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gemal § 5 Absatz 1 GenTSV

Allgemeines

Die Gattung Pseudomonas umfasst Gram-negative, aerobe, bewegliche und stabchenférmige
Gammaproteobakterien der Familie Pseudomonadaceae, welche in Béden und Gewassern
sowie vereinzelt auch auf Tieren vorkommen [1]. Zahlreiche Spezies der Gattung besitzen
pflanzenwachstumsférdernde Eigenschaften. Einige Pseudomonaden sind jedoch auch als
Phytopathogene oder als Krankheitserreger bei Wirbellosen und Wirbeltieren, einschlief3lich
des Menschen, beschrieben [1]. Die Infektion mit diesen Erregern erfolgt zumeist Uber direkten
Kontakt mit kontaminiertem Material, darunter Erde oder kontaminierte medizinische Instru-
mente [1].

Bei Pseudomonas alcaligenes handelt es sich um ein ubiquitar verbreitetes Bakterium, wel-
ches in Béden, Gewassern und Sedimenten vorkommt [1-3]. Bakterien der Spezies wachsen
bei Temperaturen bis zu 44 °C, nicht jedoch bei 4 °C [2, 4]. Das Wachstumsoptimum liegt in
Abhangigkeit vom Isolat zwischen 25 und 37 °C [2, 5]. P. alcaligenes ist als opportunistischer
humanpathogener Erreger beschrieben und mit Blutstrominfektionen, Lungeninfektionen und
Herzinnenhautentziindungen assoziiert [6—9]. Zudem sind letale Infektionen von in Aquakultur
gehaltenen Koi-Karpfen (Cyprinus carpio) dokumentiert [5]. Die Genome mehrerer P. alcalige-
nes-Isolate liegen vollstéandig sequenziert vor [7, 10]. Im Genom sind Virulenzfaktorgene vor-
handen, die zu einer Pathogenitat fur den Menschen oder andere Wirbeltiere beitragen. Dazu
gehoren Gene, die fur Typ-3-, -4- oder -6-Sekretionssysteme, Effektorproteine, Invasine, Ad-
harenzfaktoren und sezernierte Proteasen kodieren [7, 10-12].

Pseudomonas canadensis ist ubiquitar in der Umwelt verbreitet und wurde erstmalig 2009 aus
landwirtschaftlich genutzten Bdden isoliert [13]. Das Bakterium wachst bei Temperaturen ab
4 °C und bei Salzkonzentrationen bis zu 4 % (w/v), nicht jedoch bei 40 °C [13]. Das Wachs-
tumsoptimum liegt bei 30 °C. P. canadensis besitzt bakterienwachstumshemmende und pflan-
zenwachstumsférdernde Eigenschaften [13, 14]. Human- oder tierpathogene Eigenschaften
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sind nicht beschrieben. Die Genome mehrerer P. canadensis-Isolate liegen vollstandig se-
quenziert vor [15]. Im Genom liegen nur einzelne Gene flr Virulenzfaktoren vor, die zu einer
Pathogenitat fiir den Menschen oder andere Wirbeltiere beitragen kénnen, darunter solche, die
fur das Typ-6-Sekretionssystem kodieren [12, 15].

Bei Pseudomonas luteola handelt es sich um ubiquitar in der Umwelt verbreitete Bakterien
[16]. Die Bakterien sind in der Lage, bei Temperaturen bis zu 42 °C zu wachsen [16]. P. luteola
ist mit Bauchfell-, Blutstrom-, Hirnhaut-, Harnwegs-, Haut-, Knochenmarks-, Weichteil- und
Wundinfektionen bei abwehrgeschwachten, aber auch bei abwehrgesunden Patienten assozi-
iert [17—21]. Empfohlene Medikamente sind aus den Gruppen der Carbapeneme, Aminoglyko-
side und Cephalosporine der vierten Generation [18]. Zudem sind letale Infektionen von in
Aquakultur gehaltenen Regenbogenforellen (Oncorhynchus mykiss) dokumentiert [22]. Das
Genom einzelner P. luteola-Isolate liegt vollstandig sequenziert vor [23]. Im Genom liegen Vi-
rulenzfaktorgene vor, die zu einer Pathogenitat fir den Menschen oder andere Wirbeltiere bei-
tragen. Dazu gehoren solche, die flr Typ-3- und -4-Sekretionssysteme und ihre Effektorprotei-
ne kodieren [12, 23].

