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1 Einleitung  

Detaillierte mikrobiologische Analysen in Innenräumen be-
schränken sich häufig auf die Quantifizierung und Identifi-
zierung der vorhandenen Schimmelpilzgemeinschaften. Im 
Gegensatz zu diesen Analysen ist über die in Innenräumen 
vorhandenen Bakteriengemeinschaften und deren Zusam-
mensetzung nur sehr wenig bekannt. Dennoch scheinen 
Bakterien eine nicht zu vernachlässigende Rolle im Innen-
raum zu spielen. So berichteten z. B. Lorenz et al. [1] in einer 
Studie, dass von über 600 Materialproben aus Wohnungen 
mit Feuchtschäden mehr als 80 % neben Schimmelpilzen 
auch Bakterien enthielten. Häufig handelte es sich dabei um 
Vertreter der Gattungen Nocardia, Nocardiopsis, Pseudono-

cardia und Streptomyces. Die deutlichen Unterschiede um 
das Wissen von Schimmelpilzen und Bakterien im Innen-
raum ist vor allem darauf zurückzuführen, dass im Bereich 
der Schimmelpilzdiagnostik die Differenzierung über eine 
Vielzahl morphologischer Eigenschaften mit entsprechen-
der mykologischer Erfahrung relativ rasch möglich ist, wäh-
rend sich die Identifizierung von Bakterien oftmals weitaus 
schwieriger gestaltet.  
Diese Schwierigkeiten werden insbesondere bei der Identi-
fizierung von Vertretern der Ordnung Actinomycetales deut-
lich. Diese Ordnung repräsentiert eine heterogene Gruppe 
grampositiver, primär aerob lebender Bakterien, die sich 
durch einen hohen Guanin- und Cytosingehalt in der DNA 
(zwischen 63 und 78 %) auszeichnen [2]. Die zu der Ordnung 
Actinomycetales gehörenden Bakteriengattungen sind in 
ihrer Zellmorphologie sehr unterschiedlich. Die Zell -
morphologie variiert von Kokken, z. B. in der Gattung Micro-

coccus, Zellen, die einen Stäbchen-Kokken-Zyklus durch-
laufen, z. B. in der Gattung Arthrobacter, über Gattungen, die 
fragmentierende Hyphenformen ausbilden (z. B. Nocardia, 

