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Bakterien der SAR86-Gruppe
einschlieBlich des Monterey Bay Gammaproteobacterium EBAC31A08
als Spender- und Empfangerorganismen

gemaR § 5 Absatz 1 GenTSV

Allgemeines

Das Monterey Bay Gammaproteobacterium EBAC31A08 ist ein bisher nicht kultiviertes
Bakterium der SAR86-Gruppe. Es wird auch als uncultured marine gamma proteobacterium
EBAC31A08 bezeichnet [1].

Das Bakterium wurde im Jahr 2000 anhand seiner DNA in einem BAC-Klon identifiziert, der
Teil einer BAC-Bibliothek ist, die aus Proben der obersten Meerwasserschicht an der
kalifornischen Kiste (Monterey Bay) hergestellt wurde [2]. Der BAC-Klon EBAC31A08 enthalt
ein 130 kb groRes DNA-Fragment, das vollstandig sequenziert wurde [3, 4]. Auf dem DNA-
Fragment wurde erstmals in einem Bakterium ein Gen fir ein Rhodopsin (Proteorhodopsin)
entdeckt. Bislang waren ahnliche Gene nur aus halophilen Archaeen bekannt [5]. Aufgrund
der kodierten 16S/23S rRNA-Gene konnte das Bakterium der SAR86-Gruppe zugeordnet
werden [2, 6].

Bei diesen Bakterien handelt es sich um oligotrophe und chemoheterotrophe marine Bakterien
aus dem Phylum Pseudomonadota und der Klasse Gammaproteobacteria [7, 8]. In der
Taxonomie-Datenbank Taxonomy Browser des National Center for Biotechnology Information
(NCBI) wird die SAR86-Gruppe (dort als SAR86 cluster bezeichnet) als Klade eingestuft, der
taxonomische Rang ist damit noch unklar (Stand Januar 2024) [1]. Eine Klade bezeichnet eine
Gruppe von Organismen, die einen Vorfahren und alle seine Nachkommen umfasst. Kladen
kénnen mehrere Klassifizierungsebenen umfassen, wie z. B. Art, Gattung, Familie, Ordnung,
Klasse etc. Laut der Klassifikation der Genome Taxonomy Database [9] entspricht die SAR86-
Gruppe der Rangstufe einer Ordnung, die in vier Familien (AG-339-G14, D2472, SAR86 und
TMED112) und 23 Gattungen unterteilt werden kann [10].

Erste Mitglieder der SAR86-Gruppe wurden durch Klonierung und Sequenzierung von
16S rRNA-Genen identifiziert, die aus Bakterioplankton-Proben der obersten
Meerwasserschicht (bis ca. 2 m Tiefe) der Sargassosee (Mittelamerikanischer Atlantik)
stammen, daher die Bezeichnung ,SAR" [11]. Seitdem wurden Vertreter der SAR86-Gruppe
weltweit und haufig in den obersten Meerwasserschichten von Uberwiegend nahrstoffarmen
(oligotrophen) Gewassern nachgewiesen [8, 12].
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Versuche, Bakterien der SAR86-Gruppe in vitro zu kultivieren, sind fehlgeschlagen [13], so
dass mit Stand von 2023 bisher keine kultivierten Vertreter der SAR86-Gruppe bekannt sind
[7]. Die Bakterien wachsen in situ (marines Freiwasser) langsam, mit nur ~ 0,5 Teilungen pro
Tag, was mithilfe von Fluoreszenz-in-situ-Hybridisierung-basierten Methoden bestimmt
werden konnte [7, 14].

Mittels bioinformatischer Techniken wurden aus mehreren single-amplified genomes nahezu
vollstdndige Genome von Vertretern aller vier Familien zusammengestellt [10]. Die Vertreter
der SAR86-Gruppe haben im Vergleich zu anderen marinen Bakterien, deren Genome
zwischen 2 bis 5 Mbp grof3 sind, kleine Genome von ~1 bis 2 Mbp [8, 10, 15]. Entsprechend
der streamlining theory, einer Theorie aus der Evolutionsbiologie [16], wird angenommen, dass
im Laufe der Evolution eine starke Reduktion des Genoms stattgefunden hat, womaoglich als
Anpassung an nahrstoffarme Habitate [10]. Viele Gene fir Synthesewege von Aminosauren
und Vitaminen fehlen [8]. Bisher gibt es keine Hinweise darauf, dass Genen flr
Virulenzfaktoren im Genom vorliegen [8, 10].

Phylogenetische Analysen wurden basierend auf 16S rRNA-Sequenzen und Sequenzen von
konservierten Gammaproteobacteria-Proteinen durchgefiihrt. Die SAR86-Gruppe ist
phylogenetisch weit von anderen kultivierten Gammaproteobacteria entfernt. Die nachsten
kultivierten Verwandten stammen aus den Ordnungen Oceanospirillales, Alteromonadales
und Pseudomonadales [8]. Diese Ordnungen enthalten zahlreiche marine Bakterien der
Risikogruppe 1, aber auch die Gattung Pseudomonas mit tier- und humanpathogenen Spezies
der Risikogruppe 2.

Empfehlung

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV werden Vertreter der
SARB86-Gruppe, einschliellich des Monterey Bay Gammaproteobacterium EBAC31A08, als
Spender- und Empfangerorganismen fur gentechnische Arbeiten der Risikogruppe 1
zugeordnet.

Begriindung

Vertreter der SAR86-Gruppe sind weltweit verbreitete, bisher nicht kultivierte marine
oligotrophe Bakterien. Gemal der ,Stellungnahme der ZKBS zur Risikobewertung von
prokaryotischen Umweltisolaten bei gentechnischen Arbeiten (Az. 6790-10-43, aktualisiert
Februar 2022) ist ein Bewertungskriterium, ob Isolate aus Lebensrdumen stammen, an denen
Organismen mit geringen Nahrstoffansprichen vorherrschen. Bakterien kdnnen meist als
Krankheitserreger ausgeschlossen werden, wenn sie auf komplexen Medien nur sehr schwach
oder Uberhaupt nicht wachsen. Die gescheiterten Kultivierungs-Versuche von Vertretern der
SAR86-Gruppe deuten indirekt darauf hin, dass ihr Wachstum auf komplexen Nahrmedien
gehemmt ist.

Zudem liegen bisher keine Hinweise auf ein Gefahrdungspotenzial fir den Menschen, Tiere,
Pflanzen oder die Umwelt in ihrem Wirkungsgefiige vor.
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