
 
 
 
Aan de minister van 
Infrastructuur en Waterstaat 
Drs. C. van Nieuwenhuizen-Wijbenga 
Postbus 20901 
2500 EX Den Haag 
 
 
 
DATUM 12 juni 2019 

KENMERK CGM/190612-01 

ONDERWERP Advies pathogeniteitsclassificatie 13 bacteriesoorten 

 
 
Geachte mevrouw Van Nieuwenhuizen, 
 
Naar aanleiding van meerdere verzoeken ingediend door de Koninklijke Nederlandse 
Academie van Wetenschappen over de plaatsing van een dertiental bacteriën (IG 19-
122_2.13-000, IG 19-123_2.13-000, IG 19-130_2.13-000, IG 19-132_2.13-000, IG 19-
133_2.13-000, IG 19-135_2.13-000, IG 19-138_2.13-000, IG 19-134_2.13-000, IG 19-
136_2.13-000, IG 19-137_2.13-000, IG 19-139_2.13-000, IG 19-146_2.13-000, IG 19-
149_2.13-000) op bijlage 2, lijst A1 of bijlage 4 van de Regeling ggo, deelt de COGEM u 
het volgende mee. 
  

Samenvatting: 
De COGEM is gevraagd te adviseren over de pathogeniteitsclassificatie van 13 
bacteriesoorten, te weten: Frondihabitans australicus, Luteibacter rhizovicina, Serratia 
plymuthica, Paenibacillus xylanexedens, Paenibacillus taichungensis, Pseudomonas 
capeferrum, Pseudomonas brassicacearum, Pseudomonas thivervalensis, 
Flavobacterium psychrolimnae, Flavobacterium weaverense, Paraburkholderia 
bryophila, Parabulkholderia sediminicola, en Dyella koreensis.  
De bovengenoemde bacteriën komen wijdverspreid voor. Er zijn bij de COGEM geen 
publicaties bekend waarin deze 13 bacteriesoorten worden aangemerkt als 
ziekteverwekkend voor mens, dier of plant. Derhalve is de COGEM van oordeel dat 
deze 13 bacteriesoorten niet pathogeen zijn, en adviseert zij deze bacteriesoorten in te 
delen in pathogeniteitsklasse 1. Tevens is zij van oordeel dat deze bacteriesoorten in 
aanmerking komen voor plaatsing op Bijlage 2, lijst A1 van de Regeling ggo. 
 



De door de COGEM gehanteerde overwegingen en het hieruit voortvloeiende advies treft u 
hierbij aan als bijlage. 
 
 
 
Hoogachtend, 

 
Prof. dr. ing. Sybe Schaap 
Voorzitter COGEM 
 
c.c.    Dr. J. Westra, Bureau ggo  

Mr. J.K.B.H. Kwisthout, Ministerie van IenW  
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Pathogeniteitsclassificatie van dertien bacteriesoorten 
 

COGEM advies CGM/190612-01 
 
1. Inleiding 
Naar aanleiding van een dertiental verzoeken van de Koninklijke Nederlandse Academie van 
Wetenschappen is de COGEM gevraagd te adviseren over de pathogeniteitsklasse van de bacteriën 
Frondihabitans australicus (IG 19-138), Luteibacter rhizovicina (IG 19-139), Serratia plymuthica (IG 
19-149), Paenibacillus xylanexedens (IG 19-133) en Paenibacillus taichungensis (IG 19-134), 
Pseudomonas capeferrum (IG 19-122), Pseudomonas brassicacearum (IG 19-123) en Pseudomonas 
thivervalensis (IG 19-146), Flavobacterium psychrolimnae (IG 19-136) en Flavobacterium 
weaverense (IG 19-137), Paraburkholderia bryophila (IG 19-132) en Parabulkholderia sediminicola 
(IG 19-130), en Dyella koreensis (IG 19-135), en plaatsing van deze bacteriën op Bijlage 2 lijst A1, of 
Bijlage 4 van de ’Regeling genetisch gemodificeerde organismen’ (Regeling ggo).1 Bijlage 2, lijst A1 
bestaat uit een lijst van micro-organismen die apathogeen zijn voor mens, dier en plant. Opname op 
Bijlage 2, lijst A1 betekent dat onder ML-I laboratoriumcondities met het betreffende micro-
organisme genetisch gemodificeerde organismen (ggo’s) vervaardigd mogen worden indien hierbij 
vectoren worden gebruikt die wél, of inserties die níet, op de A-lijsten staan (respectievelijk ’lijst A2 
veilige vectoren’ en ’lijst A3 inserties’). Activiteiten met deze ggo’s kunnen, zonder dat een aanvrager 
daar een milieurisicobeoordeling voor hoeft aan te leveren, direct na kennisgeving gestart worden. 
Bijlage 4 betreft de indeling in klassen van pathogene micro-organismen. 
 
1.1 Pathogeniteitsclassificatie Regeling Genetisch Gemodificeerde Organismen (ggo) 
Onder de ggo-regelgeving worden bij de pathogeniteitsclassificatie de risico’s voor mens en milieu in 
ogenschouw genomen. Daartoe worden in de Regeling ggo micro-organismen ingedeeld in vier 
pathogeniteitsklassen. Deze indeling start met pathogeniteitsklasse 1, die gevormd wordt door 
apathogene micro-organismen en loopt op tot pathogeniteitsklasse 4, de groep van hoog pathogene 
micro-organismen. Iedere pathogeniteitsklasse is gekoppeld aan een inperkingsniveau voor 
werkzaamheden met ggo’s van die klasse. 
 