Pseudomonas mendocina wurde erstmalig 1970 aus Sedimentproben in Argentinien isoliert
und ist ubiquitar in der Umwelt verbreitet [24, 25]. Das Bakterium wéchst nicht bei 4 °C, jedoch
bei Temperaturen von bis zu 41 °C, wobei das Wachstumsoptimum bei 37 °C liegt [24].
P. mendocina ist primar mit Infektionen bei abwehrgeschwéachten Patienten assoziiert, darun-
ter Blutstrominfektionen sowie Entziindungen der Bandscheibe, des Bauchfells, der Hirnhaut,
der Haut, der Herzinnenwand, der Weichteile und von Wunden [25-33]. In einzelnen Fallen
wurden auch Infektionen bei abwehrgesunden Patienten beschrieben, darunter eine Herzmus-
kelentzindung bei einer 28-jahrigen Frau mit Situs inversus [34], eine Blutstrominfektion bei
einem 31-jahrigen Mann ohne Vorerkrankungen [35] und eine Wundinfektion bei einem 34-jah-
rigen Mann [36]. Die Infektionen waren in der Regel mit Antibiotika aus den Gruppen der Car-
bapeneme, Cephalosporine und Fluorchinolone therapierbar [34, 35]. Die Genome mehrerer
P. mendocina-lsolate liegen vollstandig sequenziert vor [37, 38]. Im Genom liegen Virulenzfak-
torgene vor, die zu einer Pathogenitat fir den Menschen oder andere Wirbeltiere beitragen.
Dazu gehoren solche, die fur Typ-3- und -4-Sekretionssysteme und ihre Effektorproteine sowie
Exotoxine kodieren [12, 37, 38].

Bei Pseudomonas oryzihabitans handelt es sich um ubiquitar in der Umwelt verbreitete Bakte-
rien [39]. Die Bakterien wachsen im Temperaturbereich zwischen 18 und 42 °C, wobei das
Wachstumsoptimum bei 37 °C liegt [16, 39, 40]. Das Bakterium tritt als opportunistischer Erre-
ger vor allem bei abwehrgeschwachten Patienten auf und ist mit Bauchfell-, Blutstrom-, Haut-
und Weichteilinfektionen sowie Lungenentzindungen assoziiert [41-46]. Vereinzelt wurden
auch Infektionen bei abwehrgesunden Menschen beschrieben, darunter eine Harnwegsent-
zUindung [47], eine Hirnhautentzindung [48], eine Entzindung der Nasennebenhdhlen [43]
und eine Infektion der Haut und Weichteile [49]. Die Infektionen waren in der Regel mit Pseu-
domonas-wirksamen Cephalosporinen und Fluorchinolonen therapierbar [43, 47, 48]. Des
Weiteren besitzt P. oryzihabitans ein phytopathogenes Potential und ist als Ausldser von Blatt-
verfarbungen bei Walnussbaumen [50], Blatt- und Stammfaule bei Zuckermelonen [51] und
der Entfarbung von Reisrispen [52] beschrieben. Die Genome mehrerer P. oryzihabitans-lso-
late liegen vollstandig sequenziert vor [53-55]. Im Genom liegen Virulenzfaktorgene vor, die zu
einer Pathogenitat fiir den Menschen oder andere Wirbeltiere beitragen. Dazu gehdéren solche,
die fur Typ-4- und -6-Sekretionssysteme und ihre Effektorproteine kodieren [12, 53-55].
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Auch Pseudomonas ofitidis ist ubiquitar in der Umwelt verbreitet [56]. Das Bakterium wurde
erstmalig Anfang der 2000er Jahre aus klinischen Proben von Patienten mit Infektionen des
Ohres isoliert und phylogenetisch charakterisiert [57]. P. oftitidis ist als opportunistischer Erre-
ger von Infektionen des Bauchfells, des Blutstroms, des Nebenhodens und der Ohren bei ab-
wehrgeschwachten, aber auch bei abwehrgesunden Patienten beschrieben [57-62]. Die Infek-
tionen waren in der Regel mit Antibiotika aus den Gruppen der Acylaminopenizilline, Aminogly-
koside, Cephalosporine der vierten Generation und Tetrazykline therapierbar [58, 60, 61]. Das
Bakterium wachst bei Temperaturen zwischen 7 und 45 °C, im pH-Bereich zwischen 5,0 und
10,0 und bei einer Salzkonzentration von bis zu 4 % (w/v) [57]. Das Genom einzelner
P. otitidis-Isolate liegt vollstandig sequenziert vor [63]. Im Genom liegen Virulenzfaktorgene
vor, die zu einer Pathogenitat fir den Menschen oder andere Wirbeltiere beitragen. Dazu ge-
héren solche, die flr Typ-4- und -6-Sekretionssysteme und ihre Effektorproteine kodieren [12,
63]. Einige Stamme von P. ofitidis kodieren zudem eine Carbapenemase mit breiter Substrats-
pezifitat gegenuber Penizillinen und Carbapenemen [56, 64].

