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Az. 6790-05-01-099       aktualisiert Februar 2023 

 

Stellungnahme der ZKBS zur Risikobewertung von 

Pseudomonas putida und Pseudomonas alloputida 

als Spender- oder Empfängerorganismus 

für gentechnische Arbeiten gemäß § 5 Absatz 1 GenTSV 

 

Allgemeines 

Pseudomonas putida und Pseudomonas alloputida sind Gram-negative, aerobe und 

saprotroph lebende Bodenbakterien aus der Familie der Pseudomonadaceae und gehören zur 

Gruppe der fluoreszierenden Pseudomonas sp.. Bis 2019 wurde P. alloputida der 

morphologisch sehr ähnlichen Spezies P. putida zugeordnet [1]. Einzelne P. putida-Stämme, 

darunter der KT2440-Stamm und klinische Isolate, wurden erst nach Differenzierung anhand 

von Genomsequenzen als P. alloputida identifiziert [1–4].  

P. putida ist ein Teil der pflanzlichen Rhizosphäre, wo es sich von Exsudaten der 

Pflanzenwurzeln ernährt und im Gegenzug durch die Bildung von Toxinen und Siderophoren 

die Besiedlung der Wurzeln mit phytopathogenen Keimen verhindert [5]. Daher kann P. putida 

zur Stärkung der Pflanzenabwehr eingesetzt werden [6]. 

Seine Fähigkeit, aromatische Kohlenwasserstoffe wie Toluol oder Phenol als Kohlenstoffquelle 

zu nutzen, lässt eine biologische Reinigung von kontaminierten Böden und Behandlung von 

Abwasser möglich erscheinen [7, 8]. Ebenso könnte P. putida beim Recycling von Polystyrol 

genutzt werden, das zum biologisch abbaubaren Biopolymer Polyhydroxyalkanoat abgebaut 

wird [9]. 

Der Ausschuss für Biologische Arbeitsstoffe hat 2012 P. putida von der Risikogruppe 1 in die 

Risikogruppe 2 hochgestuft, mit der Begründung, dass Infektionen zu dieser Zeit gehäuft 

aufgetreten seien [10]. Nach § 5 GenTSV galt für P. putida bis 2012 die Einstufung in die 

Risikogruppe 1. 

P. putida ist als vergleichsweise seltener Erreger von Infektionen vorwiegend bei immunsupp-

rimierten Menschen wie Krebskranken und Frühgeborenen in Erscheinung getreten, wobei der 

größte Risikofaktor dabei die Verwendung von invasiven medizinischen Gerätschaften wie 

Harnwegs- oder Venenkathetern ist [11]. Infektionen umfassen hauptsächlich Bakteriämien, 

Harnwegsinfektionen und Lungenentzündungen und seltener Infektionen der Haut, des 

Bauchfells, des Zentralen Nervensystems, der Ohren und der Gelenke (zusammengefasst in 

[12]). Bei immunkompetenten Patienten verursachte P. putida Meningitis [13], postoperative 

Wundinfektionen [12] und Bakteriämie und Entzündung des Unterhautgewebes oberhalb 

beider Knöchel bei Patienten, die durch ein Überflutungsgebiet gewatet war [14]. 
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Die Heilungschancen bei durch P. putida ausgelösten Bakteriämien gelten mit ~ 93 % als gut 

[11]. 

In Aquakulturen wurden vereinzelt durch P. putida hervorgerufene Weichteilinfektionen von 

Fischen beobachtet [15]. Diese scheinen durch Stressfaktoren wie zu großer Besatzdichte 

begünstigt zu werden (zitiert in [16]). Die Virulenz ist stamm- und wirtsspezifisch 

unterschiedlich. So starben 45 % der Regenbogenforellen an Infektionen der Flossen und des 

Rückens nach der Belastung des Beckenwassers mit einer Endkonzentration von 5 × 106 

koloniebildende Einheiten (KBE) ml-1 für 1 h [15], während die LD50 einer intraperitonealen 

Verabreichung eines anderen Umweltisolates an Flundern und Steinbutte mit 1,5 × 109 KBE 

beträchtlich höher war [17]. 

P. alloputida ist Teil der pflanzlichen Rhizosphäre und kommt in Böden und Gewässern vor 

[18]. Das Bakterium trägt durch Lösung von mineralischen Phosphat durch 

Pyrrolochinolinchinon zum Pflanzenwachstum und durch den Abbau aromatischer 

Kohlenwasserstoffe zur Dekontamination von belasteten Böden bei [18, 19]. Es ist aber auch 

als humanpathogener Erreger von Bakteriämien, Harnwegsinfektionen und einer Pneumonie 

in Erscheinung getreten [20, 21]. Blut- und Harnwegsinfektionen traten häufig in 

immunsupprimierten Patienten und/oder nach Verwendung von invasiven medizinischen 

Gerätschaften wie Harnwegs- oder Venenkathetern auf [21]. Der Immunstatus des 

Pneumoniepatienten ist unbekannt [20]. Es ist nicht ausgeschlossen, dass weitere Infektionen 

mit P. alloputida fälschlicherweise dem Erreger P. putida zugeordnet wurden bzw. werden, 

wenn auf eine Differenzierung anhand von Genomsequenzen verzichtet wird. Es liegen 

Berichte über Resistenzen gegenüber einzelnen Antibiotika der Gruppen β-Laktame und 

Aminoglykoside, sowie gegenüber Chloramphenicol und Fosfomycin vor [18]. Der Erreger 

besitzt verschiedene Virulenzfaktoren, darunter Exotoxine (u. a. Exolysin), Typ-II- und Typ-III-

Sekretionssysteme und Effektorproteine [18]. 

Der Stamm P. alloputida KT2440 (ehemals P. putida KT2440) ist durch die ZKBS als Teil einer 

biologischen Sicherheitsmaßnahme anerkannt (Az. 45270; aktualisiert Februar 2023). Im 

Genom dieses Stammes wurden keine genetischen Informationen für Virulenzfaktoren wie 

Typ-II- und Typ-III-Sekretionssysteme, Exotoxine oder Zellwand-abbauende Enzyme 

gefunden [22]. 

Empfehlung 

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

putida und P. alloputida als Spender- und Empfängerorganismen für gentechnische Arbeiten 

in die Risikogruppe 2 eingestuft. 

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i.V.m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV wird P. alloputida KT2440 

als Spender- und Empfängerorganismus für gentechnische Arbeiten in die Risikogruppe 1 

eingestuft. 

 

Begründung 

P. putida und P. alloputida sind Erreger von Infektionen beim Menschen, die im Allgemeinen 

gut behandelbar sind. Die Mehrzahl der Infektionen tritt bei Immunsupprimierten auf, es 

wurden jedoch auch Erkrankungen bei Menschen ohne Einschränkungen des Immunstatus 

beschrieben.  
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Daneben ruft P. putida Weichteilinfektionen bei Fischen hervor. Es liegen keine Hinweise vor, 

dass P. putida und P. alloputida phytopathogene Organismen sind. 

Für den Stamm P. alloputida KT2440 liegen keine Hinweise auf eine Pathogenität für den 

Menschen, Tiere oder Pflanzen vor. Der Stamm kann weiterhin als Empfängerstamm für 

Biologische Sicherheitsmaßnahmen genutzt werden. 
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