Rothia), bis hin zu Gattungen, die ein verzweigtes Mycel ent-
wickeln (z. B. Micromonospora und Streptomyces) [3]. Einige 
der Gattungen sind in der Lage, Sporen zu bilden, die aber 
nicht mit den bakteriellen Endosporen der Gattungen 
Bacillus bzw. Clostridium vergleichbar sind. Die Ausprägung 
des Phänotyps variiert hier deutlich in Abhängigkeit von den 
Kultivierungsbedingungen. Gleichzeitig gibt es jedoch keine 
den Schimmelpilzen vergleichbare, gut differenzierbare, 
morphologische Unterschiede, um rasche Gattungs- bzw. 
Artzuordnungen machen zu können.  
Aus diesem Grund wird die derzeitige Klassifizierung der 
Bakterien, d. h. die Einordnung in Gattungen und Arten, in 
einem polyphasischen Ansatz aus nukleinsäurebasierender, 
chemotaxonomischer und physiologischer Analyse durch-
geführt. Die Identifizierung allein über die Morphologie 
bzw. chemotaxonomische Methoden, wie Fettsäureanalysen 
oder Untersuchungen zum Aufbau der Zellwand, können in 
wenigen Speziallaboratorien durchgeführt werden. Zur sys-
tematischen Einordnung von Prokaryoten auf Gattungsebe-
ne verwendet man derzeit die Sequenzanalyse der 16S rRNA- 
Gene. Bei diesen Genen handelt es sich um stark konservier-
te Abschnitte im Genom, die in allen Prokaryoten vorhanden 
sind [4]. Die dennoch vorhandenen variablen Bereiche in-
nerhalb solcher Genabschnitte sind gruppen- oder sogar 
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speziesspezifisch und können daher zur Identifizierung von 
Bakterien und Archaeen auf Gattungsebene herangezogen 
werden. Derzeit ist die vergleichende Sequenzanalyse von 
16S rRNA-Genen die am häufigsten eingesetzte Methode zur 
„phylogenetischen“ Einteilung von Prokaryoten. Bei dem 
16S rRNA-Gen handelt es sich um einen ca. 1 500 Basenpaar 
langen Sequenzabschnitt, der genetische Informationen für 
die kleine Untereinheit der Ribosomen von Prokaryoten ent-
hält. Da das Ribosom für die Proteinbiosynthese und damit 
für das Leben eines Organismus unentbehrlich ist, ist die 
16S RNA in allen lebenden Bakterienzellen enthalten. Des 
Weiteren ist sie funktionell konstant und hochgradig konser-
viert und erfüllt so alle Voraussetzungen für die Nutzung als 
phylogenetischer Marker [2]. 
Ausgehend von der o. g. Verbindung zwischen Bakterien der 
Ordnung Actinomycetales in belasteten Innenräumen stellte 
sich die Frage nach der quantitativen und qualitativen Rele-
vanz von Actinomyceten in „unbelasteten“ Innenräumen. 
Daher wurde in dieser Arbeit die Diversität, der auf den für 
Actinomyceten „selektiven“ Nährmedien Glycerin-Arginin 
(G/A) [5; 6] und Mineralmedium nach Gauze [7] kultivierba-
ren Bakterien in zwei Wohnungen, jeweils im Wohnzimmer 
und in der Küche, untersucht.  

2 Material und Methoden 

Die Probenahme erfolgte in zwei Wohnungen, die keinen 
sichtbaren Mikroorganismenbefall (Schimmelpilzbefall der 
Wände) aufwiesen und deren Bewohner über keine gesund-
heitlichen Beschwerden berichteten. In jeder Wohnung 
wurden die Bioaerosolproben sowohl im Wohnzimmer als 
auch in der Küche gesammelt. Als Referenzen wurde jeweils 
Probenahmen im Außenbereich der Wohnungen durch-
geführt. Die Bioaerosolsammlung wurde mit dem Impaktor 
FH 3 (Fa. Loreco Reckert, Natendorf) unter Verwendung der 
beiden Nährmedien G/A [5; 6] und Mineral-Nährmedium 
nach Gauze [7] mit einem Volumen von 500 l und einem Vo-
lumenstrom von 50 l/min durchgeführt. Je Probenahmeort 
wurden zwei Probenahmen pro Nährmedium durchgeführt. 
Das G/A-Nährmedium setzt sich wie folgt zusammen: 

