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der Viren von Bakterien und Archaeen als Spender- und Empfangerorganismen
und von vermehrten Phagenpartikeln in Praparationen von Phagen

gemal § 5 Absatz 1 GenTSV

Die Viren der Prokaryoten sind die Bakteriophagen der Bakterien (kurz: Phagen) und die
Archaeenviren der Archaeen. Sie kommen ubiquitar vor und sind mit einer geschatzten Anzahl
von 10*" Partikeln die groRte und diverseste Gruppe von ,Organismen“ [1-4]. Sie spielen
wichtige Rollen fiir das Gleichgewicht von prokaryotischen Populationen und Gemeinschaften
in der Umwelt, bei der Entstehung und Erhaltung mikrobieller Diversitat sowie der Aufrechter-
haltung biogeochemischer Kreislaufe.

1 Phagen

1.1  Struktur der Phagen

Bakteriophagen bestehen aus einer Proteinhdlle und einer Nukleinsaure, die als doppel (ds)-
oder einzelstrangige (ss)-DNA oder RNA vorliegen kann. Ihre Konformation kann linear oder
zirkular sein. Die Genomgrofien bisher kultivierter Phagen variieren von ca. 5 kb (z. B. Phage
PhiX174, 5386 Basen ssDNA) bis zu 500 kbp (z. B. Phage G von Bacillus megaterium,
497 kbp dsDNA), wobei durch Metagenomanalysen auch GenomgréfRen von bis zu 700 kbp
dsDNA ermittelt wurden [5]. Die kleinen Phagen besitzen filamentdse oder polyedrische Pha-
genhllen. Die Morphologie der grof3eren Phagen ist komplexer [6]. Der weitaus grofite Teil
dieser Phagen gehort zur Klasse der Caudoviricetes innerhalb des Reichs der Duplodnaviria.
Bei ihnen handelt es sich um geschwanzte Phagen, deren Hulle aus einem ikosaedrischen
Kopf und einem Schwanz (mit Adsorptionssystem) unterschiedlicher Morphologie und Kom-
plexitat besteht.

1.2 Vermehrungsweise von Phagen der Klasse Caudoviricetes

In diesem Abschnitt wird vorrangig die Vermehrung von Phagen der Klasse Caudoviricetes
beschrieben, da sie zahlenmalRig dominieren und ihre Vermehrungsweise fir die Risikobe-
wertung der Phagen relevant ist. Die Vermehrung eines Phagen verlauft in mehreren Schrit-
ten von der Infektion bis zur Freisetzung der Phagennachkommen [7]. Zunachst bindet der
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Phage an einen spezifischen Rezeptor der Wirtszelle (Adsorption) und die Nukleinsdure ge-
langt z. B. durch Injektion oder Hineinziehen in die Zelle. AnschlieRend erfolgt die Expression
von Phagengenen und die Replikation des Phagengenoms, meist liber multimere Intermedi-
ate (Concatemere). Parallel dazu werden die Hiillproteine gebildet, aus denen die Képfe und
Schwanze zusammengesetzt werden. Bei der Verpackung der Nukleinsaure in die Kopfe
werden die Concatemere zu Monomeren prozessiert. Dies geschieht nach dem headful -Me-
chanismus (s. Abschnitt 1.3.1) oder durch sequenzspezifisches Schneiden der Concatemere.
Letzteres fuhrt zu einheitlichen Genomen mit entweder cohasiven Einzelstrangenden (z. B.
Phage A) oder doppelstrangigen Redundanzen an den Enden (z. B. Phage T7). Die neu ge-
bildeten Phagenpartikel werden meist durch Lyse der Wirtszelle mit Hilfe Phagen-spezifischer
Proteine freigesetzt. Die mittlere Anzahl der Phagennachkommen je infizierter Zelle (Wurf-
grolie oder burst size) und die Zeitspanne von der Adsorption bis zur Lyse (Latenzzeit) sind
charakteristisch fiir jeden Phagen.

Phagen, die sich ausschliellich durch Bildung infektioser Nachkommen vermehren (lytischer
Zyklus), heifden virulente Phagen. Ein so genannter temperenter Phage kann alternativ zum
lytischen Zyklus in seltenen Fallen einen anderen Vermehrungszyklus durchlaufen. Dabei wird
in der infizierten Zelle die DNA des Phagen an einer spezifischen Stelle (attachment site) in
das Wirtsgenom integriert oder sie verbleibt als Plasmid in der Wirtszelle. In beiden Fallen wird
die DNA bei der Vermehrung der Wirtszelle passiv mitrepliziert und dann als Prophage be-
zeichnet. Ein Prophagen-tragender Wirt wird ,lysogen“ genannt, da der Prophage unter be-
stimmten Stressbedingungen fir die Wirtszelle (z. B. DNA-Schaden durch UV-Strahlen) indu-
ziert werden und wieder in den lytischen Zyklus Gbergehen kann.

