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Stellungnahme der ZKBS zur Risikobewertung  

von Faecalicatena contorta 

als Spender- und Empfängerorganismus 

gemäß § 5 Absatz 1 GenTSV 

Allgemeines 

Faecalicatena contorta ist ein Gram-positives, nicht sporenbildendes, nicht bewegliches, obli-
gat anaerobes, stäbchenförmiges Bakterium der Familie Lachnospiraceae [1]. Isolate der Spe-
zies wurden zunächst als Catenabacterium contortum klassifiziert und zwischenzeitlich auf-
grund phänotypischer Untersuchungen als Eubacterium contortum reklassifiziert [2]. Auf 
Grundlage neuerer phylogenetischer Untersuchungen im Jahr 2017 wurde die Spezies der 
neu etablierten Gattung Faecalicatena zugewiesen [1].  

Das Bakterium ist Teil der normalen Darmflora gesunder Menschen [1, 3]. Der Typusstamm 
DSM 3982 wurde aus der Stuhlprobe eines Patienten mit gangränöser Blinddarmentzündung 
isoliert [2]. F. contorta wächst bei Temperaturen von 20 bis 40 °C (Temperaturoptimum 37 °C) 
und in einem pH-Bereich zwischen 6,0 und 8,0 (Optimum 7,0) [1].  

Die ersten Isolate der Spezies wurden in den 1940er Jahren hinsichtlich ihres pathogenen 
Potenzials untersucht [2]. Dafür wurde Meerschweinchen intramuskulär 1 ml Bakteriensus-
pension injiziert (Konzentration in der Publikation nicht angegeben). Tiere, denen der frisch 
isolierte Typusstamm injiziert wurde, verstarben innerhalb von 24 Stunden. Nach der Injektion 
anderer F. contorta-Isolate und späterer Passagen des Typusstammes verstarb keines der 
Tiere. 

Die Genomsequenzen einzelner Stämme von F. contorta liegen vor [1, 4]. Im Genom liegen 
keine Gene mit Homologie zu Virulenzfaktoren vor, die zu einer Pathogenität für Menschen 
oder Wirbeltiere beitragen [5]. 

In der TRBA 466 „Einstufung von Prokaryonten (Bacteria und Archaea)“ wird F. contorta der 
Risikogruppe 2 zugeordnet [6]. 

Empfehlung 

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV wird Faecalicatena 
contorta als Spender- und Empfängerorganismus für gentechnische Arbeiten der Risiko-
gruppe 1 zugeordnet. 
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Begründung 

Faecalicatena contorta ist Teil der normalen humanen Darmflora. Das Genom des Bakteriums 
enthält keine Gene, die für Virulenzfaktoren kodieren. Es liegt lediglich eine Publikation vor, in 
der die Pathogenität für Meerschweinchen bei einem frischen Isolat beobachtet wurde. Diese 
Arbeit gibt jedoch keine Infektionsdosis an und Versuche mit späteren Nachkulturen der Spe-
zies zeigen keine Pathogenität. Weitere Hinweise auf ein Gefährdungspotenzial für den Men-
schen, Tiere, Pflanzen oder die Umwelt in ihrem Wirkungsgefüge liegen nicht vor. 
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