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Stellungnahme der ZKBS zur Risikobewertung von 

Ralstonia pseudosolanacearum 

als Spender- oder Empfängerorganismus 

gemäß § 5 Absatz 1 GenTSV 

 

Allgemeines 

Bei Ralstonia pseudosolanacearum handelt es sich um ein aerobes, Gram-negatives, 

Katalase-positives β-Proteobakterium der Familie Burkholderiaceae. Die Spezies gehört zum 

Ralstonia solanacearum-Spezieskomplex (RSSC) und wurde früher den Phylotypen I und III 

von R. solanacearum zugeordnet [1, 2]. Einen Überblick über die Zuordnung der Spezies zu 

den früheren Phylotypen bzw. Kladen gibt [3]. Das Temperaturoptimum der Bakterien liegt bei 

28 °C [1]. 

Das Bakterium verursacht eine Bakterienwelke. Wirtspflanzen werden über die Wurzel bzw. 

verletzte Pflanzenteile infiziert, von wo aus es das Xylem kolonisiert. Welkesymptome werden 

hervorgerufen, indem R. pseudosolanacearum Exopolysaccharide (EPS) produziert, die die 

Leitbündel der Pflanze verstopfen. Krankheitssymptome sind bei höheren Temperaturen 

stärker ausgeprägt [4]. Das Bakterium kommt in Afrika, Asien, Süd- und Zentralamerika und 

Ozeanien vor. In Europa tritt es sporadisch in Deutschland, Polen und den Niederlanden auf 

[5]. 

Zu den Wirtspflanzen von R. pseudosolanacearum gehören Nutzpflanzen (u. a. Auberginen, 

Buschbohnen, Ingwer, Kartoffeln, Kürbis, Maniok, Oliven, Paprika, Petersilie, Süßkartoffeln, 

Tabak, Tomaten), Zierpflanzen (u. a. Glockenblumen, Pelargonien, Rosen, Strelitzien, 

Tagetes, Vinca, Zinnien) und Beikräuter [6]. Einige Wirtspflanzen können auch 

asymptomatisch infiziert werden und so unerkannt zur Ausbreitung von 

R. pseudosolanacearum beitragen.  

R. pseudosolanacearum wird durch den Handel mit infiziertem Pflanzenmaterial (z. B. 

Stecklinge von Zierpflanzen) [7], die Verwendung von kontaminierten landwirtschaftlichen 

Geräten und die Bewässerung mit kontaminiertem Wasser verbreitet. Die Ausbreitung des 

Bakteriums wird zurzeit vor allem durch phytosanitäre Maßnahmen bekämpft, da keine 

Pflanzenschutzmittel zur Verfügung stehen.  

Die Genomsequenz verschiedener Stämme von R. pseudosolanacearum liegt vor [8–10]. Zu 

den Virulenzfaktoren gehören Typ-I-Sekretionssysteme zur Translokation von Bakteriozinen, 

Typ-II-Sekretionssysteme zur Translokation von pflanzenzellwandabbauenden Enzymen, 

Typ-III- und Typ-VI-Sekretionssysteme zur Translokation von Effektoren, die Bildung von EPS 

und Siderophoren, die Motilität, Typ-IV-Pili und die Fähigkeiten zu quorum sensing und 

Chemotaxis [11, 12].  
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In der TRBA 466 Einstufung von Prokaryonten (Bacteria und Archaea) wird 

R. pseudosolanacearum der Risikogruppe 1 mit dem Hinweis p21 zugeordnet [13]. 

 

Empfehlung 

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

pseudosolanacearum als Spender- und Empfängerorganismus für gentechnische Arbeiten der 

Risikogruppe 2 zugeordnet. 

 

Begründung 

Bei R. pseudosolanacearum handelt es sich um ein phytopathogenes Bakterium, das an vielen 

in Deutschland vorkommenden Kulturpflanzen starke Schäden hervorrufen kann. Das 

Bakterium tritt zwar bereits sporadisch in Deutschland auf, es sind aber strenge 

Kontrollmaßnahmen zu treffen, um zu verhindern, dass das Bakterium eingeschleppt bzw. 

verbreitet wird (s. Hinweise).  

 

Hinweise 

R. pseudosolanacearum ist in Anhang II Teil A der „Durchführungsverordnung (EU) 2019/2072 

der Kommission zur Festlegung einheitlicher Bedingungen für die Durchführung der 

Verordnung (EU) 2016/2031 des Europäischen Parlaments und des Rates in Bezug auf 

Maßnahmen zum Schutz vor Pflanzenschädlingen und zur Aufhebung der Verordnung (EG) 

Nr. 690/2008 der Kommission sowie zur Änderung der Durchführungsverordnung 2018/2019 

der Kommission“ als Quarantäneschadorganismus gelistet, der nicht im Gebiet der 

Europäischen Union auftritt. Außerdem ist R. pseudosolanacearum als Spezies auf der A2-

Liste der European and Mediterranean Plant Protection Organisation (EPPO) als Erreger 

verzeichnet, der örtlich in der EPPO-Region vorkommt und dessen Bekämpfung als 

Quarantäneschadorganismus den EPPO-Mitgliedsstaaten empfohlen wird.  

Bei gentechnischen Arbeiten mit R. pseudosolanacearum sind die entsprechenden 

pflanzenschutzrechtlichen Vorgaben zu berücksichtigen. Vor der Aufnahme von 

gentechnischen Arbeiten müssen Antragsteller mit dem für ihr Bundesland zuständigen 

Pflanzengesundheitsdienst Kontakt aufnehmen, um den Umgang mit dem Schadorganismus 

anzuzeigen und die Handhabung (Kultur, Vermehrung und Beseitigung) mit den 

Verantwortlichen des Pflanzengesundheitsdienstes abzustimmen. 
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