1.3 Gentransfer durch Transduktion

Phagen tragen in ihrem natlrlichen Habitat erheblich zum horizontalen Gentransfer durch
Transduktion bei. Bei der Transduktion werden Abschnitte des Genoms des Wirtsbakteriums
in Phagenpartikel verpackt und bei Infektion in den nachsten Wirt transportiert. Man unter-
scheidet hierbei zwischen zwei Mechanismen der Transduktion [8].

1.3.1 Generelle Transduktion

Bei der generellen Transduktion wird in einige Phagenkdpfe ausschliefdlich DNA des Wirts-
bakteriums von der Lange des Phagengenoms verpackt. Die generelle Transduktion ist be-
schrankt auf Phagen, die mit Hilfe einer prozessiven Terminase vom pac-Typ ihre Concate-
mer-Replikationsintermediate an einer spezifischen pac site erkennen, binden und schneiden
und dann nach dem headful-Mechanismus in die Képfe verpacken [9, 10]. Wenn der Kopf mit
DNA gefilllt ist, wobei die Lange der verpackten DNA die Lange des Phagengenoms um eini-
ge Prozent Ubersteigen kann, schneidet die Terminase vom pac-Typ erneut die DNA, ohne
auf eine Erkennungssequenz angewiesen zu sein [10]. Nachdem die DNA verpackt wurde,
wird der Schwanz an den Phagenkopf angefligt, was zur Bildung eines reifen Phagenpartikels
fuhrt. Nach der Befiillung des Kopfes bleibt die Terminase des pac-Typs an dem Concatemer
gebunden und verpackt das nachste Genom [10]. Das Ergebnis sind Phagen mit Genomen,
die redundant und zyklisch permutiert sind, d. h. deren Genome an unterschiedlichen Positi-
onen der genetischen Karte beginnen. Die Terminasen kdnnen auch pac-ahnliche Sequenzen
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im bakteriellen Chromosom erkennen und somit zufallige, chromosomale Abschnitte upstream
solcher Pseudo-pac sites verpacken. Deshalb ist davon auszugehen, dass nur Phagen mit
Terminasen des pac-Typs zur generellen Transduktion in der Lage sind. Mittels bioinformati-
scher tools lasst sich anhand von Sequenzierungsdaten des Phagen feststellen, ob die Ver-
packung des Phagengenoms mutmallich nach dem pac-Typ erfolgt und der Phage damit zur
generellen Transduktion fahig ist. [11]. Auch Plasmide lassen sich durch Transduktion tber-
tragen.

Ein Lysat generell transduzierender Phagen enthalt nur eine geringe Menge an transduzie-
renden Partikeln mit Teilen des Genoms des vorherigen Wirtsbakteriums, z. B. 0,3 % bis 0,5
% fur den Phagen P1 [12] und 0,7 % fir den Phagen P22 [13]. Die transduzierenden Partikel
kénnen wie infektidse Phagen an die Wirtszelle adsorbieren und die DNA injizieren. Diese
kann anschlieRend durch homologe Rekombination ins Wirtsgenom integriert werden oder
wieder ein Plasmid bilden. Die Frequenz, mit der bakterielle Marker transduziert werden, liegt
z. B. fur den Phagen P1 zwischen 10* bis 10 pro infektiosem Phagenpartikel [12]. Die Fa-
higkeit zur generellen Transduktion ist nur bei wenigen Phagen untersucht, sie scheint aber
weit verbreitet zu sein. So waren 99 % der Phagen, die aus lysogenen Salmonella-Isolaten
induziert wurden, generell transduzierend [14, 15] und 69 bzw. 24 % aus Escherichia coli-
Isolaten [14, 15].

