
 Juni 2010 
 

Az.: 6790-05-02-0066 

 
Empfehlung der ZKBS  

zur Risikobewertung des Human metapneumovirus (HMPV) als Spender- oder 
Empfängerorganismus für gentechnische Arbeiten gemäß § 5 Absatz 1 GenTSV 

 
 
Das Human metapneumovirus (HMPV) gehört zur Familie der Paramyxoviridae (Genus 
Metapneumovirus). Das Genom von HMPV besteht aus einer einzelsträngigen RNA negativer 
Polarität mit einer Gesamtlänge von ca. 13 kb.  
HMPV wurde erstmals 2001 in den Niederlanden in nasopharyngealen Abstrichen von Kindern 
mit einer Atemwegserkrankung entdeckt [1]. Das Virus ist ubiquitär verbreitet [2]. Unter 
natürlichen Bedingungen treten Infektionen mit HMPV nur beim Menschen und beim 
Schimpansen auf [3]. Experimentell können jedoch auch Mäuse, Baumwollratten, Frettchen, 
Hamster, Meerschweinchen und Primaten (Rhesusaffen, Javaneraffen, Grüne Meerkatzen) 
infiziert werden [4; 5]. Während die Infektion bei Hamstern, Baumwollratten, Frettchen, 
Rhesusaffen und Grünen Meerkatzen asymptomatisch verläuft, treten bei Mäusen, 
Javaneraffen und Schimpansen leichte respiratorische Symptome auf (Mäuse: Gewichtsverlust, 
Atembeschwerden; Javaneraffen: milde Rhinitis; Schimpansen: milde Atemwegserkrankung). In 
vitro sind humane Zellen (A549, L-HMVEC, HEPG2) sowie Wachtel- (QT35) und Affenzellen 
(Vero, LLC-MK2) mit dem Virus infizierbar [2]. 
Die Seroprävalenz HMPV-spezifischer Antikörper beim Menschen korreliert mit dem Alter der 
untersuchten Personen. In einer Studie in den Niederlanden konnte gezeigt werden, dass die 
Seroprävalenz bei 6-12 Monate alten Säuglingen bereits 25% beträgt, während HMPV-
spezifische Antikörper in 100% der Seren von ≥5jährigen Personen gefunden wurden [1]. Eine 
Re-Infektion seropositiver Individuen ist jedoch möglich [6]. Die Übertragung von HMPV erfolgt 
vermutlich durch Tröpfcheninfektion.  
Beim Menschen kann das Virus vor allem bei Säuglingen und Kleinkindern, seltener bei 
Erwachsenen, eine milde bis schwere, fiebrige Atemwegserkrankung hervorrufen [7; 8]. Die 
klinische Symptomatik umfasst Husten, Rhinitis, Tachypnoe, Bronchitis und Bronchiolitis [9; 10]. 
Die Infektion kann zudem von Durchfall, Erbrechen, Mittelohr- und Bindehautentzündungen 
sowie von Pneumonien begleitet sein [9]. Darüber hinaus wird ein Zusammenhang zwischen 
HMPV und Enzephalitiden diskutiert [11]. 
 
 
 
Empfehlung 
Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i.V.m. den Kriterien im Anhang I GenTSV wird das Human 
metapneumovirus (HMPV) als Spender- und Empfängerorganismus für gentechnische Arbeiten 
der Risikogruppe 2 zugeordnet. 
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Begründung 
Das Human metapneumovirus (HMPV) besitzt ein breites Wirtsspektrum und ist mit 
respiratorischen Erkrankungen vor allem bei Säuglingen und Kleinkindern assoziiert. Der 
Transmissionsweg des Virus ist bislang wenig charakterisiert; es wird jedoch eine Übertragung 
durch Tröpfcheninfektion vermutet.  
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