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Stellungnahme der ZKBS zur Risikobewertung von Eggerthella lenta  

als Spender- und Empfängerorganismus 

gemäß § 5 Absatz 1 GenTSV 

Allgemeines 

Bei Eggerthella lenta handelt es sich um ein Gram-positives, obligat anaerobes, nicht beweg-

liches, nicht sporulierendes, stäbchenförmiges Bakterium der Familie Eggerthellaceae [1, 2]. 

Vor der taxonomischen Reklassifizierung im Jahr 1999 wurde die Spezies der Gattung Eubac-

terium zugeordnet [2]. 

E. lenta wurde erstmalig in den 1930er Jahren aus humanen Stuhlproben isoliert [1]. Das Bak-

terium ist Teil der normalen humanen Darmflora [3]. Es liegen Berichte über Infektionen des 

Blutkreislaufs und der Weichteile bei abwehrgesunden und abwehrgeschwächten Patienten 

vor [4–9]. Die überwiegende Mehrheit der E. lenta-assoziierten Infektionen steht im Zusam-

menhang mit Störungen der intestinalen Barriere [7–9]. Alle Isolate waren empfindlich gegen-

über Amoxicillin-Clavulanat, Metronidazol und Meropenem.[8]. 

Die Genomsequenzen einzelner Isolate liegen vor [3, 10, 11]. Die Virulenzmechanismen von 

E. lenta sind bisher nicht aufgeklärt. Ein Abgleich der Genomsequenzen mit der Virulence 

Factor Database (VFDB) zeigt, dass im Genom einzelne Virulenzfaktorgene vorliegen, darun-

ter eines kodierend für Hämolysin III [12]. Außerdem liegen einzelne Gene vor, die für Fitness-

faktoren und Immunmodulatoren kodieren. E. lenta-Zellen adhärieren effektiv an Zellen von 

Darmkrebs [3].  

In den Technischen Regeln für Biologische Arbeitsstoffe 466 „Einstufung von Prokaryonten 

(Bacteria und Archaea)“ wird E. lenta in die Risikogruppe 2 mit dem Zusatz ht1 eingestuft [13]. 

Empfehlung 

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV wird Eggerthella lenta 

als Spender- und Empfängerorganismus für gentechnische Arbeiten der Risikogruppe 2 zu-

geordnet. 

 

 

 

1 Pathogen für Mensch und Wirbeltiere, aber i. d. R. keine Übertragung zwischen beiden Wirtsgruppen 
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Begründung 

Bei E. lenta handelt es sich um einen Erreger, der beim Menschen schwere Infektionen des 

Blutkreislaufs und der Weichteile auslösen kann. Infektionen sind in der Regel jedoch gut be-

handelbar.  
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