Erst kirzlich wurde eine Unterart der generellen Transduktion, die laterale Transduktion, flir
einige temperente Staphylococcus-Phagen beschrieben [16]. Diese Phagen replizieren ihre
DNA bereits im integrierten Prophagenzustand, wodurch multiple integrierte Phagengenome
entstehen [17]. Einige Prophagen werden ausgeschnitten und verpackt. Bei anderen noch
integrierten Prophagen bindet die prozessive Terminase vom pac-Typ die phagenspezifischen
pac sites und beginnt mit der Verpackung noch ausgehend von der integrierten Form [17].
Phagenkdpfe werden dann nach dem headful-Mechanismus vom pac-Typ wie zuvor be-
schrieben zunachst mit der Phagen-DNA und, mit fortschreitender Replikationsgabel und
bedingt durch die prozessive Terminase, mit chromosomaler Wirts-DNA gefiillt. Die laterale
Transduktion ist ca. 1000-fach effektiver (Transduktanten pro infektiésem Phagenpartikel) als
die generelle Transduktion [16, 17].

1.3.2 Spezielle Transduktion

Der zweite Mechanismus der Transduktion, die spezielle Transduktion, ist auf temperente
Phagen beschrankt. Bei Induktion des Prophagen kann in einigen Fallen die Exzision des
Prophagen aus dem Genom inkorrekt verlaufen und so Bereiche des Wirtsgenoms, benach-
bart zur Insertionsstelle des Phagen (attachment site), mit ausgeschnitten und verpackt wer-
den. Am besten untersucht ist die spezielle Transduktion des Phagen A [18]. Dessen attach-
ment site liegt zwischen dem gal- und dem bio-Operon von E. coli. Entsprechend kénnen nur
Gene dieser Operons durch die spezielle Transduktion mit dem A-Phagengenom Ubertragen
werden [19].
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1.4 Lysogene Konversion

Manche Phagengenome temperenter Phagen enthalten neben den Genen fur die Reproduk-
tion der Phagen zusatzliche, auch Morone [20, 21] oder auxiliary metabolic genes (AMG, [22])
genannte Gene. Diese werden in lysogenen Wirtsbakterien exprimiert und fihren zu veran-
derter Fitness oder anderen Phanotypen (lysogene Konversion). Die bekanntesten Morone
sind die Toxingene einiger temperenter Phagen, die dazu flihren kdnnen, dass ein apathoge-
nes Bakterium zum pathogenen wird. Beispiele flir Prophagen-kodierte Toxine sind das Bo-
tulinumtoxin, Diphtherietoxin, Choleratoxin und die Shiga-Toxine [21]. Ein anderes Beispiel
sind Gene fur die Photosynthese, kodiert auf den Genomen von Cyanophagen [23]. Lysogene
Konversion kann auch zu erhdhter Biofilmbildung, erhéhten Kolonisierungsfrequenzen oder
zur Erweiterung des Wirtsbereiches lysogener Bakterien fihren [24—26].

1.5 Wirtsbereich und Stabilitdt von Phagen

Der Uberwiegende Anteil der Phagen hat einen so genannten ,engen Wirtsbereich®, der nur
einige Stamme einer Art umfasst. Es gibt aber auch Phagen mit einem ,breiten Wirtsbereich®,
der Art- oder Gattungs-Ubergreifend sein kann [27]. So wurden z. B. fir den Phagen P1 fur die
Wirtsbereichsbestimmung 23 Stdmme unterschiedlicher Arten getestet [12]. An 21 Stamme
konnte P1 adsorbieren und die DNA injizieren. In 14 Arten wurden infektiose Phagennach-
kommen gebildet. Diese 14 verschiedenen Arten stammten aus neun verschiedenen Gattun-
gen der Ordnung Enterobacterales und zwei aus der Gruppe der Pseudomonaden. Der Pha-
ge Mu bildet Plaques auf verschiedenen Stammen aus Arten der Ordnung Enterobacterales,
z. B. E. coli, Serratia marcescens, Salmonella Typhi, Enterobacter cloacae und auf einigen
Erwinia-Arten [28].

Die Stabilitdt von Phagen in der Umwelt hangt vom jeweiligen Phagen selbst und den Um-
weltbedingungen ab. Stark negativ wirkt sich Sonnenlicht insbesondere durch seinen UV-
Lichtanteil auf das Uberleben von Phagen aus [29, 30]. Phagen kénnen aulRerhalb ihres Wir-
tes oft lange Uberdauern, z. B. Wochen oder Monate in Béden, Gewassern oder zellfreien
Nahrmedien [31, 32] oder Jahre in spriihgetrockneten Formulierungen [33]. Von einigen Pha-
gen ist ihre Resistenz gegen Hitze oder Trockenheit bekannt [34, 35]. So Uberstehen Phagen
der Milchsaurebakterien oft eine Hitzebehandlung von 15 Minuten bei 90° C. Durch Behand-
lung bei 90° C fiir 45 min wurden jedoch alle getesteten thermotoleranten Phagen inaktiviert
[36].

