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Stellungnahme der ZKBS zur Risikobewertung
von Janthinobacterium lividum
als Spender- und Empfangerorganismus
gemal § 5 Absatz 1 GenTSV

Allgemeines

Janthinobacterium lividum (Eisenberg 1891) wurde erstmals 1891 aus Bodenproben isoliert
und als Bacillus lividus beschrieben [1, 2]. Basierend auf phanotypischen Eigenschaften wurde
das Bakterium zeitweise als Pseudomonas mephitica klassifiziert und 2008 der Spezies
Janthinobacterium lividum zugeordnet [3, 4]. Als Grundlage dafir wurden phylogenetische
Analysen der 16S rRNA-Sequenz, DNA-DNA-Hybridisierung und physiologische Merkmale
genutzt [5].

J. lividum ist ein Gram-negatives, bewegliches, aerobes, chemoorganotrophes, stabchenfor-
miges Betaproteobakterium aus der Familie Oxalobacteraceae, das global in aquatischen und
terrestrischen Umgebungen vorkommt und keine Endosporen bildet. Der Wachstumsbereich
liegt bei Temperaturen von 4 °C bis 30 °C, mit einem Optimum bei 25 °C und pH-Werten von
etwa 5,0 bis 8,0 mit einem Optimum bei 7,0 [6]. Das Bakterium produziert Bakterien- und Pilz-
wachstumshemmende Stoffe [7-10].

Einzelne Stamme von J. lividum sind als Erreger schwerer, teils todlich verlaufender Infektio-
nen bei Regenbogenforellen beschrieben, die in Aquakulturen gehalten wurden [11, 12].

J. lividum ist bisher als seltener Erreger von schweren Infektionen, wie zum Beispiel Sepsis,
bei Neugeborenen und abwehrgeschwachten Erwachsenen in Erscheinung getreten [13, 14].
Die konkreten Infektions- und Ubertragungswege konnten in den beschriebenen Fallen nicht
eindeutig identifiziert werden. Im Fall der J. lividum-Infektionen bei Neugeborenen erfolgte der
Erregernachweis ausschliellich anhand einer Sequenzierung des 16S rRNA-Gens aus Blut-
proben. Eine Anzucht von J. lividum in Blutkulturen war jedoch nicht moglich. Andere Bakteri-
enspezies, die als Erreger in Betracht gezogen werden kénnten, konnten mittels 16S rRNA-
Gen Sequenzierung und in Blutkulturen nicht nachgewiesen werden. Die Neugeborenen wa-
ren nicht alter als 48 Stunden und wiesen mindestens eines der Symptome einer neonatalen
Sepsis auf.

Das Genom von J. lividum liegt vollstandig sequenziert vor [6, 15]. Ein Abgleich mit der viru-
lence factor database (VFDB) zeigt, dass im Genom von J. lividum keine Gene fur Virulenz-
faktoren vorliegen, die zu einer Pathogenitat fur den Menschen oder Wirbeltiere beitragen [16,
17].

J. lividum wird in der TRBA 466 ,Einstufung von Prokaryonten (Bacteria und Archaea)” der
Risikogruppe 1 zugeordnet [18].
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Empfehlung

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV wird Janthinobacterium
lividum als Spender- und Empfangerorganismus fir gentechnische Arbeiten der Risiko-
gruppe 2 zugeordnet.

Begriindung

J. lividum ist nachweislich ein Erreger von schweren Infektionen bei Regenbogenforellen in
Aquakulturen. Das Bakterium ist zudem auch als Erreger von schweren Infektionen bei Neu-
geborenen und abwehrgeschwachten Erwachsenen beschrieben.
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