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Empfehlung der ZKBS zur Risikobewertung  

der Spezies der Gattung Macrococcus  

als Spender- oder Empfängerorganismen 

gemäß § 5 Absatz 1 GenTSV 

 

Allgemeines 

Die Gattung Macrococcus sp. setzt sich aus den acht Spezies Macrococcus bovicus, Macrococ-
cus brunensis, Macrococcus canis, Macrococcus caseolyticus (früher: Micrococcus caseolyti-
cus, Staphylococcus caseolyticus), Macrococcus carouselicus, Macrococcus equipercicus, 
Macrococcus hajekii und Macrococcus lamae zusammen. Bei den Mitgliedern der Gattung han-
delt es sich um aerobe bzw. fakultativ anaerobe, Gram-positive Kokken aus der Familie der 
Staphylococcaceae. Sie sind Teil der Mikroflora der Haut von gesunden Rindern, Walen, La-
mas, Hunden, Vögeln bzw. Pferden [1; 2] und wurden darüber hinaus auch aus Kuh- und Zie-
genmilch sowie Fleischprodukten isoliert [2; 3].  

Es gibt keine Hinweise darauf, dass M. bovicus, M. brunensis, M. caseolyticus, M. carouselicus, 
M. equipercicus, M. hajekii und M. lamae bei Menschen oder Tieren Erkrankungen auslösen 
könnten. Im Gegensatz dazu wurde berichtet, dass M. canis sp. nov. bei Hunden Haut- und 
Atemwegsinfektionen sowie Mastitis und Otitis auslösen kann [4], wobei Isolate der Spezies 
auch von der Haut gesunder Hunde isoliert wurden [5]. Im Unterschied zu den anderen Spezies 
der Gattung Macrococcus ist M. canis zur vollständigen Hämolyse (β-Hämolyse) in der Lage [1; 
2; 4]. Die Fähigkeit zur β-Hämolyse beruht dabei wahrscheinlich auf der Expression eines δ-
Hämolysingens [5]. Der Typusstamm von M. canis zeigt eine hohe Resistenz gegen β-
Laktamantibiotika und trägt ein staphylococcal cassette chromosome mec (SCCmec), das die 
Methicillinresistenz vermittelt [4]. 

Zum jetzigen Zeitpunkt steht nur die Genomsequenz von M. caseolyticus zur Verfügung. Das 
Genom von M. caseolyticus ist mit 2,1 Mbp deutlich kleiner als das der am nächsten verwandten 
Bakterien anderer Gattungen, Staphylococcus aureus (2,8 Mbp) und Bacillus subtilis (4,2 Mbp) 
[6]. Im Genom von M. caseolyticus wurde nur ein Gen identifiziert, das für eine aus S. aureus 
bekannte Virulenzdeterminante kodieren könnte. Hierbei handelt es sich um ein Gen für ein 
nicht-funktionales Hämolysin mit Ähnlichkeit zu Hämolysin A von Bacillus cereus (54 % Identität 
der Aminosäuresequenz) [6]. Einige Isolate von M. caseolyticus tragen ebenfalls ein SCCmec 
[7]. 

Antibiotikaresistente Macrococcus sp. tragen wahrscheinlich zur Verbreitung von Resistenzge-
nen zwischen pathogenen und nicht-pathogenen Spezies der Staphylococcaceae bei [8]. 

Der ABAS stuft M. caseolyticus in seinem Beschluss 14/2016 in die Risikogruppe 1 mit der 
Kennzeichnung t+1 ein, wobei zum Zeitpunkt des Beschlusses noch nicht bekannt war, dass die 
für Hunde pathogenen Isolate nicht M. caseolyticus, sondern M. canis zuzuordnen sind und für 
M. caseolyticus selbst keine Hinweise auf eine Pathogenität vorliegen. M. bovis, M. brunensis, 
M. carouselicus, M. equipercicus, M. hajekii und M. lamae werden in den Technischen Regeln 
für Biologische Arbeitsstoffe 466 (TRBA 466) „Einstufung von Prokaryonten (Bacteria und Ar-
chaea) in Risikogruppen“ der Risikogruppe 1 zugeordnet [9]. 

 

 

                                                
1 „In Einzelfällen als Krankheitserreger bei Wirbeltieren nachgewiesen oder vermutet; ein endgültiger 
Nachweis der Tierpathogenität ist noch zu erbringen. Hinweise auf Humanpathogenität fehlen.“ 
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Empfehlung 

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien im Anhang I GenTSV werden Macrococcus 
bovicus, Macrococcus brunensis, Macrococcus caseolyticus, Macrococcus carouselicus, 
Macrococcus equipercicus, Macrococcus hajekii und Macrococcus lamae als Spender- und 
Empfängerorganismen für gentechnische Arbeiten der Risikogruppe 1 und Macrococcus canis 
der Risikogruppe 2 zugeordnet.  

 

Begründung 

Bei den oben aufgeführten Spezies handelt es sich um weit verbreitete Spezies, die zur norma-
len Hautflora verschiedener Tiere gehören. Hinweise auf ein pathogenes Potential von M. bovi-
cus, M. brunensis, M. carouselicus, M. caseolyticus, M. equipercicus, M. hajekii und M. lamae 
liegen trotz der weiten Verbreitung nicht vor, so dass die genannten Spezies in die Risiko-
gruppe 1 eingestuft werden. Die einzige Ausnahme bildet M. canis, der mit Erkrankungen von 
Hunden in Verbindung gebracht wird und daher der Risikogruppe 2 zuzuordnen ist.  
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