Wetenschappelijk gezien is de pathogeniteit van een micro-organisme goed aan te tonen. De 
afwezigheid van pathogeniteit is echter moeilijk te bewijzen. Daarbij worden gevallen van 
pathogeniteit gepubliceerd, terwijl er nauwelijks wordt gerapporteerd over de apathogeniteit van 
micro-organismen. Hierdoor is van veel micro-organismen weinig literatuur over apathogeniteit 
voorhanden. 
 
Apathogene micro-organismen worden ingedeeld in pathogeniteitsklasse 1. Dergelijke micro-
organismen dienen minimaal aan één van de volgende criteria te voldoen: 

a)  het micro-organisme behoort niet tot een soort waarvan vertegenwoordigers bekend zijn die 
ziekteverwekkend zijn voor mens, dier of plant; 
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b)  het micro-organisme heeft een lange historie van veilig gebruik onder omstandigheden waarbij 
geen bijzondere inperkende maatregelen worden getroffen; 

c)  het micro-organisme behoort tot een soort die vertegenwoordigers bevat van klasse 2, 3 of 4, 
maar de stam in kwestie bevat geen genetisch materiaal dat verantwoordelijk is voor de 
virulentie; 

d)  van het micro-organisme is het niet-virulente karakter door middel van adequate tests aangetoond 
 
Een indeling in pathogeniteitsklasse 2 is van toepassing op een micro-organisme dat bij mensen of 
dieren een ziekte kan veroorzaken, waarvan het onwaarschijnlijk is dat het zich onder de populatie 
verspreidt, terwijl er een effectieve profylaxe, behandeling of bestrijding toepasbaar is, alsmede een 
micro-organisme dat bij planten een ziekte kan veroorzaken. 
 
Een indeling in pathogeniteitsklasse 3 is van toepassing op een micro-organisme dat bij mensen of 
dieren een ernstige ziekte kan veroorzaken, waarvan het waarschijnlijk is dat het zich onder de 
populatie verspreidt, terwijl er een effectieve profylaxe, behandeling of bestrijding toepasbaar is. 
 
Een indeling in pathogeniteitsklasse 4 is van toepassing op een micro-organisme dat bij mensen of 
dieren een zeer ernstige ziekte kan veroorzaken, waarvan het waarschijnlijk is dat het zich onder de 
populatie verspreidt, terwijl er geen effectieve profylaxe, behandeling of bestrijding toepasbaar is. 
 
Opportunistische pathogenen, die uitsluitend ziekte kunnen veroorzaken bij individuen met een 
verzwakt immuunsysteem of een onderliggend ziektebeeld, worden in de regel als niet-pathogeen 
beschouwd en kunnen, als aan één van de bovengenoemde voorwaarden van pathogeniteitsklasse 1 is 
voldaan, op Bijlage 2, lijst A1 van de Regeling ggo1 geplaatst worden. 
 
 
2. Flavobacterium psychrolimnae en F. weaverense  
De COGEM is gevraagd te adviseren over de pathogeniteitsclassificatie van Flavobacterium 
psychrolimnae (IG 19-136) en F. weaverense (IG 19-137).  
 
Het genus Flavobacterium (typespecies: Flavobacterium aquatile) behoort tot de familie van de 
Flavobacteriaceae,2 en dankt zijn naam aan de gele of oranjekleurige kolonies die de bacteriën door 
de productie van carotenoïde en/of flexirubine vormen. Er worden ongeveer 120 soorten binnen het 
genus erkend.3 Flavobacteria zijn aerobe Gramnegatieve staafvormige bacteriën met lengtes tussen de 
2-5 µm en diameters tussen de 0.3-0.5 µm. Flavobacteria vormen geen endosporen en hebben geen 
flagellen. Sommige species zijn motiel (glijdend bewegend). De bacteriën komen wereldwijd in grond 
en met name in aquatische (zoet en zout water) ecosystemen voor.4 De meeste flavobacteriumsoorten 
lijken een voorkeur te hebben voor koele en koude omgevingen met een laag zoutgehalte. Veel soorten 
zijn psychrotolerant (koudetolerant) of psychrofiel (cryofiel; koudeminnend) met een groeioptimum 
tussen de 15 en 20 °C.  
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Verschillende flavobacteriumsoorten zijn vispathogenen waaronder Flavobacterium branchiophilum, 
Flavobacterium psychrophilum en Flavobacterium columnare. Naast bekende pathogene soorten zijn 
er ook een groot aantal andere flavobacteriumsoorten geïsoleerd uit dode, zieke en gezonde vissen 
afkomstig uit meren en viskwekerijen in Michigan (USA).5,6 
 
F. psychrolimnae is in 2005 geïsoleerd uit microbiële matten in de Antarctische zoetwatermeren Lake 
Hoare en Lake Fryxell.7 Deze meren zijn gelegen in de Taylor Valley in de McMurdo Dry Valleys in 
Antartica. De McMurdo Dry Valleys zijn een zogenaamde poolwoestijn waar nauwelijks neerslag 
valt.8 De meren worden gevoed door het smeltwater van de omringende gletsjers. Beide meren hebben 
geen verbinding met de open zee of andere meren en zijn volledig bedekt met ijs. Alleen in de zomer 
kunnen langs de randen open water ontstaan.9  