Glycerin (99 %) 12,5 g, L-Arginin 1,0 g, KH2PO4 0,3 g, K2HPO4 
0,7 g, MgSO4 x 7  H2O 0,51 g, NaCl 1,0 g, Agar 15,0 g, 960 ml 
voll entionisiertes Wasser, Spurenelementlösung 0,1 ml 
(EDTA 50,0 mg, FeSO4 x 7 H2O 30,0 mg, MnCl2 x 4 H2O 0,3 mg, 
CoCl2 x 6 H2O 0,5 mg, CuCl2 x H2O 0,1 mg, NiCl2 x 6 H2O 
0,2 mg, Na2MoO4 x 2 H2O 3,0 mg in 100 ml deionisiertem 
H2O) und 40,0 ml Cycloheximid [5 mg ml-1].  
Das Mineralmedium nach Gauze hatte folgende Inhalts -
stoffe: 
lösliche Stärke 20,0 g, KNO3 1,0 g, K2HPO4 0,5 g, MgSO4 0,5 g, 
NaCl 0,5 g, FeSO4 0,01 g, Agar 20,0 g, 960 ml voll entionisier-
tes Wasser, Cycloheximidlösung 40,0 ml [5 mg ml-1]. Die mit 
Mikroorganismen beaufschlagten Nähragarmedien wurden 
bei 25 °C im Dunkeln für zwölf Tage inkubiert. Die Bakte-
rienkonzentration in der Luft wurde ermittelt, indem die An-
zahl der mit dem Auge sichtbaren Kolonien pro Platte durch 
das jeweils beprobte Sammelvolumen, in m³, dividiert wur-
de. Die Ergebnisse werden als Kolonie bildende Einheiten 
(KBE) pro m³ Luft angegeben.  
Um die Diversität der kultivierten Bakterien zu ermitteln, 
wurden zunächst alle unterschiedlichen Koloniemorpholo-
gietypen erfasst. Von jedem erkennbaren Typ wurde ein Iso-
lat durch weitere Kultivierungsschritte auf frischen Nähr -
agarplatten (GYM-Medium; DSMZ, Me dium Nr. 65; 
www.dsmz.de/microorganisms/media_list.php) gewonnen. 
Mehr fach isolierte Organismen wurden über die Zellmor-
phologie, Gramfärbung und eine Restrik tions-Fragment- 
Längen-Polymorphismus(RFLP)-Analyse [8] in Gruppen zu-
sammengefasst. Die Identifizierung eines repräsentativen 
Isolats einer Gruppe erfolgte durch die Sequenzanalyse des 
16S rRNA-Gens und anschließenden Vergleich mit hinterleg-
ten Sequenzen in öffentlich zugänglichen Datenbanken 
(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi). Die DNS-Extrakti-
on fand mit einem kommerziell erhältlichen Extrak tionskit 
der Fa. Sigma (GenEluteTM Plant Genomic DNA Kit) statt und 
wurde nach der Anleitung des Herstellers durchgeführt. Die 
Vervielfältigung des 16S-rRNA-Gens der Isolate erfolgte mit-
tels PCR, unter Verwendung der 16S rRNA-spezifischen Pri-
mer MRf und MRr [9]. Die Sequenzierung dieses PCR-Pro-
dukts erfolgte nach der Methode von Sanger, dem sog. 

Konzentration luftgetragener kulti-
vierbarer Bakterien in Abhängigkeit 
vom verwendeten Nährmedium (G/A 
und Gauze) und dem Standort der 
Probenahmen. Die weißen Balken 
repräsentieren die Konzentrationen 
der Messungen in den Außen-
bereichen, die grauen Balken zeigen 
die Konzentration in den Küchen (K) 
und die schwarzen die Konzen-
trationen in den Wohn zimmern. 
Differenziert sind die Konzentrationen 
nach Wohnung 1 (I) und Wohnung 2 
(II). Die Werte entsprechen Mittel-
werten von zwei Messungen pro 
Messort. Die Fehlerbalken zeigen die 
Schwankungen der Einzelmessungen 
um den Mittelwert. 
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Didesoxy-Verfahren. Die Identifizierung bzw. phylo -
genetische Eingruppierung über die 16S rRNA-Gensequen-
zen wurde mithilfe des Softwarepakets Mega Version 3.1 [10] 
durchgeführt. Hierfür wurde eine Clusterbildung sowohl 
mit der Neighbour-Joining- und als auch der Maximum-Par-
simony-Methode unter Verwendung der Isolat-Sequenzen 
und den 16S rRNA-Gensequenzen der Gattungszugehörigen 
Typstämme erreicht. 

3 Ergebnisse 

Die Bakterienkonzentrationen in den Wohnzimmern lagen 
zwischen 212 und 328 KBE m-3 (Bild). Im Vergleich hierzu 
wurden in den Küchen unter Verwendung der beiden Nähr-
medien Bakterienkonzentrationen zwischen 20 und 
220 KBE m-3 ermittelt. Die Konzentrationen im Außen-
bereich waren mit Werten zwischen 50 und 346 KBE m-³ ver-
gleichbar zu den Werten in den Küchen (Bild). Um die auf 

 
Tabelle 1. Vergleichende Darstellung der in den Außen- und Innenbereichen 
detektierten Bakterienphyla und -gattungen.  