1.6 Anwendung von Phagen

Phagen wurden ursprunglich vorwiegend zur Konstruktion von Bakterien mit Hilfe der Trans-
duktion eingesetzt. Heute werden Phagen in vielen Bereichen der Bio- und Lebensmitteltech-
nologie, der Human- und Tiermedizin (Pathogenbekdmpfung) sowie der Landwirtschaft an-
gewendet [37—40]. Dazu werden sie zunehmend gentechnisch verandert [41-45]. Ziel dabei
ist, die Phageneigenschaften fir den jeweiligen Einsatz zu verbessern, z. B. durch Erweite-
rung des Wirtsbereiches, Stabilisierung der Partikel, Wechsel von temperenter zu virulenter
Vermehrung, Verhinderung der Lyse der Wirtszelle oder erhdhte Biofilmauflésung. Phagen
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dienen auch als Spenderorganismen fiir eine Vielzahl von Genen, u. a. zur Enzymproduktion,
z. B. T4 DNA-Ligase und T7 DNA-Polymerase fur die Molekularbiologie, Depolymerasen fur
die Kapsel- oder Biofilmauflésung [46] oder Endolysin in der Lebensmittelindustrie (u. a. ge-
gen Listerien [47]). Haufig werden Phagengenome als Vektoren zum Transfer von Fremdge-
nen genutzt und dazu durch gentechnische Veranderungen optimiert, z. B. auf der Grundlage
der Phagen A und M13 [48].

1.7 Sicherheitsrelevante Eigenschaften von Phagen

Phagen selbst stellen kein Risiko fur Mensch, Tier oder Pflanze dar. Sie konnen jedoch auf-
grund verschiedener Faktoren das pathogene Potenzial ihrer Wirtsbakterien erhéhen [49].

1.7.1 Lysogene Konversion

Temperente Phagen kdnnen in ihrem Genom sicherheitsrelevante eigene Gene (Morone,
AMG) tragen, die bei Lysogenisierung infizierter Zellen auf diese Ubertragen und dort expri-
miert werden kénnen (lysogene Konversion). Hier ist neben bekannten pathogenen Genen
(z. B. Toxingene) auch zu bericksichtigen, dass die Funktion von ca. 70 % aller Phagengene
unbekannt ist [50]. Werden Phagen als Spender- oder Empfangerorganismen bei gentechni-
schen Arbeiten eingesetzt, ist die Risikobewertung anhand der Nukleotidsequenz des Pha-
gengenoms vorzunehmen. Durch bioinformatische Analysen (z. B. BLAST-Analysen, Anno-
tationen, Analysen mit der Virulence Factor database) kann mit hinreichender Sicherheit aus-
geschlossen werden, dass sich unter den Phagengenen mit unbekannter Funktion Gene
befinden, die die Virulenz von Wirtsbakterien erhohen.

Die Nukleotidsequenz zeigt auch an, ob es sich bei dem Phagen um einen temperenten
Phagen handelt (anhand von bestimmten Genen fiir Integration/Exzision der Phagen-DNA und
Regulationsgenen, z. B. fur Repression der lytischen Vermehrung).

1.7.2 Transduktion

Der Anteil der transduzierenden Phagen an der Gesamtheit der Phagen ist hoch, aber die
Fahigkeit eines Phagen zur Transduktion wird selten bestimmt. Praparationen von generell
transduzierenden Phagen enthalten einen kleinen Anteil infektiéser Partikel mit Genomab-
schnitten des letzten Vermehrungswirtes (bis zu ca. 6 % des bakteriellen Genoms bei Jum-
bophagen). Diese Abschnitte werden in den neuen Wirt Gibertragen und kénnen rekombinativ
integriert werden (Transduktion). Ein solcher DNA-Abschnitt kann pathogene Gene oder
Gengruppen oder Pathogenitatsinseln etc. umfassen. Fur die Risikobewertung der Phagen-
praparation sowie ggf. der Transduktanten ist mafigeblich, welche Eigenschaften der letzte
Wirt hat (z. B. virulenzerh6hende Gene im eigenen Genom), und ob der Phage zur generellen
Transduktion in der Lage ist (nachgewiesen durch experimentelle Daten oder vorhergesagt
anhand der Genomsequenz des Phagen, s. Abschnitt 1.3.1).
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1.7.3 Wirtsbereich von Phagen

Phagen kénnen entweder einen Wirt (ein Stamm oder eine Spezies) oder verschiedene Spe-
zies oder Gattungen infizieren (enger bzw. breiter Wirtsbereich). Bei den meisten Phagen ist
der Wirtsbereich jedoch nicht bekannt. Bei Arbeiten, die zur Lysogenisierung (s. Abschnitt 1.4)
oder Transduktion (s. Abschnitt 1.3.1) der infizierten Zellen fihren, ist zu beachten, dass
moglicherweise auch andere als die geplanten Zielorganismen infiziert werden.

