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Empfehlung der ZKBS zur Risikobewertung von Luteibacter spp. 

als Spender- oder Empfängerorganismen 

gemäß § 5 Absatz 1 GenTSV 

Allgemeines 

Die Gattung Luteibacter innerhalb der Familie Rhodanobacteraceae (früher: Xanthomona-

daceae) wurde 2005 etabliert. Die Typusart der Gattung ist Luteibacter rhizovicinus, welches 

aus der Rhizosphäre von Frühlingsgerste isoliert wurde [1]. Daneben gehören inzwischen 

auch die Spezies L. yeojuensis (früher Dyella yeojuensis) [2], L. anthropi [3], die provisorischen 

Spezies L. jiangsuensis [4] und L. pinisoli [5] sowie weitere Isolate ohne Speziesbezeichnung 

zu der Gattung. Die Bakterien sind der Klasse der Gammaproteobakterien zugeordnet. 

Die meisten Vertreter der Gattung Luteibacter wurden aus Bodenproben der Rhizosphäre 

isoliert [1,2,4-6], wobei einige Isolate als intrazelluläre, bakterielle Endosymbionten 

(endohyphale Bakterien) diverser Schlauchpilze oder der Wurzeln von Kulturpflanzen 

charakterisiert wurden [7-9]. Allerdings sind auch Isolate beschrieben, die aus humanen 

Proben isoliert wurden (z. B. L. anthropi) [3]. 

Die Spezies der Gattung Luteibacter besitzen ein vergleichsweise kleines Genom (etwa 

4,61 Mb für L. pinisoli und 4,77 Mb für L. rhizovicinus) [10-11]. Es handelt sich um aerobe, 

Gram-negative, kurze, bewegliche Stäbchen, die eine Oxidase- und in Einzelfällen auch 

Katalase-Aktivität aufweisen. Geeignete Wachstumsbedingungen finden Luteibacter spp. in 

einem Temperaturbereich von 5 bis 30 °C (L. anthropi auch 37 °C), bei mittleren pH-Werten 

(4,5 – 9,5) sowie NaCl-Konzentrationen von maximal 5 % (w/v) [1-5]. 

Die Bakterien sind nicht als Pflanzenpathogene bekannt. Tatsächlich wird beschrieben, dass 

ihre Besiedelung das Pflanzenwachstum fördert [12] und leicht bis mäßig gegen die 

pflanzenpathogenen Pilze Fusarium oxysporum, F. culmorum und Rhizoctonia solani wirkt, da 

deren Wachstum beeinträchtigt ist [9,13]. 

Bis heute wurde das Bakterium nicht explizit mit humanen Erkrankungen assoziiert. Allerdings 

wurde 2009 erstmalig ein Isolat von L. anthropi aus dem Blut eines Menschen beschrieben. In 

der Erstbeschreibung werden keine Angaben zu Gesundheitszustand bzw. zugrunde 

liegenden Erkrankungen des Patienten gemacht. Die Charakterisierung ergab, dass L. 

anthropi zwischen 20 und 38 °C wachsen kann [3]. Bereits 2006 wurde in einem case report 

ein Luteibacter sp.-Isolat aus dem Blut eines immunsupprimierten 82-jährigen Patienten mit 

Myelodysplastischem Syndrom beschrieben, welcher verschiedene Blutprodukte erhalten 

hatte und danach Fieber entwickelte. Es wird vermutet, dass eine Infektion über den zentralen 

Venenkatheder (ZVK) erfolgte, da auch ein Abstrich vom ZVK positiv auf das Bakterium 

getestet wurde, während Proben der transfundierten Blutprodukte steril waren. Man geht 

davon aus, dass es sich um eine opportunistische Katheter-bedingte Infektion handelt. Die 

Identifizierung als Spezies von Luteibacter erfolgte dabei über den Vergleich der 16S rRNA, 

allerdings war eine Zuordnung zu einer der bis 2006 bekannten Luteibacter-Spezies nicht 
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möglich [14]. Eine gesicherte Zuordnung zu einer Spezies ist weiterhin nicht möglich. Die 

größte Ähnlichkeit der 16S rRNA besteht zu der von L. rhizovicinus.  

L. rhizovicinus und L. yeojuensis werden in den Technischen Regeln für biologische 

Arbeitsstoffe „Einstufung von Prokaryoten (Bacteria und Archaea)“ (TRBA 466) der 

Risikogruppe 1 zugeordnet, während L. anthropi der Risikogruppe 1„+“ zugeordnet ist. Das 

„+“ bedeutet, dass dieses Bakterium in Einzelfällen als Krankheitserreger, überwiegend bei 

erheblich abwehrgeminderten Menschen, nachgewiesen oder vermutet wird, wobei eine 

Identifizierung der Art oft nicht zuverlässig ist [15]. 

 

Empfehlung 

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien im Anhang I GenTSV werden Luteibacter 

spp. außer Luteibacter anthropi als Spender- und Empfängerorganismen für gentechnische 

Arbeiten der Risikogruppe 1 zugeordnet. 

Die Spezies Luteibacter anthropi wird der Risikogruppe 2 zugeordnet. 

 

Begründung 

Bei Spezies der Gattung Luteibacter handelt es sich um Bakterien, die größtenteils aus 

Bodenproben isoliert werden. Aufgrund der Wachstumsbedingungen und Nährstoffansprüche 

ist eine Pathogenität für den Menschen, außer für L. anthropi, nicht anzunehmen. 

Ein Isolat von L. anthropi wurde aus dem Blut eines ggf. immunkompetenten Kindes isoliert. 

Außerdem vermehrt sich L. anthropi im Gegensatz zu den anderen beschriebenen 

Luteibacter spp. bei Wachstumsbedingungen, die den physiologischen Bedingungen bei einer 

Infektion des Menschen entsprechen. Gemäß der in der Stellungnahme der ZKBS zur 

Risikobewertung von bakteriellen Umweltisolaten bei gentechnischen Arbeiten (Az. 6790-10-

43 vom Februar 1996) aufgeführten Kriterien kann somit ein geringes Gefährdungspotential 

für den Menschen nicht ausgeschlossen werden.  
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