F. psychrolimnae heeft niet-motiele cellen van 2 µm lang met een diameter van 0,5 µm. De 
bacterie kan groeien bij temperaturen tussen de 5 en 25 °C, de optimale groeitemperatuur is 20 °C.10  
 
F. weaverense is in 2006 geïsoleerd uit grondmonsters afkomstig uit King George Island, Antarctica.11 
De cellen van F. weaverense zijn niet-motiel, tussen de 1,6 en 12,5 µm lang met een diameter van ca. 
0,5 µm. De bacterie kan groeien bij temperaturen tussen de 5 en 19,9 °C, met een optimale 
groeitemperatuur van 19 °C.12 
 
2.1 Eerder COGEM advies 
De COGEM heeft niet eerder geadviseerd over F. psychrolimnae en F. weaverense. Wel heeft zij 
geadviseerd over F. branchiophilum, F. columnare, Flavobacterium hydatis, Flavobacterium 
johnsoniae en Flavobacterium psychrophilumen en deze bacteriën als dierpathogeen ingedeeld in 
pathogeniteitsklasse 2.13  
 
2.2 Classificaties door andere beoordelende instanties 
De ‘Bundesanstalt für Arbeitsschutz und Arbeitsmedizin’ (BAUA) die pathogeniteit voor de mens 
beoordeelt, heeft F. psychrolimnae en F. weaverense  als apathogeen ingedeeld in de laagste 
risicogroep (groep 1).14 Het Zwitserse ‘Federal Office for the Environment’ (FOEN) heeft F. 
psychrolimnae ingedeeld in risicogroep 2.15 De inschalingen door deze instanties gelden als referentie 
en achtergrondinformatie bij de risicobeoordeling die door de COGEM wordt uitgevoerd. 
 
2.3 Overwegingen 
F. psychrolimnae en F. weaverense zijn psychrofiele aerobe Gramnegatieve bacteriën geïsoleerd uit 
respectievelijk Antarctische meren en grondmonsters. In het genus Flavobacterium komen 
vispathogene soorten voor. Voor zover bij de COGEM bekend, zijn er geen publicaties waarin 
melding wordt gemaakt dat F. psychrolimnae of F. weaverense pathogeen zijn voor mensen, dieren of 
planten. Uit fylogenetische analyse blijkt dat F. psychrolimnae niet nauw verwant is aan bekende 
vispathogene flavobacteria.16 Gerapporteerd is dat één van de flavobacterium-isolaten geïsoleerd uit 
vissen in Michigan, mogelijk F. psychrolimnae betrof. Echter, deze identificatie is gebaseerd op 16S 
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RNA sequenties, waarvan bekend is dat die minder geschikt is om onderscheid te maken tussen 
flavobacteriumsoorten.16 Ook is onduidelijk of het betreffende isolaat ziekteverwekkend is. 

Alles in overweging nemende is de COGEM van oordeel dat F. psychrolimnae en F. weaverense 
apathogeen zijn. 
 
 
3. Paenibacillus xylanexedens en P. taichungensis 
De COGEM is gevraagd te adviseren over de pathogeniteitsclassificatie van Paenibacillus 
xylanexedens (IG 19-133) en P. taichungensis (IG 19-134).  
 
Het genus Paenibacillus behoort tot de familie van de Paenibacillaceae.2,17 Eerder werden bacteriën 
binnen dit genus onder de familie van de Bacillaceae geschaard, waartoe ook het bacteriegeslacht 
Bacillus behoort.18,19,20,21,22 Paenibacillus omvat staafvormige, Grampositieve bacteriën die 
endosporen kunnen vormen.18,21,23 Deze sporen overleven extreme condities, zoals hoge en lage 
temperaturen, hoge druk, UV-straling en biociden.23  

Paenibacilli komen over de gehele wereld in de bodem voor, en bevorderen door middel van 
stikstof- en fosforfixatie de plantengroei.23 Chemische verbindingen die door deze bacteriën 
geproduceerd worden, kennen toepassingen binnen de biotechnologie en chemische industrie 
(enzymen), de farmaceutische industrie (antimicrobiële middelen), en de landbouw (insecticiden, 
biociden, kunstmest). Veel van deze toepassingen zijn gepatenteerd.23 

Sommige paenibacillussoorten zijn pathogeen voor ongewervelden (insecten en slakken), 
waaronder Paenibacillus apiarius, Paenibacillus glabratella, Paenibacillus larvae, Paenibacillus 
lentimorbus en Paenibacillus popilliae.23 Van enkele soorten is bekend dat zij Cry eiwitten produceren 
(P. lentimorbus en P. popilliae). Deze eiwitten hebben insecticide eigenschappen en kennen 
toepassingen binnen de landbouw. Andere paenibacillussoorten veroorzaken voedselbederf in vooral 
zuivelproducten. De endosporen kunnen de extreme condities die tijdens het bewerkingsproces 
optreden (pasteurisatie, desinfectie van apparatuur), overleven.23,24 Ook veroorzaken diverse soorten 
als opportunistisch pathogeen ziekte bij patiënten met een verzwakte weerstand (Paenibacillus alvei, 
Paenibacillus massliensis, Paenibacillus provencensis, Paenibacillus sanguinis, Paenibacillus 
timonensis, Paenibacillus turicensis en Paenibacillus urinalis).23 

 
P. xylanexedens is in 2009 geïsoleerd uit de bodem van een toendra in Alaska.25 De bacterie kan 
aeroob of anaeroob groeien tussen de 13 en 32 °C, met een optimale groeitemperatuur van 23 °C.25 De 
bacterie produceert enzymen die xylaan (hemicellulose) kunnen afbreken. Xylaan is een belangrijk 
component van de celwand van planten.23 