Pseudomonas simiae wurde erstmalig aus den Organen eines verstorbenen Weillkopf-Bl-
schelaffenweibchens (Callithrix geoffroyi) und ihres ebenfalls verstorbenen Jungtiers isoliert
[65]. Die Tiere stammten aus einen Primatenschutzzentrum und verstarben ohne vorherige
Krankheitsanzeichen. Im Zuge der Obduktion wurde bei beiden infizierten Tieren eine Blutstro-
minfektion und Lungenentziindung diagnostiziert. Als méglicher Ubertragungsweg wurden
blutsaugende Insekten postuliert [66]. Die Spezies konnte zudem im Blut wildlebender Neu-
weltaffen nachgewiesen werden [66] und scheint auch ubiquitar in Boden verbreitet zu sein
[67, 68]. P. simiae wachst bei Temperaturen zwischen 4 und 37 °C, wobei das Optimum bei
30 °C liegt, und bei Salzkonzentrationen von bis zu 6,5 % (w/v) [65]. Die Genome mehrerer
P. simiae-Isolate liegen vollstandig sequenziert vor [67-69]. Im Genom liegen Virulenzfaktor-
gene vor, die zu einer Pathogenitat fur den Menschen oder Wirbeltiere beitragen. Dazu geho-
ren solche, die flr Typ-3-, -4- und -6-Sekretionssysteme und ihre Effektorproteine kodieren
[12, 67—69]. Weiterhin besitzt P. simiae bakterienwachstumshemmende und pflanzenwachs-
tumsférdernde Eigenschaften [67, 70].

In der TRBA 466 ,Einstufung von Prokaryonten (Bacteria und Archaea)“ ist P. canadensis der
Risikogruppe 1 zugeordnet. P. alcaligenes, P. luteola, P. mendocina, P. oryzihabitans,
P. otitidis sowie P. simiae sind in der TRBA 466 der Risikogruppe 2 zugeordnet.

Empfehlung

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV wird Pseudomonas ca-
nadensis als Spender- und Empfangerorganismus fiir gentechnische Arbeiten der Risiko-
gruppe 1 zugeordnet.

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV werden Pseudomonas
alcaligenes, Pseudomonas luteola, Pseudomonas mendocina, Pseudomonas oryzihabitans,
Pseudomonas otitidis und Pseudomonas simiae als Spender- und Empfangerorganismen fir
gentechnische Arbeiten der Risikogruppe 2 zugeordnet.

Begriindung

Bei P. alcaligenes, P. luteola, P. mendocina, P. oryzihabitans, P. otitidis und P. simiae han-
delt es sich um Erreger, die beim Menschen schwerwiegende Infektionen auslésen kénnen.
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Die Infektionen sind in der Regel jedoch behandelbar. P. alcaligenes und P. luteola sind zudem
als Erreger schwerer Infektionen bei Fischen beschrieben.

FiUr P. canadensis liegen bisher keine Hinweise auf ein Gefahrdungspotential fur den Men-
schen, Tiere, Pflanzen oder die Umwelt vor.
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