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Empfehlung der ZKBS zur Risikobewertung von
Mycobacterium avium ssp. hominissuis
als Spender- oder Empfangerorganismen
gemaR § 5 Absatz 1 GenTSV

Allgemeines

Mycobacterium avium ssp. hominissuis (MAH) ist ein Gram-positives Bakterium aus der Familie
der Mycobacteriaceae und eine von vier Subspezies von M. avium, welches zum Mycobacterium
avium complex (MAC) gehort [1]. Bei MAC handelt es sich um genetisch verwandte, ubiquitar
verbreitete, opportunistisch pathogene Mykobakterien, die nicht-tuberkulése Infektionen bei
Mensch und Tier verursachen [2].

Mycobacterium avium weist drei weitere Subspezies auf, die Gefligeltuberkulose (M. avium ssp.
avium und silvaticum) bzw. Paratuberkulose in Wiederkauern verursachen (M. avium ssp.
paratuberculosis). Alle drei Subspezies sind durch die ZKBS in die Risikogruppe 2 eingestuft.

MAH ist weltweit verbreitet und kommt im Boden, in Stauben und in Gewassern vor [3]. MAH
infiziert hauptsachlich den Menschen und Schweine. Letztere zeigen aber i. d. R. keine klinischen
Symptome, sodass die Infektion erst bei der Fleischbeschau anhand von Granulomen in
Unterkiefer, Ohrspeicheldrise und den Mesenteriallymphknoten bemerkt wird (0,15 % bis 0,5 %
der geschlachteten Tiere). MAH ist daher fir signifikante wirtschaftliche Einbuf3en verantwortlich
[1]. Auch in diversen anderen Saugetieren und Voégeln, darunter Haustieren wie Katze, Hund,
Kaninchen und Papageien, tritt MAH gelegentlich als Krankheitserreger in Erscheinung [2, 3].

Far den Menschen hat MAH grofRRe klinischen Bedeutung, wobei die Inzidenz in den letzten
Jahren steigt [4, 5]. Betroffen sind in erster Linie Personen mit chronischen Grunderkrankungen
der Lunge, bei denen MAH Lungenentzindungen mit Tuberkulose-ahnlichen Symptomen
auslost, oder immunsupprimierte Personen, einschliel3lich solcher mit AIDS, in denen es zu
schweren disseminierten Infektionen flhrt [2, 3, 6]. Dardber hinaus fihrt MAH aber auch zur
Lymphadenitis, die insbesondere bei ansonsten gesunden Kindern auftreten kann [7, 8].

MAH wachst in Kultur relativ langsam und persistiert lange im Wirt [9]. Die Proliferation erfolgt
innerhalb von Makrophagen, wobei MAH durch Beeinflussung des phagosomalen Transports die
Elimination durch den Wirt verhindert [2]. Es wird angenommen, dass der Mechanismus der
Infektion zumindest teilweise mit dem von Mycobacterium tuberculosis Ubereinstimmt [2].

Aufgrund seines speziellen Zellwandaufbaus weist MAH eine hohe Tenazitdt auf. In den
Atemwegen des Wirtes kdnnen zudem Bakterienaggregate und Biofilme ausgebildet werden, die
MAH Schutz vor dem Immunsystem und Medikamenten bieten [10, 11]. Die Therapie gestaltet
sich daher schwierig und besteht aus einer Kombination verschiedener Antibiotika, Makrolide
(Azithromycin, Clarithromycin), Rifamycin, Ethambutol sowie ggf. Aminoglykoside (Amikacin,
Streptomycin, Kanamycin), Isoniazid oder Ciprofloxacin, die fir mindestens 12 Monate
verabreicht werden missen [12, 10]. Zunehmend erweisen sich MAH-Stamme als resistent
gegen die Behandlung [1, 13].
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Die Infektionsquelle und -route betroffener Menschen ist in den meisten Fallen unbekannt. Es
wird aber angenommen, dass die primare Infektionsquelle MAH-haltige Aerosole oder Staube der
Umgebung sind [3, 15]. In einigen Landern wird zudem Leitungswasser als Infektionsquelle
diskutiert [14]. Wahrend die Ubertragung von Mensch zu Mensch als vernachlassigbar
angesehen wird [15], ist die Ubertragung ausgehend von infizierten Tieren, insbesondere Nutz-
und Haustieren, mdglich [16, 17].

Empfehlung

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien im Anhang | GenTSV wird Mycobacterium
avium ssp. hominissuis als Spender- und Empfangerorganismus flr gentechnische Arbeiten
der Risikogruppe 2 zugeordnet.

Begriindung

Bei Mycobacterium avium ssp. hominissuis handelt es sich um einen opportunistischen
Krankheitserreger fur Menschen und Tiere. Bei Menschen mit Vorerkrankungen, aber auch
bei gesunden Menschen, vor allem Kindern, kann er Erkrankungen hervorrufen, die schwer zu
behandeln sind.
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