In een studie waarbij 136 isolaten van 88 klinische monsters (o.a. bloed, wonden en huidabcessen, 
cerebrospinale vloeistof, sputum) en 48 omgevingsmonsters (handschoenen van laboratorium-
personeel, oppervlakten, water, reagentia) afkomstig van ziekenhuislaboratoria en openbare 
gezondheidscentra in Spanje werden onderzocht, werd P. xylanexedens enkel aangetroffen in 
omgevingsmonsters.26 
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P. taichungensis is in 2008 is voor het eerst geïsoleerd uit de bodem in Taiwan.27 Het is een facultatief 
anaerobe bacterie die tussen de 5 en 40 °C groeit, met een optimale groeitemperatuur van 30 °C.27 De 
bacterie produceert het enzym chitinase dat chitine kan afbreken. Chitine komt voor in het exoskelet 
van geleedpotigen (insecten, kreeften, krabben, garnalen) en is een belangrijk afvalproduct bij de 
verwerkingsindustrie van zeevruchten.28 In de hierboven beschreven studie van Sáez-Nieto et al. werd 
P. taichungensis in geen van de 136 isolaten van klinische monsters en omgevingsmonsters 
aangetroffen.26 
 
3.1 Eerder COGEM advies 
De COGEM heeft de soorten P. larvae, P. lentimorbus en P. popilliae als dierpathogeen ingedeeld in 
pathogeniteitsklasse 2.13 De soort Paenibacillus chibensis heeft zij ingedeeld in pathogeniteitsklasse 
1.29 
 
3.2 Classificaties door andere beoordelende instanties  
De Duitse ‘Sammlung von Mikroorganismen und Zellkulturen’ (DSMZ) die pathogeniteit voor de 
mens beoordeelt, heeft handelingen met P. xylanexedens en P. taichungensis ingedeeld op BSL1 
niveau.30 De BAUA heeft P. xylanexedens en P. taichungensi ingedeeld in de laagste risicogroep 
(groep 1).14 
 
3.3 Overwegingen 
Bacteriën binnen het genus Paenibacillus komen wereldwijd in de bodem voor. Mens, dier en plant 
komen er veelvuldig mee in aanraking. Een aantal soorten binnen het genus is pathogeen voor 
ongewervelde dieren en een aantal soorten veroorzaakt incidenteel opportunistische infecties bij de 
mens. Dit betreft patiënten met een onderliggend ziektebeeld, of patiënten bij wie de natuurlijke 
barrière doorbroken is (aangebrachte katheters, intraveneuze of arteriële lijnen; besmette desinfectantia 
of infuusvloeistoffen). 

P. xylanexedens en P. taichungensis komen eveneens voor in de bodem. Voor zover bij de 
COGEM bekend, zijn er geen publicaties waarin P. xylanexedens en P. taichungensis aangemerkt 
worden als ziekteverwekkend voor mens, dier of plant. Het bovenstaande in overweging nemende is 
de COGEM van oordeel dat deze bacteriesoorten niet pathogeen zijn. 
 
 
4. Pseudomonas capeferrum, P. brassicacearum en P. thivervalensis  
De COGEM is gevraagd te adviseren over de pathogeniteitsclassificatie van Pseudomonas capeferrum 
(IG 19-122) P. brassicacearum (IG 19-123) en P. thivervalensis (IG 19-146). 
 
Het genus Pseudomonas is een zeer divers genus en bevat meer dan 200 soorten die wijdverspreid 
voorkomen.31 Pseudomonas bacteriën zijn Gramnegatieve, aerobe staafvormige bacteriën die onder 
andere geïsoleerd zijn uit water, grond, planten, dieren en mensen. Ook kunnen Pseudomonas 
bacteriën worden aangetroffen worden onder extreme omstandigheden, zoals in heetwaterbronnen, 
woestijnen of op Antarctica.32 Binnen het genus komen ook soorten voor die pathogeen kunnen zijn 
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voor mensen (zoals Pseudomonas aeruginosa) en zijn er ook enkele soorten die als opportunistisch 
pathogeen alleen ziekte veroorzaken bij immuungecompromitteerde of verzwakte individuen. Binnen 
het genus komen ook plantpathogene soorten voor, zoals Pseudomonas syringae. Pseudomonassoorten 
kunnen echter bescherming bieden voor de plant door de groei van andere plantpathogenen te 
voorkomen (biocontrol organisme).  
 
P. capeferrum (typestam WCS358) is in 1980 geïsoleerd uit de kluit (rhizosfeer) van aardappelplanten 
in Nederland en de wortels van bonenplanten in Frankrijk.33 De typestam werd voorheen tot de soort 
Pseudomonas putida gerekend, maar op basis van genoomdata bleek het een aparte soort te zijn. P. 
capeferrum koloniseert de rhizosfeer en wordt bestudeerd vanwege de plant-beschermende 
eigenschappen. De sideroforen van deze bacterie, i.e., ijzer-chelerende verbindingen die onder ijzer-
arme omstandigheden worden uitgescheiden om ijzer op te nemen, kunnen door beslaglegging op ijzer 
de groei van plantpathogene organismen voorkomen.33 Ook kan P. capeferrum het afweersysteem van 
de plant aanwakkeren (zogenaamde ‘induced systemic resistance’, ISR), dat effectief is tegen een 
breed spectrum van plantpathogenen.33,34,35  
 
