BVL_FO_05_4100_402_V2.2

\J zkBS

Zentrale Kommission fir die
Biologische Sicherheit

Az. 08020204.0003.0032 November 2025

Stellungnahme der ZKBS zur Risikobewertung von
Corynebacterium amycolatum, Corynebacterium aurimucosum,
Corynebacterium macginleyi, Corynebacterium pseudodiphtheriticum und
Corynebacterium simulans als Spender- und Empfangerorganismen

gemaR § 5 Absatz 1 GenTSV

Allgemeines

Die Gattung Corynebacterium umfasst Gram-positive, fakultativ anaerobe, chemoorganotro-
phe, nicht sporulierende, nicht bewegliche, stabchenfdérmige Bakterienspezies, die in der Um-
welt und als Teil des dermalen Mikrobioms beim Wirbeltieren einschliellich des Menschen
vorkommen [1]. Sie ist der Familie der Corynebacteriaceae und der Klasse der Actinobacteria
zugeordnet [1]. Viele Spezies der Gattung sind als tierische und humane Krankheitserreger
beschrieben [1].

C. amycolatum wurde erstmals 1988 aus Hautproben gesunder Menschen isoliert [2]. Das
Bakterium wachst fakultativ aerob bei Temperaturen oberhalb von 10 und bis zu 40 °C, mit
einem Temperaturoptimum von 37 °C, sowie bei einer NaCl-Konzentration von bis zu 10 %
(w/v) [2]. C. amycolatum ist als opportunistischer Erreger beschrieben. Bei abwehrgesunden
Patienten treten C. amycolatum-Infektionen nur selten auf und fiihren zu Weichteilabzessen,
darunter auch Abzesse an und Entziindungen der Brust [3, 4]. Bei einem 9-jahrigen Madchen
wurde C. amycolatum als Erreger einer Entziindung der Vaginalschleimhaut diagnostiziert [5].

Bei abwehrgeschwéchten Patienten liegen Berichte tUber Ulcus corneae, Steilbeinfisteln so-
wie Infektionen des Bauchfells, des Blutstroms, der Herzinnenhaut, von Knochen, des Ohres,
der Weichteile und von Wunden vor [6—-13]. Im veterinarmedizinischen Kontext wurde eine
Harnwegsinfektion bei einer 11-jahrigen Katze mit chronischem Nierenleiden beschrieben
[14].Die Infektionen waren in der Regel gut mit Doxyzyklin oder Vancomycin therapierbar.

Die Genomsequenzen einiger C. amycolatum-Isolate liegen vor [15—-17]. Isolate der Spezies
weisen einzelne Virulenzfaktoren auf, die mit dem Uberleben unter Stress assoziiert sind, so-
wie das GroEL-Gen und Gene kodierend fur einen SpaA-ahnlichen Pilus [18]. Die letztgenann-
ten Gene sind mit der Adhasion an und Invasion von Zellen und Geweben assoziiert [19-21].

In der TRBA 466 ,Einstufung von Prokaryonten (Bacteria und Archaea) in Risikogruppen® wird
C. amycolatum in die Risikogruppe 2 mit dem Hinweis ,ht'“ eingeordnet [22].

1 Pathogen fiir Mensch und Wirbeltiere, aber i. d. R. keine Ubertragung zwischen beiden Wirtsgruppen.
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C. aurimucosum wurde erstmals 2002 aus Blutproben von Bronchitispatienten isoliert [23]. Das
Bakterium wachst fakultativ anaerob bei Temperaturen oberhalb von 25 bis zu 42 °C, mit ei-
nem Temperaturoptimum von 35 °C [23, 24]. C. aurimucosum ist als opportunistischer Erreger
beschrieben. Bei einer abwehrgesunden 34-jahrigen Patientin wird C. aurimucosum in Verbin-
dung mit einer Fehlgeburt gebracht [25]. Bei einem 52-jahrigen abwehrgesunden Patienten
wurde C. aurimucosum als Erreger einer Harnwegsinfektion identifiziert [26]. Bei abwehrge-
schwachten Patienten liegen Berichte Uber Blutstrominfektionen [27, 28] und einer Hirnhaut-
entziindung bei einem Neugeborenen [29] vor.

Die Genomsequenzen einzelner C. aurimucosum-Isolate liegen vor [25, 30]. Isolate der Spe-
zies weisen einzelne Virulenzfaktoren auf, die mit dem Uberleben unter Stress assoziiert sind,
sowie das GroEL-Gen und Gene kodierend flr einen SpaA-ahnlichen Pilus [31]. Die letztge-
nannten Gene sind mit der Adhasion an und Invasion von Zellen und Geweben assoziiert [19—
21].

In der TRBA 466 ,Einstufung von Prokaryonten (Bacteria und Archaea) in Risikogruppen® wird
C. aurimucosum in die Risikogruppe 1 mit dem Hinweis ,+2“ eingeordnet [22].