Anzahl der Isolate *)

 außen innen

Actinobacteria

Aeromicrobium / 11(1)

Agromyces 16(1) /

Arthrobacter  8(5) 47(5)

Brachybacterium /  2(1)

Curtobacterium /  6(1)

Dietzia /  7(2)

Janibacter /  2(1)

Kocuria / 15(3)

Microbacterium  3(2)  2

Micrococcus / 17(1)

Micromonospora /  1(1)

Nocardia /  1(1)

Nocardiopsis /  2(2)

Oerksovia / 20(1)

Rhodococcus 30(1) 21(2)

Streptomyces  6 20

Proteobacteria

Acinetobacter  5(1) /

Massilia  4(1) 11(2)

Methylobacterium 34(2) /

Novosphingobium /  2(1)

Pantoea /  2(1)

Paracoccus 21  2(2)

Pseudomonas  1(1)  1

Rahnella  2(1) /

Rhizobium /  3(1)

Sphingomonas 15 16(1)

Stenotrophomonas /  1(1)

Firmicutes

Bacillus /  8(3)

Paenibacillus  3  2(2)

Bacteroidetes

Spirosoma  1(1) /
*) hochgestellte Zahlen zeigen die Anzahl der Isolate, bei denen eine Vollsequen-
zierung der 16SrRNA- Gensequenz durchgeführt wurde.

den Nährmedien (G/A und Gauze) vorhandene bakterielle 
Diversität zu erfassen, wurden die Sequenzen der 16S rRNA-
Gene der Isolate herangezogen. Diese Sequenzen wurden 
zunächst über die BLAST-Suche in der Gendatenbank der 
NCBI-Gattungen zugeordnet. Anschließend wurde mit den 
16S rRNA-Gensequenzen der Typstämme aus den entspre-
chenden Gattungen ein Sequenzvergleich („phylogeneti-
sche“ Berechnung) durchgeführt. Für die Auswahl der Typ-
stämme wurde die Liste: „List of prokaryotic names with 
standing in Nomenclature“ (www. bacterio.cict.fr/ac.html) 
herangezogen.  
Wie in Tabelle 1 zu erkennen ist, wurden 16 Gattungen nur 
im Innenraum nachgewiesen, neun Gattungen sowohl im 
Innenraum als auch im Außenbereich und fünf nur im 
Außenbereich. In dem Phylum Acti no bacteria konnten Ver-
treter der Gattungen Aeromicrobium, Agromyces, Arthro-

bacter, Brachybacterium, Curtobacterium, Dietzia, Jani-

bacter, Kocuria, Microbacterium, Micrococcus, Micro-

monospora, Nocardia, Nocardiopsis, Oerskovia, Rhodococ-

cus und Streptomyces detektiert werden. Weiterhin wurden 
mit den beiden Nährmedien G/A und Mineralmedium nach 

Gauze Vertreter der Gattungen Acinetobacter, Massilia, 

Methylobacterium, Novosphingo bium, Pantoea, Paracoccus, 

Pseudomonas, Rahnella, Rhizobium, Sphingomonas und 
Stenotrophomonas aus dem Phylum Proteobacteria detek-
tiert, die Gattungen Bacillus und Paenibacillus aus dem Phy-
lum Firmicutes und die Gattung Spirosoma aus dem Phylum 
Bacteroidetes. 
Beruhend auf der 16S rRNA-Gensequenzanalyse wiesen 
einige der Isolate sehr hohe Sequenzähnlichkeiten zu gültig 
beschriebenen Bakterienspezies auf. In Tabelle 2 sind alle 
Isolate aus dem Innenraum aufgelistet, die eine über 
99,5%ige 16S rRNA-Gensequenzähnlichkeit zu gültig be-
schriebenen Art aufwiesen.  