P. brassicacearum is geïsoleerd uit de rhizosfeer van Arabidopsis thaliana en Brassica napus36, 
aardbeien (Fragaria x ananassa)37, en van aardappelen.38 Ook is de bacterie geïsoleerd als endofyt van 
Solanum nigrum.39 De typestam van deze soort is DBK11T. Ook P. brassicacearum produceert 
sideroforen onder ijzerarme condities en kan daarnaast ook sideroforen van andere 
pseudomonassoorten opnemen.40 Van verschillende stammen van deze soort is het genoom 
gesequenced, waaronder LBUM300 en L13-6-12. Van de P. brassicacearum stam LBUM300 is 
gebleken dat deze antagonistische activiteit vertoonde tegen plantpathogene schimmels en oomyceten, 
en symptoomonderdrukking veroorzaakte in tomaat bij infectie door Clavibacter michiganensis subsp. 
michiganensis.37 De P. brassicacearum stam L13-6-12 heeft ook schimmelwerende en ziekte-
onderdrukkende eigenschappen, gerelateerd aan de productie van secundaire metabolieten zoals 2,4-
diacetylphloroglucinol en waterstofcyanide.38 De optimale groeitemperatuur van deze stam is 30 ºC, 
maar ook bij 37 ºC en 40 ºC kan er nog groei plaatsvinden in vloeibaar en vast medium.  
 Van een andere P. brassicacearum stam, DF41, is bekend dat deze de nematode C. elegans kan 
doden door blootstelling aan toxische metabolieten en formatie van biofilm waardoor de mond van de 
nematode geblokkeerd raakt.41 
 
P. thivervalensis is net als P. brassicacearum geïsoleerd uit de kluit van Arabidopsis thaliana en 
Brassica napus36 en als endofyt van Solanum nigrum.40 P. thivervalensis vertoont veel gelijkenissen 
met P. brassicacearum. De typestam van deze soort is SBK26T (CFBP 11261T). Het genoom van de P. 
thivervalensis stam LMG 21626T is volledig gesequenced.40 Ook P. thivervalensis produceert 
sideroforen onder ijzerarme omstandigheden en kan sideroforen afkomstig van andere 
pseudomonassoorten tot zich nemen,40 een eigenschap die gerelateerd wordt aan de mogelijkheid tot 
biocontrol door het voorkomen van de groei van pathogenen.   
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4.1 Eerder COGEM advies 
De COGEM heeft de pseudomonassoorten Pseudomonas fluorescens (en stammen DC454 en 
MB101), Pseudomonas jessenii (en stammen RU47 en UW4), en P. putida geclassificeerd als 
apathogene bacteriën. Daarnaast zijn meerdere pseudomonassoorten, waaronder P. aeruginosa, 
geclassificeerd in pathogeniteitsklasse 2.13 Van Pseudomonas stutzeri is later in een apart advies de 
pathogeniteitsclassificatie heroverwogen, waarbij deze bacterie als opportunistisch pathogeen 
ingedeeld is in pathogeniteitsklasse 1.42   
 
4.2 Classificaties door andere beoordelende instanties 
DSMZ heeft handelingen met P. brassicacearum en P. thivervalensis ingedeeld op BSL1 niveau.30 De 
BAUA heeft P. brassicacearum en P. thivervalensis ingedeeld in de laagste risicogroep (groep 1).14  
 
4.3 Overwegingen 
Bacteriën binnen het genus Pseudomonas komen wereldwijd in het milieu (zowel aquatisch als 
terrestrisch) voor. Het genus kent enkele vertegenwoordigers die bekend (plant)pathogeen zijn. P. 
capeferrum, P. brassicacearum en P. thivervalensis zijn geïsoleerd uit de kluit van verschillende 
planten en gewassen. Er zijn echter geen publicaties bekend waarin P. capeferrum, P. brassicacearum 
en P. thivervalensis aangemerkt worden als ziekteverwekkend voor mens, dier of plant. Het 
bovenstaande in overweging nemende is de COGEM van oordeel dat deze bacteriesoorten niet 
pathogeen zijn. 
 
 
5. Paraburkholderia bryophila en P. sediminicola  
De COGEM is gevraagd te adviseren over de pathogeniteitsclassificatie van Paraburkholderia 
bryophila (IG 19-132) en P. sediminicola (IG 19-130). 
 
Het genus Paraburkholderia behoort tot de familie van de Burkholderiaceae.2 Parabulkholderiae zijn 
Gramnegatieve staafvormige bacteriën die eerder tot het genus Burkholderia behoorden, maar in 2015, 
onder meer vanwege sequentieverschillen, in het nieuwe genus Paraburkholderia zijn 
ondergebracht.43,44 Parabulkholderiae komen voornamelijk in de bodem of water voor, of zijn 
geassocieerd met planten.45 Van verschillende paraburkholderiasoorten is bekend dat zij stikstof 
binden, betrokken zijn bij de vorming van wortelknollen, of de groei van planten stimuleren. 
Parabulkholderiae zouden mogelijk toegepast kunnen worden voor biologische bestrijding of 
bemesting.46  
 