2 Viren von Archaeen

Verglichen mit dem Erforschungs- und Nutzungsstand der Phagen sind die Kenntnisse Uber
Archaeenviren deutlich geringer. Zurzeit werden vom International Committee on the Taxo-
nomy of Viruses (ICTV) 61 Familien von Archaeenviren anerkannt. Das Genom der Ar-
chaeenviren besteht zumeist aus doppelstrangiger DNA (dsDNA), mit Ausnahme von zwei
Virusfamilien, deren Vertreter Genome aus einzelstrangiger DNA (ssDNA) besitzen. Die Ge-
nome koénnen linear oder zirkular vorliegen und eine Genomgrofie von 5 bis 150 kbp aufwei-
sen [51].

Der Anteil der Gene mit unbekannter Funktion im Genom von Archaeenviren betragt durch-
schnittlich 75 % [52].

Die bislang entdeckten Archaeenviren lassen sich zwei unterschiedlichen Typen zuordnen.
Der altere Typ der Archaeenviren entstand bereits im Urahn der heutigen Bakterien und Ar-
chaeen. Dieser Typ lasst sich den Caudoviricetes zuordnen und hat haufig eine Phagen-ahn-
liche Morphologie mit einem Kopf und einem Schwanz. Spater im Laufe der Evolution ent-
standen die Archaeen-spezifischen Viren mit im Vergleich zu den Bakteriophagen unge-
wohnlicher Morphologie (z. B. tropfen-, spindel- oder flaschenférmig oder mit zwei Schwan-
zen).

Fir Archaeenviren sind sowohl lytische Replikationszyklen als auch chronische Infektionen
bekannt [53]. Die Mechanismen der Replikation sind fir einige Archaeenviren aufgeklart, fur
den Grolteil der Archaeenviren jedoch noch nicht [52].

Ob es Gentransfermechanismen wie die spezielle oder generelle Transduktion auch bei Ar-
chaeenviren gibt, ist noch unklar. Die Ubertragung von fremdem Genmaterial in Virushllen
wurde bisher nur fur Alphafusellovirus beppuense (Sulfolobus spindle-shaped virus 1, SSV1)
und Alphafusellovirus reykfanense (Sulfolobus spindle-shaped virus, SSV2) gezeigt, die je-
weils genetisches Material eines sog. Satellitenvirus (pSSVx oder pSSVi) auf ihre Wirtsbak-
terien (Sulfolobus solfataricus oder Sulfolobus islandicus) Ubertragen [54].

Archaeen, die Wirtsorganismen der Archaeenviren, werden in der Liste der Spender- und
Empfangerorganismen nach § 5 GenTSV gegenwartig der Risikogruppe 1 zugeordnet, mit der
einzigen Ausnahme Methanobrevibacter oralis, das der Risikogruppe 2 zugeordnet wird.
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3 Empfehlung

Phagen werden als Spender- und Empféangerorganismen gem. § 5 Absatz 1 GenTSVi. V. m.
den Kriterien in Anlage 1 GenTSV der Risikogruppe 1 zugeordnet, wenn fir sie nicht be-
schrieben ist, dass sie die human- oder tierpathogenen Eigenschaften eines Bakteriums ver-
starken, und in ihrem Genom keine Gene mit Homologie zu Genen fir Virulenz-erhéhende
Faktoren flir menschliche oder tierische Krankheitserreger vorliegen.

Phagen werden als Spender- und Empfangerorganismen gem. § 5 Absatz 1 GenTSVi. V. m.
den Kriterien in Anlage 1 GenTSV der Risikogruppe 2 zugeordnet, wenn fir sie beschrie-
ben ist, dass sie die human- oder tierpathogenen Eigenschaften eines Bakteriums verstarken,
oder in ihrem Genom Gene mit Homologie zu Genen fur Virulenzfaktoren bzw. Virulenz-er-
héhende Faktoren fur menschliche oder tierische Krankheitserreger vorliegen.