4 Diskussion  

In den untersuchten Innenräumen wurden mit kultivie-
rungsbasierten Methoden Bakterienkonzentrationen zwi-
schen 20 und 328 KBE pro m³ Luft auf den verwendeten 
Nährmedien GA und Mineralmedium nach Gauze detektiert 
(Bild). Diese Konzentrationen sind somit vergleichbar zu Er-
gebnissen früherer Studien [11 bis 14], obwohl hier andere 
Sammelsysteme bzw. Nährmedien eingesetzt wurden. Die 
durchschnittliche Konzentrationen kultivierbarer Bakterien 
an den beprobten Außenmessstellen waren mit 50 bis 
346 KBE pro m³ Luft sehr ähnlich zu denen in den unter-
suchten Küchen und lagen geringfügig unterhalb derer in 
den Wohnzimmern (Bild). Lighthart [15] wiesen u. a. mit ih-
ren Untersuchungen in Außenbereichen ebenfalls Bakte-
rienkonzentrationen zwischen 102 bis 103 KBE pro m3 Luft 
nach. In Studien von Kalogerakis et al. [11] waren die Bakte-
rienkonzentrationen auf einem Balkon im Vergleich zu den 
Konzentrationen in den Innenräumen immer niedriger, 
während bei Tsai et al. [16] mehr luftgetragene kultivierbare 
Bakterien im Außenbereich detektiert wurden. Diese Ergeb-
nisse zeigen, dass ein rein quantitativer Vergleich von In-
nenraum- und Außenluftkonzentrationen für Bakterien ins-
gesamt nur bedingt aussagekräftig ist. Dies ist vor allem da-
rauf zurückzuführen, dass viele abiotische Faktoren einen 
deutlichen Einfluss auf die Konzentration der Mikroorganis-
men haben können [17]. In diesem Zusammenhang werden 
vor allen Temperatur und Windverhältnisse genannt [18], 
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die sich auf die Mikroorganismenkonzentration auswirken. 
Die detaillierte Betrachtung der nachgewiesenen Gattungen 
zeigte hingegen deutliche Unterschiede zwischen der 
Außen- und Innenraumluft. In den zwei Wohnungen mit den 
jeweiligen Außenproben wurden 294 Bakterien isoliert. Ins-
gesamt konnten die Bakterienisolate 30 Gattungen zugeord-
net werden. Fünf Gattungen wurden nur in den Außenluft-
proben nachgewiesen, neun Gattungen wurden sowohl im 
Innen- als auch im Außenbereich detektiert und 16 Gattun-
gen, und damit die höchste Diversität, wurden ausschließ-
lich in den Wohnungen erfasst (Tabelle 1).  
Obwohl die für Actinomyceten „als selektiv geltenden“ 
Nährmedien, G/A und Mineralmedium nach Gauze, in die-
ser Studie eingesetzt wurden, zeigte die Identifizierung der 
Isolate, dass auch Vertreter weiterer Genera der Phyla 
Proteobacteria, Firmicutes und Bacteroidetes erfasst wurden. 
Nur 60 % der identifizierten Isolate konnten dem Phylum 
Actinobacteria zugeordnet werden.  
Die Gattungen Arthrobacter, Streptomyces und Sphin- 

go monas wurden z. B. sowohl im Wohnzimmer und in der 
Küche als auch im Außenbereich nachgewiesen, sodass von 
einer sehr weiten Verbreitung ausgegangen werden kann. 
Alle drei Gattungen weisen eine hohe Heterogenität sowie 
eine breite Ernährungsvielfalt und gewisse Resistenzen 
gegenüber Austrocknung und Nahrungsmangel auf. 
Demgegenüber wurden Vertreter der Gattung Methylo -

bacterium nur in den Proben der Außenluft erfasst. Methylo-
trophe Bakterien sind in und auf Pflanzen sowie in der Rhizo-

