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Empfehlung der ZKBS zur Risikobewertung von Vibrio natriegens
und Vibrio natriegens-Stamm Vmax™
als Spender- oder Empfangerorganismus
gemal § 5 Absatz 1 GenTSV

Allgemeines

Vibrio natriegens (frGher als Pseudomonas natriegens und Beneckea natriegens bezeichnet)
ist ein gramnegatives, nicht humanpathogenes Meeresbakterium aus der Familie der Vibrio-
naceae [1]. V. natriegens ist halophil und bendtigt fur sein Wachstum einen NaCl-Gehalt von
ungefahr 2 %. Es ist in Miindungsgebieten (Astuaren) verbreitet und wurde erstmals von Salz-
wiesen in Georgia, USA, isoliert [2]. Fur viele Vibrio-Spezies ist eine geringe Kaltetoleranz
beschrieben [3], so wurde fir kultivierte V. natriegens eine schlechte Lagerfahigkeit und ver-
ringerte Katalaseaktivitat bei 4 °C gezeigt [4].

V. natriegens wird als apathogen beschrieben [1, 5, 6]. Hinweise auf eine Pathogenitat fur
Menschen liegen nicht vor. Der Stamm V. natriegens XA1 wurde jedoch als Pathogen fir die
Gazami-Krabbe (Portunus trituberculatus), eine der am haufigsten gefischten Krabbenarten,
identifiziert. So waren Infektionen mit dem Stamm mit einer hohen Mortalitat kultivierter Ga-
zami-Krabben im Juli 2010 in China assoziiert [7]. Bei einer Konzentration von 107 cfu/ml in
Meerwasser lag die Mortalitat der Krabben nach 48 Stunden bereits bei 93,3 %. V. natriegens-
Infektionen wurden auch fiur Chinesische WeilRe Garnelen (Penaeus chinensis/ Fennero-
penaeus chinensis), Atlantische Jakobsmuscheln (Argopecten irradians) und die Atlantische
Venusmuschel (Meretrix meretrix) beschrieben [7]. Keine dieser Arten kommt naturlicherweise
in europaischen Kiistengebieten vor.

V. natriegens zeichnet sich durch eine sehr hohe Teilungsrate (< 10 min Verdopplungszeit
unter optimalen Bedingungen) aus [8, 9] und ist natirlich kompetent [10]. Es wachst schneller
und zu hoheren Dichten als Escherichia coli, lasst sich Uber Elektroporation transformieren,
eignet sich zur Isolation von Plasmiden und zur Expression und Sekretion von Proteinen und
ist als Kryokultur bei -80 °C lagerbar. Es wurde daher als neuer Bakterienstamm zur Verwen-
dung fur biotechnologische Anwendungen optimiert [4].

Der gentechnisch veranderte V. natriegens-Stamm Vmax™ ist das Produkt dieser Optimie-
rung. Vor der Optimierung wurden die Genome verschiedener V. natriegens-Stamme sequen-
ziert und bioinformatisch auf das Vorhandensein von Genen hin untersucht, die fiir bekannte
Toxine pathogener Vibrio-Spezies kodieren. Zwei Stdmme mit potentiellen Toxingenen wur-
den vorsorglich nicht fiir die Entwicklung von V. natriegens Vmax™ verwendet. Zur Herstellung
dieses Stammes wurde das Gen fur die extrazellulare Nuklease Dns (homolog zu der Nukle-
ase EndA von E. coli) ausgeschaltet, um die Qualitat von isolierter Plasmid-DNA zu verbes-
sern. Eine T7-RNA-Polymerasekassette unter der Kontrolle des IPTG-induzierbaren lacUV5
Promoters wurde in das bakterielle Chromosom inseriert. V. natriegens Vmax™ sind daher flr
die induzierbare Genexpression unter der Kontrolle des T7-Promoters zur Produktion rekom-
binanter Proteine geeignet [4].
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In der TRBA 466 ist V. natriegens in die Risikogruppe 1 eingruppiert [11].

Empfehlung

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien im Anhang | GenTSV wird Vibrio natriegens
als Spender- und Empfangerorganismus fir gentechnische Arbeiten der Risikogruppe 1 zu-
geordnet.

Der gentechnisch verénderte Vibrio natriegens-Stamm Vmax™ wird gemaR § 5 Abs. 1
GenTSVi. V. m. den Kriterien im Anhang | GenTSV ebenfalls der Risikogruppe 1 zugeordnet.

Begriindung

Vibrio natriegens kommt naturlicherweise in Mundungsgebieten vor. Es gibt keine Hinweise
auf eine Pathogenitat fir den Menschen, ein Gefahrdungspotenzial ist lediglich flr in milderen
klimatischen Gebieten verbreitete Krebse und Mollusken beschrieben. Es sind bisher keine
Falle beschrieben, die eine Infektion von in europadischen Kistengebieten lebenden Tieren
belegen. V. natriegens hat eine geringe Kaltetoleranz und bekannte Wirtsorganismen sind in
Deutschland und angrenzenden Staaten nicht verbreitet.

Der gentechnisch veranderte Vibrio natriegens-Stamm Vmax™ ist gut charakterisiert. Es
wurde gezeigt, dass der Ausgangsstamm keine bekannten Toxingene enthalt, wodurch sein
Gefahrdungspotential gegenliber anderen Stammen mit potentiellen Toxingenen noch einmal
geringer ist. Mit einem Risiko flir Mensch, Tier und Umwelt muss unter hier gegenwartig ge-
gebenen, klimatischen Bedingungen nicht gerechnet werden.
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