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Brachyspira hyodysenteriae als Spender- und Empfangerorganismus

gemaR § 5 Abs. 1 GenTSV

Allgemeines

Brachyspira hyodysenteriae ist ein Gram-negatives, chemoorganotrophes, anaerobes, nicht
sporenbildendes, bewegliches und spirochatenférmiges Bakterium aus der Familie Brachy-
spiraceae [1]. Die Spezies wurde erstmalig 1971 beschrieben und zunachst der Gattung
Serpulina zugeordnet [2]. Auf Basis phylogenetischer Untersuchungen erfolgte 1997 die Zu-
ordnung zur Gattung Brachyspira [1].

Das Bakterium ist weltweit in Populationen von Schweinen verbreitet und vor allem bei Mast-
schweinen als Erreger von Dysenterie beschrieben [2, 3]. Hierbei handelt es sich um eine
infektidse Entziindung des Dickdarms, die mit Schmerzen, Gewichtsverlust, Diarrhoe und
einer erhdhten Mortalitat einhergeht [2, 3]. Zudem kommt B. hyodysenteriae weltweit ende-
misch in Hihner- und Stockentenpopulationen vor [4, 5]. Experimentelle und natlrliche Infek-
tionen bei Huhnern fihren ebenfalls zu einer mit Diarrhoe einhergehenden Darmentzindung
[4, 6]. Endemisch kolonisierte Stockenten zeigen keine Krankheitssymptome [5]. Eine
Schutzimpfung gegen B. hyodysenteriae-Infektionen steht nicht zur Verfiigung. Zur Eindam-
mung von Erkrankungen werden infizierte Tiere mit Pleuromutilin-Derivaten behandelt und
erganzend nicht-pharmazeutische HygienemalRnahmen angewandt [7, 8].

Die Genomsequenzen mehrerer Isolate liegen vor [3, 9]. Neben einzelnen Genen fur Hamo-
lysine sind im Genom von B. hyodysenteriae keine fur Gram-negative Bakterien typischen
Virulenzfaktoren kodiert [3, 10].

In der TRBA 466 ,Einstufung von Prokaryoten (Bacteria und Archaea) in Risikogruppen® wird
B. hyodysenteriae der Risikogruppe 2 mit der Bemerkung ,t“' zugeordnet [11].

't.  Pathogen fUr Wirbeltiere; der Mensch wird unter natiirlichen Bedingungen nicht befallen. Wegen
der geringen Wirtsspezifitat pathogener Prokaryonten kénnen allerdings auch von den meisten
primar nur tierpathogenen Arten bei Arbeiten mit hohen Erregerkonzentrationen Infektionsge-
fahren fir die Beschaftigten ausgehen. Solche Arten wurden deshalb der Risikogruppe 2 mit
der Zusatzbemerkung ,t* zugeordnet. Ist ein Prokaryont unter nattrlichen Bedingungen sowohl
human- als auch tierpathogen, wird die Kennzeichnung mit ,ht* verwendet.
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Empfehlung

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV wird Brachyspira hyo-
dysenteriae als Spender- und Empfangerorganismus flir gentechnische Arbeiten der Risiko-
gruppe 2 zugeordnet.

Begriindung

Bei B. hyodysenteriae handelt es sich um einen weltweit verbreiteten Dysenterieerreger bei
Mastschweinen und Hihnern. Infektionen sind in der Regel gut behandelbar.
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