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Stellungnahme der ZKBS zur Risikobewertung von
Campylobacter avium, Campylobacter canadensis,
Campylobacter hominis und Campylobacter hyointestinalis ssp. lawsonii
als Spender- und Empfangerorganismus

gemaR § 5 Absatz 1 GenTSV

Allgemeines

Die Gattung Campylobacter umfasst Gram-negative, mikroaerophile, chemoorganotrophe,
nicht sporulierende, stabchenformige Bakterienspezies, die im Verdauungstrakt und auf Fort-
pflanzungsorganen von Menschen und Tieren vorkommen [1]. Einige Spezies der Gattung
sind als Erreger von Gastroenteritis und Sigmoiditis beschrieben [1]. Die Gattung Campylobac-
ter ist entsprechend der Arbeitnehmerschutzrichtlinie 2000/54/EG vom 18. September 2000
(geandert durch Richtlinie (EU) 2019/1833 vom 24. Oktober 2019) der Risikogruppe 2 zuge-
ordnet.

Campylobacter avium wurde erstmalig im Jahr 2006 aus dem Darminhalt gesunder Huhner
und Truthahne in italienischen Gefligelfarmen isoliert [2]. Die Spezies ist weltweit in Geflligel-
populationen verbreitet [2—4]. C. avium ist beweglich und wachst bei 37 bis 42 °C [2]. Die Ge-
nomsequenz einzelner Isolate liegt vor [5]. Gene fur Campylobacter-typische Virulenzfaktoren
wie das Campylobacter adhesion to fibronectin (CadF)-Protein oder Toxine, wie das cytolethal
distending toxin (CDT), liegen im Genom von C. avium gemaf Beschreibungen in Literatur [5]
und einem Abgleich mit der Virulence Factor Database (VFDB) nicht vor [6]. In den Techni-
schen Regeln fur Biologische Arbeitsstoffe (TRBA) 466 ,Einstufung von Prokaryonten (Bacte-
ria und Archaea)” wird C. avium der Risikogruppe 1 zugeordnet [7].

Campylobacter canadensis kommt im Darm gesunder Schrei- und Kanadakraniche vor [8, 9].
Die Spezies ist beweglich und wachst im Temperaturbereich zwischen 30 und 42 °C, wobei
das Optimum zwischen 40 und 42 °C liegt [8]. Die Genomsequenz einzelner Isolate liegt vor
[10]. Gene flr Campylobacter-typische Virulenzfaktoren, wie z. B. CadF, oder Toxine, wie z. B.
CDT, liegen im Genom von C. canadensis gemal’ einem Abgleich mit der VFDB nicht vor [6].
In den TRBA 466 ,Einstufung von Prokaryonten (Bacteria und Archaea)* wird C. canadensis
der Risikogruppe 1 zugeordnet [7].

Campylobacter hominis kommt im Darm gesunder Menschen vor [11, 12]. Die Spezies ist nicht
beweglich und wachst im Temperaturbereich zwischen 25 und 42 °C, wobei das Wachstum-
soptimum bei 37 °C liegt [11]. Bei einem 71-jahrigen abwehrgeschwachten Patienten mit aku-
ter Sepsis wurde eine Mischinfektion mit C. hominis und Clostridium hathewayi identifiziert,
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wobei unklar blieb wie groR der Beitrag von C. hominis zu den jeweiligen beobachteten Symp-
tomen war [13]. Die Genomsequenz einzelner Isolate liegt vor [14]. Abgesehen vom Campy-
lobacter invasion antigen B (CiaB) liegen gemal Beschreibungen in Literatur [14, 15] und ei-
nem Abgleich mit der VFDB [6] keine Campylobacter-typischen Virulenzfaktoren im Genom
vor. In Untersuchungen an Epithelzelllinien konnte gezeigt werden, dass C. hominis im Ge-
gensatz zum Pathogen Campylobacter concisus nicht in der Lage ist, an Epithelzellen zu ad-
harieren und einen monolayer von Epithelzellen zu tGberwinden [16]. In den TRBA 466 ,Ein-
stufung von Prokaryonten (Bacteria und Archaea)® wird C. hominis der Risikogruppe 1 zuge-
ordnet [7].

Campylobacter hyointestinalis ssp. lawsonii kommt primar im Darm von Schweinen vor [17,
18]. Die Subspezies ist beweglich und wachst bei 37 bis 42 °C [18]. C. hyointestinalis ssp.
lawsonii ist als Gastroenteritiserreger bei abwehrgesunden Menschen beschrieben [19-21].
Die Genomsequenz einzelner Isolate liegt vor [20, 22]. Im Genom der Spezies liegen mehrere
Campylobacter-typische Virulenzfaktoren wie z. B. CDT vor [20]. In den TRBA 466 ,Einstufung
von Prokaryonten (Bacteria und Archaea)“ wird C. hyointestinalis ssp. lawsonii der Risiko-
gruppe 1 zugeordnet [7].

Empfehlung

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV werden Campylobacter
avium, Campylobacter canadensis und Campylobacter hominis als Spender- und Empfange-
rorganismen fir gentechnische Arbeiten der Risikogruppe 1 zugeordnet.

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV wird Campylobacter
hyointestinalis ssp. lawsonii als Spender- und Empfangerorganismus fir gentechnische Arbei-
ten der Risikogruppe 2 zugeordnet.

Begriindung

Fur C. avium, C. canadensis und C. hominis liegen bisher keine wissenschaftlich fundierten
Hinweise auf ein Gefahrdungspotential fir den Menschen, Tiere und Pflanzen und die Umwelt
in ihrem Wirkungsgeflige vor.

Bei Campylobacter hyointestinalis ssp. lawsonii handelt es sich um einen Erreger, der beim
Menschen schwere Magen-Darm-Erkrankungen auslésen kann. Eine Infektion ist in der Regel
jedoch gut behandelbar. Im Genom der Subspezies liegen Gene fiur Campylobacter-spezifi-
sche Virulenzfaktoren vor.
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