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Allgemeines

Clostridium tarantellae ist ein Gram-positives, anaerobes, chemoorganotrophes, sporenbil-
dendes, nicht bewegliches und stédbchenférmiges Bakterium aus der Familie Clostridiaceae
[1]. Die Spezies wurde erstmalig 1977 beschrieben und zunachst der Gattung Eubacterium
zugeordnet [2]. Auf Basis phylogenetischer Untersuchungen erfolgte 2016 die Zuordnung zur
Gattung Clostridium [1].

Das Bakterium kommt in verschiedenen Wirbeltieren einschliellich des Menschen vor [2-5].
Es wachst in einem Temperaturbereich zwischen 15 bis 40 °C, bei einem pH zwischen 5,6
und 8,0 und einer Salinitat von 0 bis 2 % NaCl (w/v), wobei das Wachstumsoptimum zwischen
25 und 37 °C liegt [1].

C. tarantellae wurde als Erreger schwerer Erkrankungen in Fischen, darunter GrolRkopfmeer-
aschen, Snooks und Golfflundern, sowie Marderhunden identifiziert [3, 6].Experimentell infi-
zierte Fische zeigten dunkle Pigmente auf der Haut und ein taumelndes Verhalten im Wasser.
Im spateren Infektionsverlauf verloren die Tiere ihren Orientierungssinn und verstarben [6].
Infizierte Marderhunde verstarben in Folge langanhaltender Appetitlosigkeit und wiesen ne-
krotische Gewebeveranderungen an Herz, Niere, Milz und Leber auf [3]. Meerschweinchen,
die mit einer nicht ndher beschrieben Infektionsdosis C. tarantellae intraperitoneal infiziert
worden waren, zeigten keine Krankheitssymptome [2].

Bei zwei Patienten, die aufgrund einer onkologischen Erkrankung bzw. immunsupprimieren-
der medikamentéser Therapie als abwehrgeschwacht anzusehen sind, wurde C. tarantellae
als Ursache einer Wirbelkdrper- und Bandscheibeninfektion [5] bzw. septischen Arthritis [4]
identifiziert. Infektionen sind durch Gabe von Metronidazol und Amoxicillin behandelbar.

Die Genomsequenz des Typusstammes liegt vor [7]. Neben einzelnen Genen, kodierend fir
Hamolysine, sind im Genom des Typusstammes keine Clostridium-typischen Virulenzfaktoren
kodiert [7, 8].

In der TRBA 466 ,Einstufung von Prokaryoten (Bacteria und Archaea) in Risikogruppen® wird
C. tarantellae der Risikogruppe 2 mit der Anmerkung ,t“' zugeordnet [9].

't Pathogen fur Wirbeltiere; der Mensch wird unter nattrlichen Bedingungen nicht befallen. Wegen
der geringen Wirtsspezifitdt pathogener Prokaryonten kénnen allerdings auch von den meisten
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Empfehlung

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV wird Clostridium ta-
rantellae als Spender- und Empfangerorganismus fir gentechnische Arbeiten der Risiko-
gruppe 2 zugeordnet.

Begriindung

Bei C. tarantellae handelt es sich um ein Bakterium, das pathogen fir marine und terrestrische
Vertebraten ist.
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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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