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als Spender- oder Empfangerorganismus
gemaR § 5 Absatz 1 GenTSV

Allgemeines

Enterococcus mundtii ist ein nicht-motiles, Gram-positives, nicht-hdmolytisches, Katalase-ne-
gatives und fakultativ anaerobes Bakterium aus der Familie der Enterococcaceae. Es wachst
in einem Temperaturbereich von 10 bis 42 °C und ist zur homofermentativen Milchsaurega-
rung in der Lage [1].

E. mundtii ist weltweit verbreitet und kann von verschiedenen Habitaten wie Pflanzen und Bo-
den, dem Verdauungstrakt von Insekten, Reptilien und Saugern sowie aus dem Abwasser
isoliert werden. Auch von Eutern von Kihen sowie damit in Kontakt gekommenen Handen
wurde das Bakterium bereits isoliert [1 - 9].

Die Genomsequenz verschiedener Stdmme von E. mundtii wurde verdffentlicht [10 - 14]. Ein
Vergleich mit den Genomsequenzen von Enterococcus faecium und Enterococcus faecalis
ergab, dass im Genom von E. mundtii Gene vorliegen, die homolog zu Virulenzfaktorgenen
aus E. faecium bzw. E. faecalis sind. Dabei handelt es sich um Gene, die fir Adhasine und
Pili oder fur Proteine kodieren, die an der Kapsel- und Zellwandbiosynthese oder der Stress-
antwort beteiligt sind. Die Zahl der Virulenzfaktorgene ist im Vergleich zu E. faecalis und
E. faecium jedoch geringer. Darliber hinaus fehlen einige Gene, die fiir Proteine mit Ahnlichkeit
zu den wichtigsten Virulenzfaktoren von E. faecium und E. faecalis kodieren, wie die Serinpro-
tease SprE, die Gelatinase GelE, den Cytolysin-Aktivator Cyl, das Adharenzprotein Agg und
das Immunevasionsprotein Esp [15].

E. mundtii wurde als Verursacher einer Endophthalmitis bei einem immunkompetenten Gart-
ner identifiziert, wobei die anhand physiologischer Merkmale zunachst E. faecium als Verur-
sacher der Endophthalmitis identifiziert worden war. Gegen diese Diagnose sprach aber, dass
die Erreger nicht motil waren und die Kolonien eine gelbe Farbung aufwiesen. Durch die Se-
quenzierung des 16S rRNA- und des sodA-Gens wurde der Nachweis erbracht, dass es sich
bei dem Erreger um E. mundtii handelte. Die Endophthalmitis wurde erfolgreich durch eine
Vitrektomie und die Verabreichung von Imipenem behandelt [16].

Daneben wurde E. mundtii als Erreger einer Enterococcus-Bakteriamie bei acht Patienten
identifiziert, die weder durch E. faecalis, noch durch E. faecium verursacht worden war. Der
Immunstatus dieser Patienten wurde nicht beschrieben. Die Wahrscheinlichkeit, an einer we-
der durch E. faecalis, noch durch E. faecium verursachten Enterococcus-Bakteridmien zu er-
kranken, ist jedoch bei Immunsupprimierten erhdht [17].

Bei Zucht-Seidenraupen, die mit definiertem, Chloramphenicol-haltigem Futter aufgezogen
wurden, wurde E. mundtii als Erreger der Schlaffsucht (Flacherie) identifiziert [18]. Die Erkran-
kung wurde hierbei wahrscheinlich durch eine Stérung der gesunden Mikroflora der Seiden-
raupe aufgrund der Anwesenheit des Antibiotikums beglinstigt. Es wurde gezeigt, dass
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E. mundtii auf Maulbeerblattern vorkommen kann, mit diesen Maulbeerblattern gefitterte Sei-
denraupen keine Schlaffsucht-Symptome zeigen und auch im Verdauungstrakt von gesunden,
mit Maulbeerblattern gefltterten Seidenraupen E. mundtii nachgewiesen werden kann [19].

Die orale Verabreichung eines E. mundtii-Stammes an die Larven des Rotbraunen Reismehl-
kafers schitzte diese partiell vor einer Infektion mit Bacillus thuringiensis [20]. Diese schut-
zende Wirkung beruht moglicherweise u. a. darauf, dass E. mundtii antimikrobielle Verbindun-
gen, sog. Bacteriocine, sezerniert. Es wurde gezeigt, dass E. mundtii, die das Bacteriocin
Mundticin KS produzieren, den Afrikanischen Baumwollwurm Spodoptera littoralis vor einer
Infektion mit E. faecalis schitzen [21].

Zurzeit wird untersucht, ob der E. mundtii-Stamm ST4SA als Probiotikum zur Verhinderung
von Infektionen mit Listeria monocytogenes geeignet ist. Die Fahigkeit des Stammes, den
Darm von Vertebraten zu besiedeln, wurde im Tiermodell untersucht. Ratten wurden 14 Tage
lang taglich 1 x 108 colony forming units des Stammes intragastrisch verabreicht, ohne dass
die Ratten Krankheitssymptome zeigten. Es wurde jedoch festgestellt, dass E. mundtii in
Epithelzellen des Caecums einwandern konnte. Flr E. faecalis wurde gezeigt, dass die Bak-
terien auf diese Weise in Lymphknoten einwandern kénnen, sich vermehren und an weiter
entfernte Korperstellen verbreiten und dort Infektionen hervorrufen. Im Blut der Ratten konnten
jedoch keine E. mundtii STASA nachgewiesen werden, die Verabreichung wirkte sich nicht
negativ auf die Zahl der weiflen und roten Blutkérperchen aus und die makro- und mikrosko-
pische Untersuchung von Leber, Milz, lleum und Caecum ergab keine Auffalligkeiten [22].

In der TRBA 466 Einstufung von Prokaryonten (Bacteria und Archaea) wird E. mundftii der
Risikogruppe 1 mit dem Zusatz ,+“! zugeordnet [23].

Empfehlung

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien im Anhang | GenTSV wird Enterococcus
mundtii der Risikogruppe 2 zugeordnet.

Begriindung

Bei E. mundtii handelt es sich um ein weit verbreitetes Bakterium, das meist nicht mit einer
Erkrankung in Verbindung gebracht wird. In der wissenschaftlichen Literatur sind einzelne Bak-
teriamien und eine Endophthalmitis bei einem Immunkompetenten beschrieben, die durch
E. mundftii verursacht wurden. Ein geringes Gefahrdungspotential von E. mundftii ist daher nicht
auszuschlieRen. Dartber hinaus ist es moglich, dass eine groRere Zahl von Infektionen durch
E. mundtii nicht erkannt wird, da E. mundtii Tests, die auf physiologischen Merkmalen beruhen,
nicht von E. faecium differenziert werden kann [16].
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