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Empfehlung der ZKBS zur Risikobewertung von
Desulfitobacterium hafniense
als Spender- und Empfangerorganismus fur gentechnis che Arbeiten
gemal § 5 Absatz 1 GenTSV

Allgemeines

Bei den Vertretern der Gattung Desulfitobacterium handelt es sich um Gram-positive
Bakterien, die zu der Familie der Peptococcaceae innerhalb der Ordnung Clostridiales
gehdren. Die Isolierung der Desulfitobacterium hafniense-Stdmme erfolgte aus
verschiedenen Umweltbereichen wie Boden, Klarschlamm oder SiiRwassersediment, wobei
diese zumeist mit halogenierten, organischen Verbindungen kontaminiert waren [1-7], sowie
aus den Fazes einer gesunden Frau [8]. Urspriinglich auch als D. frappieri-Stamme benannt,
belegen weitere taxonomische Analysen die nahe Verwandtschaft der Isolate untereinander
und eine Spezieszuordnung zu D. hafniense [9]. Die stdbchenférmigen Bakterien zeichnen
sich durch eine anaerobe Lebensweise aus, die je nach Isolat auch aerotolerant sein kann.
Durch eine laterale BegeiBelung sind die Bakterien beweglich. Optimale
Wachstumsbedingungen liegen bei neutralen pH-Werten (pH 6,5 - 7,8) und Temperaturen
zwischen 25 - 40 °C vor. Bei einigen der Stamme konnte eine Endosporenbildung gezeigt
werden. Von besonderem Interesse ist die Fahigkeit der Umweltisolate, chlorhaltige
Verbindungen durch Dehalogenierung zu verwerten. Als Elektronenakzeptoren kdnnen sie
neben den halogenhaltigen, organischen Verbindungen z. B. auch Nitrat, Sulfit oder Metalle
nutzen; als Elektronenspender dienen beispielsweise H,, Format, Laktat oder Pyruvat [9].
Das Isolat aus den humanen Fazes weist die Fahigkeit zur Dehalogenierung nicht auf.
Diskutiert wird eine Anpassung des Stammes an eine Umgebung, in der halogenhaltige
Verbindungen nicht vorherrschen, so dass alternative Elektronenakzeptoren genutzt werden.
Die Genomsequenzierungen der D. hafniense-Stdmme Y51 und DCB-2 [10,11] erméglichen
einen Uberblick (iber die kodierenden Regionen. So verfiigen die Bakterien tiber Gen-cluster,
die ihnen eine Dehalogenierung, Metall-Reduktion, N,- und CO,-Fixierung, anaerobe
Respiration, Sauerstoff-Toleranz, Sporenbildung und eine Biofilm-Bildung erlauben. Gene fur
Pathogenitatsdeterminanten wie Adhasine, Invasine oder Toxine wurden nicht identifiziert
[11].

Von der Berufsgenossenschaft Rohstoffe und chemische Industrie (BG RCI) werden
Desulfitobacterium hafniense, wie auch die anderen bereits beschriebenen Spezies der
Gattung Desulfitobacterium, der Risikogruppe 1 zugeordnet [12]. In der ATCC-
Stammsammlung ist Desulfitobacterium hafniense als biosafety level 1-Organismus gefihrt.

Bewertung

Gemadll § 5 Abs. 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien im Anhang | GenTSV wird
Desulfitobacterium hafniense als Spender- und Empfangerorganismus fir gentechnische
Arbeiten der Risikogruppe 1 zugeordnet.



Begrindung

Das Bakterium Desulfitobacterium hafniense ist hinsichtlich taxonomischer Verwandtschaft,
Herkunft, Wachstumsbedingungen und Nahrstoffanspriichen soweit charakterisiert, dass ein
pathogenes Potenzial fir Mensch, Tier und Umwelt nach derzeitigem Erkenntnisstand nicht
zu erwarten ist.
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