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Stellungnahme der ZKBS zur Risikobewertung 

von Pseudomonas fulva 

als Spender- und Empfängerorganismus 

gemäß § 5 Absatz 1 GenTSV 

Allgemeines 

Pseudomonas fulva wurde erstmals 1963 aus japanischen Reisfeldern isoliert und 2001 um-

fangreich taxonomisch re-charakterisiert [1, 2]. Es ist ein Gram-negatives, begeißeltes, aero-

bes, chemoorganotrophes, stäbchenförmiges Bakterium aus der Familie Pseudomonadaceae 

[1]. P. fulva bildet keine Endosporen. Der Wachstumsbereich liegt bei Temperaturen von 20 °C 

bis 40 °C, mit einem Optimum bei etwa 25 °C bis 30 °C und bei pH-Werten von etwa 5,0 bis 

10,0 [3, 4]. Die natürlichen Habitate sind Böden und Gewässer. Es ist davon auszugehen, 

dass P. fulva nicht auf geografische Regionen beschränkt ist. Bei einer rein phänotypischen 

Diagnostik wird P. fulva häufig als Pseudomonas putida falsch identifiziert [5–9]. Eine genaue 

Klassifizierung ist jedoch u. a. mithilfe der matrix-assisted laser desorption ionization time-of-

flight (MALDI-TOF)-Massenspektrometrie oder der Sequenzierung des 16S-rRNA-Gens mög-

lich. 

P. fulva ist bisher nur in wenigen Fällen bei abwehrgesunden Menschen [5, 8, 9] und Men-

schen mit einem geschwächten Immunsystem [10, 11] als Erreger von schweren Infektionen 

wie z. B. Blutstrominfektionen [8, 9, 11] und Meningitis [5] in Erscheinung getreten. Die kon-

kreten Infektions- und Übertragungswege konnten in den beschriebenen Fällen nicht eindeutig 

identifiziert werden. Infektionen mit P. fulva sind durch die Gabe von u. a. Piperacillin-

Tazobactam behandelbar. 

Das Genom von P. fulva liegt vollständig sequenziert vor [4] und enthält keine spezifischen 

Virulenzfaktorgene, die zu einer Pathogenität für den Menschen oder Wirbeltiere beitragen 

[12, 13]. 

Für P. fulva sind pflanzenwachstumsfördernde Eigenschaften beschrieben [14]. Das Bakte-

rium zeigt u. a. wachstumshemmende Eigenschaften gegenüber dem phytopathogenen Pilz 

Rhizoctonia solani [14]. 

P. fulva wird in der TRBA 466 „Einstufung von Prokaryonten (Bacteria und Archaea)“ der Risi-

kogruppe 1 zugeordnet [15]. 

 

Empfehlung 

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV wird Pseudomonas fulva 

als Spender- und Empfängerorganismus für gentechnische Arbeiten der Risikogruppe 2 zu-

geordnet. 



  2 

B
V

L
_

F
O

_
0

5
_

4
1
0

0
_

4
0
2

_
V

2
.2

 

Begründung 

P. fulva ist ein Erreger von schweren Infektionen beim Menschen, die gut therapierbar sind. 

Die Mehrzahl der Infektionen tritt bei Menschen mit einem geschwächten Immunsystem auf, 

es wurden jedoch auch Erkrankungen bei abwehrgesunden Menschen beschrieben. 
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