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Allgemeines

Hafnia alvei ist ein Gram-negatives, fakultativ anaerobes, nicht sporenbildendes, bewegliches
stdbchenformiges Gammaproteobakterium aus der Familie Hafhiaceae [1-3]. Die Spezies
wurde 1954 im Rahmen einer taxonomischen Neubewertung von Isolaten aus der Familie
Enterobacteriaceae etabliert [2]. Das Bakterium kommt in Abwassern, Bdoden, Gewassern
sowie in der Darmflora nahezu aller Wirbeltiere vor [1, 3, 4]. Das Temperaturoptimum fir das
Wachstum von H. alvei liegt zwischen 30 und 37 °C [1].

In der Humanmedizin wurde H. alvei vereinzelt bei abwehrgesunden Patienten als Erreger von
Durchfall sowie Entzindungen der Lunge, Harnwege, Gallenblase und Wunden beschrieben
[5-8]. Bei abwehrgeschwachten Patienten wird H. alvei haufig als Erreger von Abszessen,
Blutstrominfektionen und Entziindungen des Auges, des Bauchfells, des Darms, der Harn-
wege sowie der Lunge beschrieben [1, 9, 10]. Infektionen sind durch die Gabe von Cepha-
losporinen der ersten Generation, Ciprofloxacin oder Piperacillin/Tazobactam behandelbar.

H. alvei ist in der Veterinarmedizin als Krankheitserreger bei Hiihnern und Fischen beschrie-
ben. Bei Legehennen und Masthihnern fiihrt die Infektion mit dem Bakterium zu Appetitlo-
sigkeit, einer reduzierten Legeleistung, Leberschaden, Opisthotonus und erhéhter Mortalitat
im Bestand [11, 12]. Bei Forellen aus Wildfangen und Aquakulturen gingen H. alvei-Infektio-
nen mit aufgeblahtem Bauch, atypischem Schwimmverhalten und Sepsis mit hoher Letalitat
einher [13-15].

Die Genomsequenz mehrerer Stamme liegt vor [16, 17]. Neben einzelnen Genen, die fir
Hamolysine und Adhasine wie den Pap-Pilus kodieren, sind im Genom vieler Stamme Typ-I-,
-IV - und -VI-Sekretionssysteme und ihre Effektoren kodiert [16, 18]. Bei einigen Stammen
wurde aulierdem die Expression von Verotoxinen beschrieben [4].

In der TRBA 466 ,Einstufung von Prokaryonten (Bacteria und Archaea) in Risikogruppen® wird
H. alvei der Risikogruppe 2 mit den Zusatzen ,TA*" und ,ht*? zugeordnet [19].

'"TA: ,Arten, von denen Stamme bekannt sind, die langjéhrig sicher in der technischen Anwendung
gehandhabt wurden. Diese bewahrten Stdmme kdnnen daher nach den Einstufungskriterien in
die Risikogruppe 1 fallen. Die Kennzeichnung mit ,TA“ erhebt allerdings keinen Anspruch auf
Vollstandigkeit. In Spezies ohne diese Kennzeichnung kénnen deshalb ggf. auch Stdmme mit
dem Merkmal , TA* vorkommen.*
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Empfehlung

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV wird Hafnia alvei als
Spender- und Empfangerorganismus flr gentechnische Arbeiten der Risikogruppe 2 zuge-
ordnet.

Begriindung

Bei H. alvei handelt es sich um einen weltweit verbreiteten Erreger von Infektionen bei ab-
wehrgesunden Menschen, der zudem terrestrische und marine Vertebraten infiziert. Infektio-
nen sind in der Regel gut behandelbar.
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