P. bryophila (eerder Burkholderia bryophila) is in 2007 voor het eerst beschreven. De bacteriesoort 
werd geïsoleerd van verschillende mossoorten in een veengebied in Duitsland, uit bodemmonsters van 
permanent grasland in Nederland, en landbouwgrond in het Verenigd Koninkrijk. Uit onderzoek met 
de Duitse P. bryophila isolaten bleek dat zij de groei van planten bevorderden. Daarnaast remden alle 
isolaten de groei van de schimmel Verticillium dahliae en één of meerdere andere micro-organismen 
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(Rhizoctonia solani, Pythium ultimum, Erwinia carotovora, Staphylococcus aureus of Xanthomonas 
campestris).47  
 
P. sediminicola (eerder Burkholderia sediminicola) is in 2008 geïsoleerd uit sediment van een 
zoetwatermeer in Zuid-Korea. 48 
 
5.1 Eerder COGEM advies 
De COGEM heeft de soorten Paraburkholderia caribensis, Paraburkholderia graminis, 
Paraburkholderia phymatum, Paraburkholderia phytofirmans, Paraburkholderia tropica en 
Paraburkholderia xenovorans ingedeeld in pathogeniteitsklasse 1. Paraburkholderia caryophylli is als 
plantpathogeen ingedeeld in klasse 2.13  
 
5.2 Classificaties door andere beoordelende instanties 
De DSMZ heeft handelingen met P. bryophila en P. sediminicola ingedeeld op BLS1 niveau.49,50 De 
BAUA heeft P. bryophila en P. sediminicola (onder hun eerdere namen Burkholderia bryophila en 
Burkholderia sediminicola) ingedeeld in de laagste risicogroep (groep 1).14 
 
5.3 Overwegingen 
P. bryophila is geïsoleerd uit mossen en bodemmonsters. P. sediminicola is geïsoleerd uit het 
sediment van een zoetwatermeer. Voor zover bij de COGEM bekend, zijn er geen publicaties waarin 
P. bryophila of P. sediminicola aangemerkt worden als ziekteverwekkend voor mens, dier of plant. De 
COGEM is daarom van oordeel dat de bacteriesoorten niet pathogeen zijn. 
 
 
6. Dyella koreensis  
De COGEM is gevraagd te adviseren over de pathogeniteitsclassificatie van Dyella koreensis (IG 19-
135). 
 
Het genus Dyella (typespecies Dyella japonica) behoort tot de familie Rhodanobacteraceae.2 Het 
genus is ingesteld in 2005 en vernoemd naar de Nieuw-Zeelandse microbioloog Dye. Binnen het 
genus worden 18 species erkend.2,51,52 Deze bacteriesoorten zijn voornamelijk geïsoleerd uit de 
bodem. Dyellae zijn Gramnegatief, aeroob, staafvormig en vormen geelkleurige kolonies. Alle tot nu 
toe bekende Dyella species zijn afkomstig uit Azië (China en Korea). De typesoort, D. japonica, is een 
opportunistisch pathogeen dat is aangetroffen bij ernstig verzwakte patiënten met cystic fibrosis en 
nierfalen.53,54 Over geen van de andere soorten uit het genus is gerapporteerd dat ze ziekteverwekkend 
zijn voor mens, dier of plant. 

D. koreensis is geïsoleerd uit grondmonsters rond de wortels van bamboeplanten in Korea.55 De 
bacteriecellen zijn niet-motiel, 1.8 µm lang met een diameter van 0,35 µm. D. koreensis groeit tussen 
temperaturen van 10 en 37 °C met een optimum bij 30 °C, bij neutrale pH waarden.56 D. koreensis is 
niet nauw verwant aan het opportunistische pathogeen D. japonica.52 
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6.1 Eerder COGEM advies 
De COGEM heeft niet eerder geadviseerd over D. koreensis of andere soorten van dit genus. 
 
6.2 Classificaties door andere beoordelende instanties 
De BAUA heeft D. koreensis als apathogeen ingedeeld in de laagste risicogroep (groep 1).14 
 
6.3 Overwegingen 
D. koreensis is geïsoleerd uit grond rond bamboewortels in Korea. Voor zover bij de COGEM bekend, 
zijn er geen publicaties waarin melding wordt gemaakt dat deze bacterie pathogeen is voor mens, dier 
of plant. Het genus Dyella bevat ook geen andere pathogene soorten, alleen een opportunistisch 
pathogeen. De COGEM is gezien het bovenstaande van oordeel dat D. koreensis apathogeen is. 
 
 
7. Frondihabitans australicus  
De COGEM is gevraagd te adviseren over de pathogeniteitsclassificatie van Frondihabitans 
australicus (IG 19-138). 
 
Het genus Frondicola (fylum Actinobacteria) is in 2007 ingesteld toen een nieuwe bacterie werd 
geïsoleerd die aangemerkt werd als Frondicola australicus.57 Deze bacterie werd geïsoleerd uit rottend 
bladafval in een dennenbos in Australië.57 De genusnaam Frondicola was gekozen omdat dit bewoners 
van bladeren betekent, de habitat waaruit de typesoort was geïsoleerd.58 Later werd ontdekt dat de 
naam Frondicola onrechtmatig was, vanwege voorrang aan het schimmelgenus met de naam 
Frondicola Hyde, 1992.58 De genusnaam is derhalve in 2009 gewijzigd in Frondihabitans, wat 
eveneens de habitat omschrijft waaruit de typesoort is geïsoleerd.58 Het genus Frondihabitans behoort 
tot de familie van de Microbacteriaceae.2 
 
Frondihabitans soorten zijn aerobe, onregelmatig staafvormige, Grampositieve bacteriën die geen 
endosporen vormen.58,59 Tot op heden zijn er slechts enkele soorten behorende tot dit genus 
geïdentificeerd, en geïsoleerd uit bladafval, rhizosfeer, korstmos en uit sap van een boom.58,59,60,61,62 
 
