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Empfehlung der ZKBS zur Risikobewertung von
Trabulsiella guamensis
als Spender- oder Empfangerorganismus
gemaR § 5 Absatz 1 GenTSV

Allgemeines

Trabulsiella guamensis (friiher auch: CDC enteric group 90) ist ein Gram-negatives, fakultativ
anaerobes Bakterium aus der Familie der Enterobacteriaceae [1]. Es kann aus Umweltproben
(z. B. aus dem Inhalt von Staubsaugerbeuteln), Lebensmitteln und aus menschlichen Fazes
isoliert werden [2]. T. guamensis kommt im Vergleich zu anderen Enterobakterien selten vor
und wurde bisher gelegentlich in den USA, Guam, Malaysia und Deutschland isoliert.

Am engsten verwandt ist T. guamensis mit Spezies der Gattungen Citrobacter und Kluyvera
[3]. Anhand seines physiologischen Phanotyps ist es leicht mit Vertretern der Subgruppen 4
und 5 der Salmonellen zu verwechseln, kann aber von Salmonellen eindeutig dadurch unter-
schieden werden, dass es nicht vom Salmonella-Bakteriophagen O1 lysiert werden kann, nicht
nach Zugabe von Salmonella O- oder H-Antiseren agglutiniert und nicht mit Salmonella-DNA-
Sonden hybridisiert [1].

T. guamensis ist suszeptibel gegenuber den Antibiotika Colistin, Gentamicin, Chloramphe-
nicol, Streptomycin, Kanamycin, Tetrazyklin und Nalidixinsaure, jedoch resistent gegen Peni-
cillin, Ampicillin und Cefalotin [1].

In den Technischen Regeln fur Biologische Arbeitsstoffe ,Einstufung von Prokaryonten (Bac-
teria und Archaea) in Risikogruppen — TRBA 466 wird T. guamensis der Risikogruppe 1 zu-
geordnet [4].

Empfehlung

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien im Anhang | GenTSV wird Trabulsiella gua-
mensis der Risikogruppe 1 zugeordnet.

Begriindung

Es existieren keine Hinweise darauf, dass T. guamensis ein pathogenes Potential fir den Men-
schen, Tiere oder die Umwelt hat.
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