sphäre vorhanden [19]. Omer et al. [20] stellten in ihrer Stu-
die fest, dass gerade im späten Frühling bzw. beginnenden 
Sommer die geeigneten Bedingungen für Vertreter der Gat-
tung Methylobacterium auf den Blattoberflächen vorhanden 
sind, da zu diesem Zeitpunkt ein Anstieg der Population ver-
zeichnet wurde. So kann angenommen werden, dass die in 
detektierten Vertreter der Gattung Methylobacterium von 
Pflanzenoberflächen stammen, da die Probenahme im Mai 
stattgefunden hat.  
Mit 16 Gattungen konnte die höchste Diversität in den Woh-
nungen festgestellt werden, darunter die Isolate II Gauze W 
10.17 und I Gauze W 10.6, die aufgrund ihrer 16S rRNA-Gene 
die höchste Ähnlichkeit zu den Bakterienarten Pantoea 

agglomerans und Nocardiopsis alborubida aufwiesen. Beide 
Arten sind nach der TRBA 466 in die Risikogruppe 2 einge-
stuft1). Das Isolat II Gauze W 10.17 mit der höchsten Se-
quenzähnlichkeit zu Panotea agglomerans zeigte besonders 
in Cytotoxizitätsuntersuchungen an der Lungenkarzinom-
zelllinie A549 (Daten nicht gezeigt) eine deutlich schädigen-
de Wirkung, sodass bei einer Exposition gegenüber hohen 
Konzentrationen dieses Bakterienisolats durchaus von 
einem negativen gesundheitlichen Effekt ausgegangen wer-
den kann. In diesem Zusammenhang ist zu erwähnen, dass 
besonders P. agglomerans bei der Ursache von allergischer 

 
1) BioStoffV § 3: „Risikogruppe 2: Biologische Arbeitsstoffe, die eine Krankheit 
beim Menschen hervorrufen können und eine Gefahr für Beschäftigte darstellen 
können; eine Verbreitung des Stoffes in der Bevölkerung ist unwahrscheinlich; 
eine wirksame Vorbeugung oder Behandlung ist normalerweise möglich“.

Tabelle 2. Auflistung beschriebener Bakterienspezies, zu denen die Isolate die höchste 16S rRNA-Gensequenz-Ähnlichkeit (> 99,5 %) hatten. 

Isolat Phylum Gattung Art Acc.-Nummer3 Ähnlichkeit2 in % Risikogruppe1

II Gauze W 10.2
II GA K 5.2
II Gauze W 12.19
I Gauze W 10.15
I Gauze K 8.13
I GA K 7.7
I GA W 11.16
II Gauze W 10.8
I Gauze K 6.4
I Gauze W 10.2
II Gauze K 8.1
I Gauze W 10.6
I Gauze W 12.3
I GA K 5.3
I GA W 11.12

Actinobacteria Arthrobacter

Arthrobacter

Brachybacterium

Curtobacterium

Janibacter

Kocuria

Kocuria

Kocuria

Micrococcus

Nocardia

Nocardiopsis

Nocardispsis

Oerskovia

Rhodococcus

Rhodococcus

ilicis

sulfonivorans

paraconglomeratum

fl accumfaciens

limosus

palustris

kristinae

erythromyxa

luteus

arthritidis

alba

alborubida

enterophila

fascians

kroppenstedtii

X83407
AF235091
AJ415377
AJ312209
Y08539
Y16263
X80749
Y11330
AJ536198
DQ659896
X97884
X97882
X83807
X79186
AY726605

 99,60
 99,80 
100,00 
 99,60 
 99,70 
 99,90 
 99,60 
 99,80  
 99,70 
 99,80 
 99,80 
100,00 
 99,90 
100,00 
 99,60 

1, p
1
1
1
1
1
1, +
1
1
k. A.
1
2
1
1, p
k. A.