F. australicus is de typesoort van het genus.58 De bacterie groeit tussen de 15 en 37 °C, de optimale 
groeitemperatuur is 30 °C.62 De kolonies van F. australicus zijn goudgeel en de cellen zijn niet-motiel 
en 0,5-1,0 µm lang en 0,2-0,4 µm breed.57 
 
7.1 Eerder COGEM advies 
De COGEM heeft niet eerder geadviseerd over soorten binnen het genus Frondihabitans.  
 
7.2 Classificaties door andere beoordelende instanties 
De DSMZ heeft handelingen met F. australicus ingedeeld op BSL1 niveau.63 De BAUA heeft F. 
australicus ingedeeld in de laagste risicogroep (groep 1).14 
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7.3 Overwegingen 
F. australicus is geïsoleerd uit rottend bladafval in een dennenbos in Australië. Voor zover bij de 
COGEM bekend, zijn er geen publicaties waarin melding wordt gemaakt dat deze bacterie pathogeen 
is voor mens, dier of plant. Het genus Frondihabitans bevat voor zover bekend ook geen andere 
pathogene soorten. De COGEM is gezien het bovenstaande van oordeel dat F. australicus apathogeen 
is. 
 
 
8. Luteibacter rhizovicinus (Luteibacter rhizovicina)  
De COGEM is gevraagd te adviseren over de pathogeniteitsclassificatie van Luteibacter rhizovicinus 
(ook wel Luteibacter rhizovicina) (IG 19-139) naar aanleiding van een 2.13a verzoek voor het plaatsen 
van L. rhizovicinus op bijlage 4 van de Regeling. Een 2.13a verzoek wordt gedaan voor het aanvragen 
van de plaatsing van pathogene micro-organismen (van klasse 2, 3 en 4) op bijlage 4 van de Regeling 
GGO. 
 
Het genus Luteibacter behoort tot de familie Rhodanobacteraceae,2 en is in 2005 als genus ingesteld 
toen een nieuwe bacterie genaamd L. rhizovicinus werd geïsoleerd uit de rhizosfeer van gerst in 
Denemarken.64 Luteibacter dankt zijn naam aan de geelkleurige kolonies die de bacteriën vormen.64 
Bacteriesoorten behorende tot dit genus zijn hoofdzakelijk geassocieerd met aarde of rhizosfeer.65 
luteibactersoorten zijn aerobe, Gramnegatieve, bewegelijke, staafvormige bacteriën die geen 
endosporen vormen.64 
 
L. rhizovicinus is de typesoort van het genus.64 De bacterie kan groeien tussen de 5 en 30 °C, met een 
optimale groeitemperatuur van 17,5 °C.68 De genoomsequentie van L. rhizovicinus typesoort LJ96T is 
gepubliceerd.65 Onder laboratoriumcondities is aangetoond dat de bacterie de wortelontwikkeling van 
gerst kan bevorderen.66  

Er is in de literatuur één casus beschreven van een katheter-gerelateerde bloedbaaninfectie met L. 
rhizovicinus bij een patiënt met het myelodysplastisch syndroom.67 Dit betrof een man van 82 jaar die 
een niet-hemolytisch transfusiereactie met koorts kreeg, nadat hij via een katheter bloedplaatjes en 
rode bloedcellen toegediend had gekregen.67 In een kweek van de katheter van de patiënt werd de 
bacterie Pantoea agglomerans geïsoleerd. Daarnaast kon in de katheter en perifeer bloed ook een 
tweede Gramnegatieve bacterie worden aangetoond waarvan de identiteit voor 97,4% overeenkwam 
met L. rhizovicinus.67  
 
8.1 Eerder COGEM advies 
De COGEM heeft niet eerder geadviseerd over soorten binnen het genus Luteibacter.  
 
8.2 Classificaties door andere beoordelende instanties  
De DSMZ heeft handelingen met L. rhizovicinus ingedeeld op BSL1 niveau.68 De BAUA heeft L. 
rhizovicinus ingedeeld in de laagste risicogroep (groep 1).14 De ‘American Type Culture Collection’ 
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(ATCC) die pathogeniteit voor de mens beoordeelt, heeft het uitvoeren van werkzaamheden met L. 
rhizovicinus ingedeeld op het laagste veiligheidsniveau BSL1.69 
 
8.3 Overwegingen 
L. rhizovicinus is geïsoleerd uit de rhizosfeer van gerst in Denemarken. Er is slechts één infectie met 
L. rhizovicinus bij de mens gerapporteerd. Dit betrof een individu met een onderliggend ziektebeeld 
die na een medische ingreep (transfusie van bloedproducten) met de bacterie geïnfecteerd raakte. De 
COGEM heeft geen aanwijzingen dat L. rhizovicinus ziekte bij gezonde mensen, dieren of planten kan 
veroorzaken. Het genus Luteibacter bevat voor zover bekend ook geen andere pathogene soorten. De 
COGEM is gezien het bovenstaande van oordeel dat L. rhizovicinus een opportunistisch pathogeen is 
en derhalve in het kader van de ggo-regelgeving als apathogeen aangemerkt kan worden. 
 
 
9. Serratia plymuthica  
De COGEM is gevraagd te adviseren over de pathogeniteitsclassificatie van Serratia plymuthica (IG 
19-149) naar aanleiding van een 2.13a verzoek voor het plaatsen van S. plymuthica op bijlage 4 van de 
Regeling GGO.  
 
