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Empfehlung der ZKBS zur Risikobewertung von Negeviren 

als Spender- oder Empfängerorganismen 

gemäß § 5 Absatz 1 GenTSV 

 

Allgemeines 

Seit einigen Jahren werden in systematischen Studien zur Bestimmung der Prävalenz von 

Arboviren in Afrika, Asien sowie Nord- und Südamerika Mücken verschiedener Spezies gefan-

gen und aus diesen Viren isoliert. Dabei wurden in den letzten Jahren zunehmend umhüllte 

Viren mit einem nicht-segmentierten Plusstrang-RNA-Genom isoliert, die keiner der bekannten 

Virusfamilien zugeordnet werden können [1; 2]. Zu dieser Gruppe zählen gegenwärtig 19 Vi-

ren, deren Genome eine große Ähnlichkeit aufweisen: das Big Cypress virus (BCPV), Birat-

nagar virus (BIRV), Brejeira virus (BREJV), Bustos virus (Bustos), Castlerea virus (CsV), 

Cordoba virus (CDBV), Culex univittatus negevirus (CUNV), Dezidougou virus (DEZV), Gou-

tanap virus (GANV), Loreto virus (LORV), Negev virus (NEGV), Ngewoton virus (NWTV), Och-

lerotatus caspius negevirus (OCNV), Okushiri virus (OKV), Piura virus (PIUV), San Bernardo 

virus (SBDV), Santana virus (SANV), Tamay virus (TANV) und Wallerfield virus (WALV) [1 – 

9]. Nach dem ersten identifizierten Vertreter, dem NEGV, wurde für diese Viren die provisori-

sche Gattung Negevirus vorgeschlagen. Die engsten, wenn auch weit entfernten Verwandten 

dieser Gattung sind Viren der Gattung Cilevirus, die durch Milben zwischen Pflanzen übertra-

gen werden. Es wird angenommen, dass diese zwei Gattungen zusammen mit den Pflanzen-

viren der Gattungen Higrevirus und Blunervirus eine bisher nicht klassifizierte Virusfamilie dar-

stellen [2]. 

Negeviren wurden aus Stechmücken einer Vielzahl von Spezies, u. a. aus den Gattungen 

Aedes, Anopheles und Culex sowie aus Sandmücken der Gattung Lutzomya isoliert. Es wird 

außerdem angenommen, dass diese Viren ein noch breiteres Spektrum von Insektenwirten 

besitzen, da das bisher identifizierte Wirtsspektrum vermutlich einem sampling bias der durch-

geführten Studien geschuldet ist. Es wird entsprechend eine globale Verbreitung von Negevi-

ren vermutet [1; 3].  

Die Übertragungswege sind im Moment wenig untersucht. In einer ersten Studie konnte NEGV 

über die Blutmahlzeit auf Aedes aegypti und Aedes albopictus übertragen werden. Die hierfür 

benötigte hohe infektiöse Dosis legt allerdings nahe, dass entweder diese zwei Spezies nicht 

die natürlichen Wirte sind oder eine natürliche Infektion nicht auf diesem Weg erfolgt [1]. Dar-

über hinaus wurde über eine vertikale Übertragung auf Larven spekuliert [5]. 

Auch sonst sind Negeviren bisher wenig charakterisiert. Sie scheinen jedoch nicht mit Krank-

heiten des Menschen, von Tieren oder Pflanzen assoziiert zu sein. In vitro konnte die virale 

Replikation verschiedener Negeviren bisher in Aedes-, Anopheles-, Culex-, Drosophila- und 

Phlebotomus-Zelllinien gezeigt werden. Diese ging zum Teil mit einem erheblichen zytopathi-

schen Effekt bis hin zur Lyse der infizierten Zellen einher, konnte jedoch auch ohne erkennba-

ren zytopathischen Effekt ablaufen [1 – 9]. Für Stechmücken der Spezies Aedes aegypti und 

Aedes albopictus war eine Infektion mit NEGV nicht letal [1]. Verschiedene Wirbeltierzelllinien 



  2 

B
V

L_
FO

_0
5

_4
1

0
0

_4
0

2
_V

1
.3

 

des Menschen, Affen und Hamsters erwiesen sich als nicht permissiv für die getesteten Viren 

[1; 4]. Ebenso zeigten neugeborene Mäuse, in die Negeviren intrazerebral injiziert wurden, 

keine Krankheitssymptome [1; 4]. Die Permissivität von Pflanzenzellen wurde bisher nicht un-

tersucht. 

 

Empfehlung 

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien im Anhang I GenTSV werden die genannten 

Negeviren als Spender- und Empfängerorganismen für gentechnische Arbeiten der Risiko-

gruppe 1 zugeordnet. 

 

Begründung 

Zurzeit ist keine Erkrankung des Menschen, von Tieren oder Pflanzen bekannt, die durch 

Negeviren verursacht wird. Es gibt keine Hinweise auf einen Wirbeltierwirt und die getesteten 

Wirbeltierzelllinien erwiesen sich als nicht permissiv für Negeviren. In artifiziell infizierten Mü-

ckenspezies und Mäusen wurde keine Letalität bzw. Pathogenität beobachtet.  
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