II Gauze W 12.10
II Gauze W 10.4
II Gauze W 10.17
I GA W 9.13
II Gauze W 12.8
I Gauze K 8.5

Proteobacteria

Massilia

Massilia

Pantoea

Paracoccus

Sphingomonas

Stenotrophomonas

aurea

timonae

allgomerans

marcusi

faeni

rhizophila

AM231588
U54470
AJ233423
Y12703
AJ429239
AJ293463

 99,70
 99,50
100,00
 99,80 
100,00 
 99,80 

k. A.
1, +
2
1
1
1

II Gauze W 10.6
I GA W 11.8
I Gauze W 10.9

Firmicutes

Bacillus

Bacillus

Paenibacillus

megaterium

pumilus

amolyticus

D16273
X60637
D85396

 99,90 
 99,60 
 99,70 

1, +
1, +
1

1  Einstufung nach Technischer Regel für Biologische Arbeitsstoffe (TRBA) 466
2  Ähnlichkeit der 16S rRNA-Gensequenzen zwischen Isolat und aufgelisteter Bakterienspezies
3  Accession-Nummer: Datenbanknummer
+  In Einzelfällen als Krankheitserreger nachgewiesen oder vermutet
k. A.  Keine Angaben vorhanden
p  Pathogen für Pfl anzen
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Alveolitis benannt wird [21]. Da diese Bakterienart im land-
wirtschaftlichen Umfeld als Auslöser von Allergien und Lun-
generkrankungen bekannt ist [22; 23], könnte eine gesund-
heitsbeeinträchtigende Wirkung von dieser Art auch in 
Wohnungen nicht ausgeschlossen werden. 
Eine Artidentifizierung wurde in den meisten vergleich-
baren Studien nicht durchgeführt, sodass lediglich ein Ver-
gleich auf Gattungsebene gemacht werden kann. Der Ver-
gleich der hier vorliegenden 16S rRNA-Gen-sequenzbasiert 
eingeordneten Isolate mit anderen Studien zeigt zum Teil 
große Übereinstimmung. So zeigt ein Vergleich mit den von 
Gorny et al. [24] erzielten Beobachtungen in Innenräumen, 
dass in dieser Studie wie auch in der vorliegenden Unter -
suchung die Gattungen Micrococcus, Kocuria, Bacillus, 

Arthrobacter, Nocardia, Rhodococcus, Streptomyces, Pseudo-

monas, Sphingomonas und Pantoea detektiert wurden. In 
einer weiteren Studie von Pastuszka et al. [12] wurden 
außerdem die in dieser Arbeit nachgewiesenen Gattungen 
Acinetobacter und Agromyces in der Innenraumluft detek-
tiert. 

Die Einordnung auf Gattungsebene ist jedoch in vielen Fäl-
len nur eingeschränkt aussagekräftig, da innerhalb einer 
Gattung durchaus Vertreter mit unterschiedlicher klinischer 
Relevanz vorhanden sein können. Andererseits ist eine 
rasche Spezies-Identifizierung von Bakterienisolaten aus 
Umweltproben nur bedingt möglich. Mithilfe molekularbio-
logischer Methoden, d. h. der Analyse des 16S rRNA-Gens ist 
heute jedoch die Grundlage geschaffen, Sequenzvergleiche 
der aus Innenräumen gewonnenen Isolate durchzuführen, 
um zunächst relevante Bakteriengattungen zu ermitteln und 
somit eine entsprechende Datenbasis zu schaffen. Aller-
dings ist ein einheitliches Vorgehen zur Sammlung von Bak-
terien in Innenräumen bislang weder auf nationaler noch in-
ternationaler Ebene vorhanden. Weiterhin fehlt eine 
standar disierte Beschreibung der 16S rRNA-Genanalyse. Die 
16S rRNA-Gensequenzen der aus in dieser Arbeit isolierten 
Bakterien sind in den öffentlichen Datenbanken hinterlegt 
und können somit zu Vergleichszwecken von anderen Insti-
tutionen genutzt werden (Datenbanknummern FJ 267536- 
FJ 267587).  