Vermehrte Phagenpartikel in Praparationen von Phagen werden gem. § 5 Absatz 1
GenTSV der Risikogruppe 1 zugeordnet, wenn es sich um Phagen handelt, die als Spender-
und Empfangerorganismen der Risikogruppe 1 zugeordnet sind, und

— sie nicht generell transduzierend sind, oder
— sie durch Vermehrung in apathogenen Bakterien erzeugt wurden.

Vermehrte Phagenpartikel in Praparationen von Phagen werden gem. § 5 Absatz 1 in
Verbindung mit Anlage 1 Nr. 1 ¢) und Nr. 2.1 b) GenTSVder Risikogruppe 2 zugeordnet,
wenn es sich um Phagen handelt, die als Spender- und Empfangerorganismen der Risiko-
gruppe 2 zugeordnet sind, oder in ihr Genom Gene fir Virulenz-erhéhende Faktoren oder mit
einem sonstigen Gefahrdungspotenzial inseriert wurden, oder

— wenn sie zur generellen Transduktion in der Lage sind, so dass nicht ausgeschlossen ist,
dass es sich bei den generierten Phagen um ein Gemisch aus Phagen und generell
transduzierenden Partikeln handelt, und

— sie in pathogenen Bakterien vermehrt wurden, so dass nicht ausgeschlossen ist, dass ggf.
vorliegende generell transduzierende Partikel Gene flur Virulenz-erhdhende Faktoren
Ubertragen.

Archaeenviren (einschlieRlich Mischungen von Archaeenviren in Praparationen) werden als
Spender- und Empfangerorganismen gem. § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in
Anlage 1 GenTSV der Risikogruppe 1 zugeordnet.

4 Begrindung

Die Einstufung von Phagen als Spender- und Empfangerorganismen erfolgt abhangig davon,
ob ihr Genom Gene enthalt, die das pathogene Potenzial von infizierten bzw. transduzierten
Bakterien erhéhen konnten (z. B. Toxin- oder andere virulenzerhéhende Gene). Die Einstu-
fung von Phagenpraparationen erfolgt abhangig von der Einstufung der verwendeten Phagen.

Falls die verwendeten Phagen zur generellen Transduktion in der Lage sind (s. Abschnitt
1.3.1), ist ebenfalls einzubeziehen, welcher Risikogruppe die Bakterien zugeordnet sind, mit
denen die Praparationen hergestellt wurden. Auch Praparationen von Phagen der Risiko-
gruppe 1, die zur generellen Transduktion in der Lage sind, kdnnen Phagen mit Toxin- bzw.
virulenzerhéhenden Genen enthalten, wenn zur Vermehrung pathogene Bakterien verwendet
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werden. Bei einer akzidentellen Inokulation kénnten diese Phagen die kérpereigenen Bakte-
rien der Beschaftigten transduzieren und dadurch deren Gefadhrdungspotenzial erhdhen.

Archaeenviren und ihre Praparationen werden der Risikogruppe 1 zugeordnet. Grund hierflr
ist, dass Archaeen bis auf eine Ausnahme der Risikogruppe 1 zugeordnet sind und keine
Toxingene oder andere Virulenzfaktorgene fir Archaeenviren bekannt sind. Aus diesem Grund
ist auch nicht davon auszugehen, dass Archaeenviren Gene Ubertragen, die das pathogene
Potenzial von infizierten Archaeen erhéhen.

Hinweis:

Bei Phagen, die von Stammsammlungen wie der Deutschen Sammlung von Mikroorganismen
und Zellkulturen bezogen werden, wird Ublicherweise angegeben, mit welchen Wirtsbakterien
die Phagenpraparationen hergestellt wurden. Werden Praparationen von Phagen, deren
Genom nach dem headful-Mechanismus vom pac-Typ in Phagenpartikel verpackt wird (s.
Abschnitt 1.3.1), von Kooperationspartnern bezogen, ist fir die Einstufung der Phagen aus
den o. g. Griinden entscheidend, mit welchen Bakterien die Phagen vermehrt wurden. Diese
Information ist daher grundsatzlich anzufordern. Wenn sie nicht vorliegt und beschrieben ist,
dass Bakterien der Risikogruppe 2 zum Wirtsbereich der Phagen gehoren, sind die o. g.
Phagenpraparationen der Risikogruppe 2 zuzuordnen.
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