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Empfehlung der ZKBS zur Risikobewertung von Pseudomonas capeferrum
als Spender- oder Empfangerorganismus
gemaB § 5 Absatz 1 GenTSV

Allgemeines

Bei P. capeferrum handelt es sich um ein Gram-negatives, aerob und saprotroph lebendes Bo-
denbakterium aus der Familie der Pseudomonaceae. Es wurde aus der Rhizosphére von Kar-
toffeln isoliert und erstmals 1983 als fluoreszierendes Pseudomonas-Isolat WCS (Willie Com-
melin Scholten) 358 einer Sammlung von Rhizobakterien beschrieben, die das Pflanzenwachs-
tum verbessern [1; 2]. Die positive Wirkung auf ihre Wirtspflanzen wird darauf zurlickgefiihrt,
dass die Rhizobakterien eine gleichzeitige Besiedelung der Rhizosphare durch phytopathoge-
nen Keime behindern. Dies wird einerseits der Bildung von Siderophoren bei gleichzeitiger Aus-
stattung mit entsprechenden Rezeptoren zugeschrieben [3]. Andererseits wurde kirzlich be-
schrieben, dass P. capeferrum in spezifischen Wirtspflanzen eine systemische Resistenz gegen
Pathogene induzieren kann [4].

Der Stamm WCS358 wurde taxonomisch lange als Stamm der Spezies P. putida beschrieben.
Vergleichende Untersuchungen der 16S rRNA von housekeeping-Genen sowie des gesamten
Genoms zeigen jedoch speziesspezifische Unterschiede, weshalb WCS358 einer eigenen Spe-
zies (P. capeferrum) innerhalb der P. putida-Gruppe nach Mulet zugeordnet wurde [3; 5]. Bei
der Analyse des Genoms wurden keine genetischen Informationen fir Virulenzfaktoren human-
oder tierpathogener bakterieller Erreger wie funktionelle Typ-lll-Sekretionssysteme, Toxine
oder proteolytische Exoenzyme identifiziert.

Empfehlung

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien im Anhang | GenTSV wird Pseudomonas
capeferrum als Spender- und Empfangerorganismus fir gentechnische Arbeiten der Risiko-
gruppe 1 zugeordnet.

Begriindung

P. capeferrum ist ein weit verbreitetes Bodenbakterium mit Pflanzenwachstum-starkenden Ei-
genschaften. Auch wenn die Spezies lange als P. putida bezeichnet wurde, liegen derzeit keine
Hinweise auf eine Pathogenitat fir Mensch oder Tier vor. Vielmehr belegen Genomanalysen
die Zugehdorigkeit zu einer eigenen Spezies, flr die keine Virulenzfaktoren beschrieben sind.
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