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Empfehlung der ZKBS  

zur Risikobewertung des neuartigen humanen Coronavirus hCoV-EMC als 
Spender- oder Empfängerorganismus für gentechnische Arbeiten gemäß § 5 

Absatz 1 GenTSV 

 
 
Das neuartige humane Coronavirus hCoV-EMC gehört zur Familie der Coronaviridae. Das 
Genom von hCoV-EMC besteht aus einer einzelsträngigen RNA positiver Polarität mit einer 
Gesamtlänge von ca. 30,1 kb [1].  
hCoV-EMC wurde erstmalig im Juni 2012 in Saudi-Arabien aus dem Sputum eines 60jährigen 
Mannes mit einer schweren Atemwegserkrankung isoliert [2,3]. Im September 2012 trat ein 
zweiter Fall einer Infektion mit dem neuartigen Virus bei einem 49jährigen Mann in Katar auf. 
Die Sequenzierung von sieben hochkonservierten Domänen aus dem Polymerase-Gen ergab, 
dass hCoV-EMC zum Genus Betacoronavirus gehört und am nächsten mit den Fledermaus-
Coronaviren HKU4 und HKU5 verwandt ist (Nukleotidsequenzhomologie ca. 75 - 77 %) [4,5]. Zu 
bislang bekannten humanen Coronaviren und insbesondere zum SARS-CoV besteht nur eine 
entfernte Verwandtschaft [6,7]. Beide Isolate von hCoV-EMC sind nahezu identisch 
(Nukleotidsequenzhomologie auf der Basis eines 250 bp-Fragments aus dem Polymerase-Gen 
ca. 99,5 %) [4].  
Bei beiden Patienten war die Infektion mit einer schweren Pneumonie und Nierenversagen 
assoziiert [4,7]. Als weitere Symptome traten zudem Husten, Fieber, Gelenk- und Muskel-
schmerzen auf. Einer der Patienten verstarb an der Infektion, der andere befindet sich weiterhin 
in intensivmedizinischer Betreuung und muss künstlich beatmet werden (Extrakorporale 
Membranoxygenierung) [4]. Bislang sind sieben weitere bestätigte Erkrankungsfälle in Katar, 
Jordanien und Saudi-Arabien mit einer vergleichbaren Symptomatik aufgetreten, von denen vier 
tödlich verlaufen sind [8]. Einer der drei Patienten, welche die Infektion überlebt haben, wurde in 
Deutschland in einer Speziallungenklinik in Nordrhein-Westfalen behandelt und konnte 
mittlerweile aus der Klinik entlassen werden. 
Über das Wirtsspektrum von hCoV-EMC liegen bislang keine Informationen vor. In vitro können 
Vero- (Grüne Meerkatze) und LLC-MK2-Zellen (Rhesusaffe) produktiv infiziert werden [2]. Ein 
zoonotisches Potenzial kann aufgrund der engen Verwandtschaft zu den Fledermaus-
Coronaviren nicht ausgeschlossen werden. 
Coronaviren werden hauptsächlich durch Tröpfcheninfektion übertragen. Für das neuartige 
humane Coronavirus hCoV-EMC wäre somit ebenfalls eine Luftübertragung möglich. In 
Anbetracht eines Familienclusters von drei bestätigten Fällen in Saudi-Arabien ist zudem eine 
Mensch-zu-Mensch-Übertragung nicht auszuschließen. Denkbar wäre jedoch auch, dass sich 
die Betroffenen unabhängig voneinander an einer Infektionsquelle angesteckt haben. Da im 
persönlichen Umfeld aller weiteren Patienten sowie beim medizinischen Betreuungspersonal 
bislang keine Fälle von Infektionen mit hCoV-EMC festgestellt wurden, ist jedoch allenfalls von 
einer geringen Effizienz der Übertragung auszugehen [8,9]. 
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Empfehlung 
Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien im Anhang I GenTSV wird das neuartige 
humane Coronavirus hCoV-EMC als Spender- und Empfängerorganismus für gentechnische 
Arbeiten zunächst der Risikogruppe 3 zugeordnet. 
 
 
 
Begründung 
Das neuartige humane Coronavirus hCoV-EMC kann beim Menschen sehr wahrscheinlich eine 
schwere, potenziell tödliche Erkrankung auslösen, die mit Pneumonie und Nierenversagen 
assoziiert ist. Über das Wirtsspektrum von hCoV-EMC liegen noch keine Informationen vor, ein 
zoonotisches Potenzial kann jedoch nicht ausgeschlossen werden. Der Übertragungsweg von 
hCoV-EMC ist ebenfalls noch unbekannt. Möglicherweise wird das Virus wie andere 
Coronaviren durch Tröpfcheninfektion übertragen (ggf. auch von Mensch zu Mensch), 
vermutlich jedoch nur mit geringer Effizienz. 
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