C. macginleyi wurde erstmals 1995 beschrieben als Erreger von Ulcus corneae [32].
C. macginleyi ist ebenfalls als opportunistischer Erreger beschrieben. Bei abwehrgesunden
Patienten tritt das Bakterium haufig als Erreger von Infektionen des Auges auf, darunter Ulcus
corneae, Keratitis und Konjunktivitis [32—36]. Diese sind in der Regel, u. a. mit Vancomycin,
gut therapierbar. Bei abwehrgeschwachten Patienten ist C. macginleyi auch als Erreger
schwerer Infektionen beschrieben, darunter Entztindungen des Blutstroms, der Harnwege, der
Lunge und von Wunden [37—42].

Die Genomsequenzen einiger C. macginleyi-lsolate liegen vor [43, 44]. Isolate der Spezies
weisen einzelne Virulenzfaktoren auf, die mit dem Uberleben unter Stress assoziiert sind, so-
wie das GroEL-Gen [45]. Letzteres ist mit der Adhasion und Invasion von Zellen und Geweben
assoziiert [19, 20].

In der TRBA 466 ,Einstufung von Prokaryonten (Bacteria und Archaea) in Risikogruppen® wird
C. macginleyi in die Risikogruppe 2 eingeordnet [22].

C. pseudodiphtheriticum ist ein Kommensale der Haut und Nasenschleimhaut [1]. Das Bakte-
rium wachst fakultativ anaerob und hat ein Temperaturoptimum von 37 °C [1]. C. pseudodiph-
theriticum ist ebenfalls als opportunistischer Erreger beschrieben. Bei abwehrgesunden Pati-
enten treten C. pseudodiphtheriticum-Infektionen der Knochen, Gelenke und Herzinnenhaut
selten in Folge operativer Eingriffe auf [46-50]. In Einzelfallen wurden auch Infektionen der
Atemwege und der Haut bei abwehrgesunden Patienten beschrieben [51-54]. Bei abwehrge-
schwachten Patienten ist das Bakterium als Erreger von Infektionen der Atemwege, des Blut-
stroms, der Gelenke, der Harnwege und der Herzinnenhaut beschrieben [46, 51, 52, 55-59].

Die Genomsequenzen einiger C. pseudodiphtheriticum-lsolate liegen vor [60—62]. Isolate der
Spezies weisen einzelne Virulenzfaktoren auf, die mit dem Uberleben unter Stress assoziiert
sind, sowie das GroEL-Gen [63]. Letzteres ist mit der Adhasion und Invasion von Zellen und
Geweben assoziiert [19, 20].

2 In Einzelfallen als Krankheitserreger nachgewiesen oder vermutet, (iberwiegend bei erheblich ab-
wehrgeminderten Menschen; Identifizierung der Art oft nicht zuverlassig.
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In der TRBA 466 ,Einstufung von Prokaryonten (Bacteria und Archaea) in Risikogruppen® wird
C. pseudodiphtheriticum in die Risikogruppe 2 eingeordnet [22].

C. simulans wurde 2000 erstmalig beschrieben auf Grundlage von drei Isolaten aus einem
FulRabszess, einer Lymphknotenbiopsie und einem Furunkel [64]. Das Bakterium wachst bei
Temperaturen oberhalb von 20 und bis zu 42 °C, wobei das Temperaturoptimum bei 37 °C
liegt [64]. Auch C. simulans ist als opportunistischer Erreger beschrieben. Bei einer abwehr-
gesunden 55-jahrigen Patientin wurde C. simulans als Erreger einer Wundinfektion nach einer
Operation zur Behandlung einer Sprunggelenkfraktur identifiziert [65]. Bei abwehrgeschwach-
ten Patienten wurden Infektionen der Wirbelkorper und der Herzinnenhaut beschrieben [66—
68]. Die Infektion sind in der Regel gut, u. a. mit Vancomycin, therapierbar.

Die Genomsequenzen einiger C. simulans-Isolate liegen vor [69, 70]. Isolate der Spezies wei-
sen einzelne Virulenzfaktoren auf, die mit dem Uberleben unter Stress assoziiert sind, sowie
das GroEL-Gen und Gene kodierend fir einen SpaA-ahnlichen Pilus [71]. Die letztgenannten
Gene sind mit der Adhasion an und Invasion von Zellen und Geweben assoziiert [19-21].

In der TRBA 466 ,Einstufung von Prokaryonten (Bacteria und Archaea) in Risikogruppen® wird
C. simulans in die Risikogruppe 2 eingeordnet [22].

Empfehlung

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV werden Corynebac-
terium amycolatum, Corynebacterium aurimucosum, Corynebacterium macginleyi, Coryne-
bacterium pseudodiphtheriticum und Corynebacterium simulans als Spender- und Empfange-
rorganismen fur gentechnische Arbeiten der Risikogruppe 2 zugeordnet.

Begriindung

C. amycolatum, C. aurimucosum, C. macginleyi, C. pseudodiphtheriticum und C. simulans
sind Kommensale der Haut und Schleimhaute im Menschen. Erkrankungen abwehrgesunder
Menschen durch die finf Corynebakterien kommen vor, sind aber selten. Es handelt sich bei
den Bakterien um opportunistische Krankheitserreger, die besonders Menschen mit schweren
primaren Erkrankungen infizieren. In der Regel sind die Erkrankungen gut behandelbar.
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