Het genus Serratia (typesoort Serratia marcescens) behoort tot de familie Enterobacteracae in het 
fylum Gammaproteobacteria.2 Er zijn thans 20 soorten binnen het genus erkend.70 Serratiae zijn 
Gramnegatieve, facultatief anaerobe, staafvormige bacteriën die geen endosporen vormen. De 
bacteriecellen zijn tussen de 1 en 5 µm lang. Soorten uit het genus komen wereldwijd voor in grond, 
water (inclusief waterleidingen e.d.), lucht, planten, dieren, mensen, of voedsel.71 Verschillende 
soorten worden ingezet als biocontrol agens tegen plantpathogenen en ter groeistimulering van planten 
gebruikt, waaronder S. plymuthica.72,73,74,75 Er zijn ook soorten die pathogeen zijn voor dieren, planten 
of mensen. Verscheidene serratiasoorten, zoals S. marcescens, veroorzaken opportunistische infecties 
bij de mens. 
 
S. plymuthica is voor het eerst beschreven in 1896. De bacterie produceert een rood pigment en wordt 
voornamelijk aangetroffen in zoet water, maar is ook geïsoleerd uit grond, planten, voedsel, insecten, 
vissen en andere dieren, en klinische monsters.76,77 Van een aantal isolaten is de volledige 
genoomsequentie bepaald, waaronder twee isolaten afkomstig uit de rhizosfeer van koolzaadplanten. 
Deze isolaten zijn in vitro als antagonist werkzaam tegen een aantal plantpathogene schimmels. 
Daarnaast is de genoomsequentie bepaald van een psychrotolerant isolaat, dat geïsoleerd is uit een 
installatie (processing lijn) voor het industrieel verwerken van rauwe groente.78,79  
 
Er is een beperkt aantal ziektegevallen van humane infecties met S. plymuthica beschreven. De 
bacterie is onder meer aangetroffen in bloed van patiënten met leukemie of lymfeklierkanker, in 
wondexudaten na operaties, in de peritoneale vloeistof van een patiënt met galblaasontsteking, en als 
katheter-geassocieerde bacteriëmie.80,81 In alle gevallen betrof het opportunistische infecties die 
optraden na chirurgische ingrepen of bij onderliggende ziektebeelden. 
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9.1 Eerder COGEM advies 
De COGEM heeft niet eerder over S. phlymuthica geadviseerd. Serratia fonticola heeft zij als 
apathogeen ingedeeld in pathogeniteitsklasse 1. Verder heeft de COGEM, Serratia grimesii en 
Serratia liquefaciens als humaanpathogeen, S. marcescens en Serratia proteamaculans als 
plantpathogeen en Serratia rubidaea als dierpathogeen ingedeeld in pathogeniteitsklasse 2.13 
 
9.2 Classificaties door andere beoordelende instanties 
De BAUA heeft S. plymuthica ingedeeld in de laagste risicogroep (groep 1), met de aantekening dat 
het een opportunistisch pathogeen betreft.14 Het FOEN heeft S. plymuthica ingedeeld in risicogroep 1, 
met de aantekening dat de bacterie als opportunistisch pathogeen in individuele gevallen ziekte kan 
veroorzaken bij mensen met bijvoorbeeld een verzwakt immuunstelsel.15 De ATCC heeft het uitvoeren 
van werkzaamheden met S. plymuthica ingedeeld op het laagste veiligheidsniveau BSL1.82  
 
9.3 Overwegingen 
Uit de beschikbare publicaties over S. plymuthica blijkt dat de bacterie wereldwijd voorkomt. Mens, 
dier en plant komen veelvuldig met de bacterie in aanraking. S. plymuthica is onder meer aanwezig in 
water en voedsel. In laboratoria wordt veel onderzoek naar deze bacterie uitgevoerd naar onder meer 
de cellulaire mechanismes betrokken bij psychrotolerantie en het ‘LuxR-LuxI-type quorum-sensing 
(QS) system’ van de bacterie.79 Ook worden isolaten van deze bacterie in de landbouw ingezet als 
biologisch antagonist en groeibevorderaar.  
 
Ondanks dat mensen veelvuldig in aanraking komen met deze bacterie, zijn sinds de identificatie van 
S. plymuthica, meer dan 130 jaar geleden, slechts een beperkt aantal infecties in mensen beschreven. 
In al deze gevallen betrof het infecties in individuen met een onderliggend ziektebeeld of na een 
chirurgische ingreep. 

Dit alles overwegende is de COGEM van oordeel dat S. plymuthica een opportunistisch pathogeen 
is en derhalve in het kader van de ggo-regelgeving als apathogeen aangemerkt kan worden. 
 
 
10. Advies 
Concluderend is de COGEM van oordeel dat Flavobacterium psychrolimnae en F. weaverense, 
Dyella koreensis, Pseudomonas capeferrum, P. brassicacearum en P. thivervalensis, Paenibacillus 
xylanexedens en P. taichungensis, Paraburkholderia bryophila en P. sediminicola, Luteibacter 
rhizovicinus, Frondihabitans australicus, Serratia plymuthica, niet pathogeen zijn en adviseert om 
deze bacteriesoorten in te delen in pathogeniteitsklasse 1. Tevens is zij van oordeel dat deze 
bacteriesoorten in aanmerking komen voor plaatsing op Bijlage 2, lijst A1 van de Regeling ggo. 
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