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Stellungnahme der ZKBS zur Risikobewertung von
Protochlamydia amoebophila
als Spender- und Empfangerorganismus fir gentechnis che Arbeiten
gemal 8 5 Absatz 1 GenTSV

Allgemeines

Protochlamydia amoebophila ist ein Gram-negatives Chlamydien-&hnliches Bakterium aus
der Familie der Parachlamydiaceae. Entdeckt wurde es als Endosymbiont der Amdbe
Acanthamoeba sp., welche aus einer Bodenprobe isoliert worden ist [1, 2]. Phylogenetisch
am nachsten mit Parachlamydia acanthamoebae verwandt (92,5 % Identitat in der 16S
rRNA-Analyse [2]), durchlauft es einen fur Vertreter der Ordnung Chlamydiales typischen
Entwicklungszyklus. Die infektiosen Elementarkdrper werden von der eukaryoten Zelle durch
einen Phagozytose-dhnlichen Mechanismus aufgenommen und verbleiben als inclusion
bodies im Zytoplasma der Zelle. Hier differenzieren sie sich zu metabolisch aktiven
Retikularkérpern, die auch zur Zellteilung befahigt sind. Eine wiederholte Differenzierung zu
Elementarkdrpern und die Exozytose aus den inclusion bodies ermdglicht die Infektion
weiterer Zellen. Die Exozytose der Elementarkdrper kann dabei mit der Lyse der Wirtszelle
einhergehen. Im Unterschied zu Vertretern der Chlamydiaceae ist P. amoebophila fahig, eine
Langzeit-Wechselwirkung mit seinem Wirt einzugehen, in welcher sich Amdben und
Bakterien gleichermalRen vermehren [3]. P. amoebophila ist ein obligat intrazellulares
Bakterium. Neben der Fahigkeit sich in Acanthamoeba spp. zu vermehren, ist dies auch fur
entfernt verwandte Amoben wie z. B. Dictyostelium discoideum gezeigt worden [4, 5]. Eine
Kultivierung in zellfreiem Medium bzw. in anderen Zellkulturen ist bisher nicht beschrieben.
Lediglich die in vitro Infektion von Insektenzellen konnte gezeigt werden. Die Bakterien
bildeten jedoch keine Inklusionen und replizierten in diesen Zellen nicht [6].

Aufgrund des vollstandig sequenzierten und annotierten Genoms reprasentiert P.
amoebophila einen Modellorganismus fir Studien zur Interaktion intrazellularer Bakterien mit
dem jeweiligen Wirt [7]. Vergleichende Proteom-Analysen weisen darauf hin, dass P.
amoebophila und die pathogenen Vertreter der Chlamydiaceae analoge Proteinkomplexe fir
eine Interaktion mit der Wirtszelle nutzen. Dies betrifft sowohl Komponenten der inclusion
body-Membran als auch Proteinkomplexe der &aulBeren Membran der infektiosen
Elementarkérper [8, 9, 10].

Eine Verbindung von P. amoebophila zu humanen Infektionen ist bisher nur fir einen Fall
einer respiratorischen Erkrankung gezeigt. In einer Studie mit respiratorischen Proben von
387 Patienten mit ambulant erworbener Pneumonie wurde im Sputum einer Patientin mithilfe
eines kombinierten PCR-Assays eine Nukleinsduresequenz nachgewiesen, die zu 99,6 %
identisch mit der 16S rRNA-Sequenz von P. amoebophila war [11].

Bewertung

Gemal 8 5 Abs. 1 GenTSV i.V.m. den Kriterien im Anhang | GenTSV wird Protochlamydia
amoebophila als Spender- und Empfangerorganismus flr gentechnische Arbeiten der
Risikogruppe 2 zugeordnet.



Begrindung

Protochlamydia amoebophila ist ein gut charakterisierter Organismus, dessen Genom
sequenziert und dessen Proteom in mehreren Studien analysiert worden ist. Mithilfe dieser
Studien wurden Strukturelemente nachgewiesen, die im Analogieschluss zu Kenntnissen
Uber humanpathogene Chlamydien als Pathogenitats- bzw. Virulenzfaktoren funktionelle
Wirksamkeit haben kdnnten. P. amoebophila ist phylogenetisch eng mit P. acanthamoebae
verwandt. Dieser Organismus wird mit Pneumonien und Aborten bei Mensch und Tier in
Verbindung gebracht und ist als Spender- und Empfangerorganismus fir gentechnische
Arbeiten der Risikogruppe 2 zugeordnet. Routinemafige Nachweisverfahren fur P.
amoebophila sind in der Diagnostik bisher nicht etabliert. Dies konnte ein Grund dafir sein,
dass P. amoebophila derzeit nur in einer Studie mit einer respiratorischen Erkrankung
assoziiert worden ist.
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