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Stellungnahme der ZKBS zur Risikobewertung von
Marinobacter adhaerens als
Spender- und Empfangerorganismus

gemal § 5 Absatz 1 GenTSV

Allgemeines

Marinobacter adhaerens ist ein Gram-negatives, bewegliches, nicht sporenbildendes Gamma-
proteobakterium aus der Familie der Alteromonadaceae [1]. Die Spezies wurde erstmalig aus
dem Oberflachenwasser des deutschen Wattenmeers isoliert [2] und kommt weltweit in den
Oberflachenschichten von Meeren vor [1]. Das Bakterium wachst bei 4 bis 45 °C (Optimum
zwischen 34 und 38 °C), bei pH-Werten zwischen 5,5 und 10,0 (Optimum zwischen 7,0 und
8,5) und bei NaCl-Konzentrationen zwischen 0,5 und 20 % (w/v) (Optimum zwischen 2 und 6 %
(wiv)) [1].

M. adhaerens lebt in saprophytischer Beziehung zu Kieselalgen. Das Bakterium ist positiv
chemotaktisch zu Kieselalgen und bindet an deren Oberflache [3]. Wenn M. adhaerens an
photosynthetisch aktive Kieselalgen bindet, werden transparente Exopolymerpartikel gebildet,
woraufhin Kieselalgen und Bakterien aggregieren [4]. Nach Erreichen einer ausreichenden
Grolie sedimentieren diese Aggregate, was zum Absterben der Kieselalgen aufgrund des herr-
schenden Lichtmangels in tieferen Meeresschichten fuhrt.

Die Genomsequenzen verschiedener Isolate liegen vor [5, 6]. Es liegen einzelne Virulenzfak-
torgene im Genom des Bakteriums vor, darunter Adhasine wie ein Typ-4-Pilus [7]. Trotz dem
Vorliegen dieser Faktoren liegt fur das Bakterium keine Beschreibung als Krankheitserreger
VOr.

M. adhaerens wird in der TRBA 466 ,Einstufung von Prokaryonten (Bacteria und Archaea)” der
Risikogruppe 1 zugeordnet [8].

Empfehlung

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV wird Marinobacter
adhaerens als Spender- und Empfangerorganismus flr gentechnische Arbeiten der Risiko-
gruppe 1 zugeordnet.
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Begriindung

M. adhaerens ist ein weltweit verbreitetes 6kologisch relevantes marines Bakterium, welches
eine zentrale Rolle im biogeochemischen Kreislauf des Phytoplanktons spielt. Das Bakterium
ist nicht pathogen fiir den Menschen, Tiere und Pflanzen.
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