Nachtschweiß oder geschwollene Lymphknoten wurden nicht 
beobachtet [1, 11, 15–19].

B. spielmanii ist suszeptibel für Clarithromycin, Erythromycin, Ceftriaxon, Doxyzyklin/Cefuro-
xim und Amoxicillin [17, 18, 20], jedoch resistent gegen Fluorchinolone [20].

Die Genomsequenz von B. spielmanii liegt vor [21]. Das Genom enthält Gene für Adhäsine, 
Flagellen und Proteine, die zur Komplement-Evasion beitragen (u. a. cspA, cspZ, ospE), so-
wie Gene mit Homologie zu Listeriolysin von Listeria innocua und einem Typ-6-Sekretions-
system von Pseudomonas aeruginosa [22].

B. valaisiana ist ebenfalls europaweit sowie in Asien verbreitet [23–31]. Das Bakterium wurde 
aus Zecken verschiedener Ixodes spp. [2, 25, 28, 30, 32] und Hyalomma rufipes [33] isoliert. 

Als Reservoirwirte von B. valaisiana werden hauptsächlich Singvögel angenommen [34–36], 
das Bakterium wurde jedoch in China auch in verschiedenen Kleinsäugern [37] sowie in 
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Wald-, Gelbhals- und Rötelmäusen in Italien [38] nachgewiesen. DNA von B. valaisiana wur-
de in Stanzbiopsien aus dem Erythema migrans von humanen Patienten [39] sowie in der 
Rückenmarksflüssigkeit eines 61jährigen Patienten mit Lähmungserscheinungen [40] detek-
tiert. Eine retrospektive Studie stellte fest, dass Probanden, die von mit B. valaisiana infizier-
ten  Zecken gestochen worden waren, eine hohe Rate der Serokonversion zeigten, jedoch 
keine Krankheitssymptome, die einer Infektion mit B. valaisiana zugeordnet werden konnten 
[41].

B. valaisiana ist suszeptibel für Amoxicillin, Azithromycin, Doxyzyklin, Ceftriaxon und Cefuro-
xim [42].

Die Genomsequenz von B. valaisiana liegt vor [21]. Das Genom enthält Gene für Adhäsine, 
Flagellen und Proteine, die zur Komplement-Evasion beitragen (u. a. cspA, cspZ, ospE), so-
wie Gene mit Homologie zu Genen für Hämolysin von Escherichia coli und Listeriolysin von 
L. innocua [43].

In der TRBA 466 „Einstufung von Prokaryonten (Bacteria und Archaea)“ werden B. spielmanii  
und B. valaisiana der Risikogruppe 2 mit dem Zusatz „Z“1 zugeordnet.

Empfehlung

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV werden Borrelia spiel-
manii  und  Borrelia  valaisiana  als Spender-  und Empfängerorganismen für  gentechnische 
Arbeiten der Risikogruppe 2 zugeordnet.

Begründung

B. spielmanii kann bei infizierten Menschen Erythema migrans auslösen. Die Einstufung von 
B. valaisiana  erfolgt  vorsorglich,  da ein geringes Gefährdungspotenzial  wegen der  engen 
Verwandtschaft zu pathogenen Bakterien des  B. burgdorferi  sensu lato-Spezieskomplexes, 
des Nachweises der DNA in humanen Patienten, der hohen Rate der Serokonversion in 
Menschen, die von infizierten Zecken gestochen wurden, und der im Genom vorliegenden 
Virulenzgene nach dem aktuellen Kenntnisstand nicht auszuschließen ist. 
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