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Stellungnahme der ZKBS zur Risikobewertung von Staphylococcus cohnii  

als Spender- und Empfängerorganismus 

gemäß § 5 Absatz 1 GenTSV 

Allgemeines 

Staphylococcus cohnii ist ein nicht-bewegliches, nicht-sporenbildendes, Gram-positives Bak-

terium aus der Familie Staphylococcaceae. Es wurde 1975 erstmals von der Haut gesunder 

Menschen in den USA isoliert [1]. Weitere Isolate aus Muscheln, Ohrabstrichen von Hunden, 

Fäzesproben von Pferden, Ziegenmilch, Nasenabstriche von Grünen Meerkatzen (Chloroce-

bus sabaeus), Hautabstriche von Primaten [2–5], sowie aus klinischen Proben wie Abstrichen 

von Skelettläsionen von durch Krankheit verstorbenem oder gekeultem Geflügel [6] oder hu-

manen klinischen Proben von Knochen, Blut, Wundabstrichen oder Katheteroberflächen sind 

beschrieben [7]. S. cohnii-Isolate wurden zunächst zwei Subspezies zugeschrieben, 

S. cohnii ssp. cohnii und S. cohnii ssp. urealyticus [8]. Letztere wurde auf Grundlage neuer 

phylogenetischer Untersuchungen aus den Jahren 2020/21 der Spezies Staphylococcus ure-

alyticus zugeordnet [9, 10]. Die Klassifizierung von S. urealyticus als eigene Spezies wird auf-

grund neuer Analysen aus dem Jahr 2024 in Frage gestellt [11]. Die List of Prokaryotic names 

with Standing in Nomenclature (LPSN) der DSMZ führt ebenfalls S. cohnii ssp. urealyticus 

[12]. Die Genomsequenzen einzelner Isolate liegen vor [13]. Einige Isolate weisen die Viru-

lenzgene für β-Hämolysin und Leukocidin auf [14].  

Das Wachstum erfolgt fakultativ anaerob bei Temperaturen von 15 bis 45 °C, mit einem Tem-

peraturoptimum von 37 °C, sowie in einem pH-Bereich von 6,5 bis 7,5 mit einem pH-Optimum 

von 7,0 [13].  

Das Bakterium ist als Hautkommensale beschrieben, tritt jedoch auch als opportunistischer 

Krankheitserreger auf [15]. Infektionen führten bei einem 79-jährigen mit Multiinfarktdemenz 

zur Bakteriämie, bei einem 80-jährigen Patienten mit Herzklappeninsuffizienz zur Endokarditis, 

bei einem Patienten mit Zirrhose und regelmäßiger Hämodialyse zur Peritonitis, bei einem 

Krebspatienten zur Septikämie und bei einem 18-jährigen mit schweren Verbrennungen zu 

einer Sepsis [16–20]. Zudem wurde S. cohnii aus Blutproben einer 82-jährigen Patientin mit 

akuter Cholecystitis und nekrotisierender Pankreatitis, eines Alkoholikers mit Lungenabszess, 

eines Patienten mit nekrotisierender Pneumonie bei bestehender chronisch obstruktiver Lun-

generkrankung und Diabetes und einem 65-jährigen mit septischem Schock ohne klinisch re-

levante Vorgeschichte isoliert [21]. 

Bei Skelettinfektionen in Masthühnern ist S. cohnii weit verbreitet [6]. S. cohnii konnte zudem 

als Auslöser für einen plötzlichen Ausbruch unspezifischer Krankheitssymptome wie Fieber, 
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Lethargie und verminderter Nahrungsaufnahme, bis hin zum Tod bei in Gefangenschaft leben-

den Nutrias (Myocastor coypus) identifiziert werden [14]. 

Viele Isolate tragen mecA-Homologe und andere Resistenzgene wie blaZ, mph(C) und tet(K) 

und sind somit gegenüber Antibiotika wie Methicillin, Ceftriaxon, Gentamicin, Erythromycin, 

Levofloxacin und Ampicillin resistent [7, 22, 4].  

S. cohnii wird häufiger in Untersuchungen zur Methicillin-Resistenz mit chromogenem Medium 

als Methicillin-resistenter Staphylococcus aureus fehldiagnostiziert [23]. 

In der TRBA 466 „Einstufung von Prokaryonten (Bacteria und Archaea) in Risikogruppen“ wer-

den S. cohnii ssp. cohnii und urealyticus in die Risikogruppe 1 mit Hinweis „+“1 eingeordnet 

[24].  

Empfehlung 

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

cohnii als Spender- und Empfängerorganismus für gentechnische Arbeiten der Risiko-

gruppe 2 zugeordnet. 

Begründung 

S. cohnii kommt in der Umwelt wie auch im Tier und Menschen vor. Es handelt sich um einen 

opportunistischen Krankheitserreger, der besonders Menschen mit schweren primären Er-

krankungen infiziert. Erkrankungen abwehrgesunder Personen durch S. cohnii sind selten. In 

abwehrgesunden Tieren können Infektionen zu schweren Symptomen führen. 
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