
potřeby jódu pro dospělého člověka. Horní hranice snášen-
livosti jódu je však u člověka individuální, jak uvádí Herzig et
al. (2005). Riziko v podobě ohrožení zdraví konzumentů
vysokými koncentracemi jódu ve vykupovaném mléce je
však eliminováno průměrováním mléka, ke kterému dochází
při svozu a následném zpracování mléka.  

S obsahem jódu v mléce byl v roce 2013 souběžně
stanoven i obsah jódu v syrovátce. Rudolfová a Čurda
(2001) uvádí, že při zpracování mléka přechází až 85 %
jódu do syrovátky. Tento fakt potvrzuje závislost obsahu
jódu v syrovátce na obsahu jódu v mléce (rxy = 0,979), která
je uvedena v grafu 2. Je tak patrné, že se zvyšujícím se
obsahem jódu v mléce dochází souběžně ke zvyšování
obsahu jódu v syrovátce. Průměrný obsah jódu v  syrovátce
byl 245,84±259,97 μg/l při hodnotě mediánu 163,00 μg/l
a bylo potvrzeno, že v průměru 67,17 % jódu z mléka
přechází do syrovátky.

Závěr 

Výsledky práce poukazují na postupný pokles
průměrného obsahu jódu v mléce a nárůst počtu chovů
s obsahem jódu pod 100 μg/l. Při bilancování významu
mléka a mléčných produktů pro zásobení konzumentů
jódem je významné zjištění přestupu jódu do syrovátky na
úrovni 67,17 %. 

Poděkování
Práce vznikla za podpory projektu GAJU 094/2016/Z

a NAZV KUS QJ-1510336 
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PŘIROZENÝ VÝSKYT
KVASINKOVÝCH ORGANISMŮ 
V PEKAŘSKÝCH KVASECH 

Ing. Miloslava Kavková, Ph.D., 
Ing. Markéta Markvartová, Mgr. Jaroslava Marková
Výzkumný ústav mlékárenský s.r.o., Soběslavská 841,
Tábor 39001

Natural occurrence of yeast species 
in sourdoughs 

Abstrakt

Kvasy představují heterogenní a živné prostředí pro
přirozený výskyt kvasinek. Používání různých typů mouky
v kvasech je řízeno poptávkou konzumentů po vyrov-
naných pekařských produktech. V závislosti na typu
použité mouky jsme analyzovaly šest kvasů z pekáren v ČR
a Rakousku. Typ mouky a pH kvasu jsou významnými fak-
tory, které ovlivňují druhové zastoupení kvasinek. Celkem
bylo izolováno šestnáct izolátů kvasinek, které byly určeny
do sedmi druhů. V analyzovaných kvasech se vyskytovaly
společně maximálně dva druhy kvasinek, většina druhů
byla zastoupena po jednotlivých druzích v kombinaci
s bakteriemi mléčného kvašení. Ačkoliv 44 % izolátů kva-
sinek bylo identifikováno jako Saccharomyces cerevisiae,
v kvasech s moukou ječnou a špaldovou se tento druh
vůbec nevyskytoval. Druhy jako Pichia membranifaciens,
Pichia fermentans, Naumovozyma castelii a Kazachstania
unispora mohou představovat nový potenciál pro výrobu
kvasů obohacených o špaldovou či ječnou mouku. 

Klíčová slova: kvas, mouka, kvasinky, druhová diverzita 

Abstract

The sourdoughs comprise heterogenic and nutritive envi-
ronment for yeast, fungi and lactic acid bacteria. The yeast
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are an important part of sourdough biota reflecting the com-
position of sourdough. In present study, the samples of sour-
doughs obtained from six bakeries located in Czech
Republic and Austria were analysed. The sourdoughs varied
in the type of flour (rye, barley, wheat and spelt) and pH.
Totally, sixteen isolates of seven yeast species and five bac-
teria strains were isolated, cultured and identified by using
phenotypic and molecular genetic methods. Species pool of
yeast in the sourdough respect the type of flour and pH. 

The presence of single species or the co-existence of two
yeast species at the most was found in one sample of sour-
dough. Although 44% of isolates was identified as
Saccharomyces cerevisiae this species never occurred in
the samples with barley and spelta flour. The species such
as Pichia membranifaciens, P. fermentans, Naumovozyma
castelii and Kazachstania unispora remains a new potential
in sourdough technology enriched with spelt and/or barley
flour. 

Keywords: sourdough, flour, yeast, species diversity

Úvod

Kvasy představují heterogenní a živné prostředí pro řadu
mikroorganismů jako jsou kvasinky a bakterie mléčného
kvašení (MBK). Diverzita a stabilita mikroorganismů
v kvasech závisí na řadě ekologických faktorů, jenž zahrnu-
jí i ty technologické, jako jsou například salinita, pH,
redoxní potenciál, chemické a enzymatické vlastnosti
použité mouky a déle faktory kontrolovatelné jen do určité
míry jako například kontaminace mikroorganismy
z prostředí, popřípadě z dalších aditiv (De Vuyst et al,
2009; Di Cagno et al, 2014). Studie rovněž potvrzují
geografickou specifitu v populacích kvasinek odpovídající
složení kvasu. Mouka, jako nedílná součást kvasu, před-
stavuje jeden z faktorů, který je zodpovědný nejen za vlast-
nosti a kvalitu kvasu, ale, jak mnohé studie naznačují, i za
mikrobiální složení. Žitná mouka přirozeně může obsaho-
vat spektrum kvasinek odpovídající druhům Candida cru-
sei, Saccharomyces spp., Pichia satoi (Kozlinskis et al,
2008), C. humillis, Debaryomyces hansenii, S. uvarum
(Meroth et al, 2003) a spektrum bakterií mléčného kvašení.
Ve špaldových kvasech byly nalezeny druhy jako 
S. cerevisiae, Wickerhamomyces anomalus a C. glabrata
(Vrancken et al, 2010). 

Kvasinkovité houbové organismy se v současné době
určují klasickými metodami tj. na základě morfologie
kolonií na živných médiích a podle morfologie buněk
v mikroskopickém obraze. Dále se rody a druhy kvasinek
určují dle fenotypových vlastností, chemotaxonomie
a v neposlední řadě pomocí molekulárních metod
(Kurtzman et al, 2011, 2014). Metody molekulární biologie
jsou založené na identifikace organismů na základě nuk-
leotidové sekvence jejich RNA či DNA. Použití DNA
markerů vychází z polymorfismu sekvencí DNA. Výhodou
použití DNA markerů je nezávislost na podmínkách
prostředí, rychlost a umožnění přesné identifikace organis-
mů nebo stanovení příbuzenských vztahů. PCR analýza

(Polymerase Chain Reaction) je běžně využívaná metoda
založená na polymerázové řetězové reakci, založená na
amplifikaci DNA, a která je schopná požadovaný úsek
DNA namnožit až 109 a efektivně oddělit od zbytku geno-
mu. DNA markery pro houbové organismy a tím i pro
kvasinky jsou založeny na přítomnosti konzervovaných
úseků genů jaderné či mitochondriální DNA (pro houbové
organismy jsou to: ITS 5.8S r DNA, SSU a LSU rDNA
(D1/D2 doména) (Kurtzman et al, 2011, Schoch et al,
2012). Produkty PCR jsou následně sekvenovány.
Upravené sekvence jsou porovnávány v mezinárodních
databázích (NCBI, Blast, CBS -KNAW- identification sys-
tem) a druhově přiřazeny k organismu s maximální možnou
shodou bazí (100-95%). Výběr vhodných úseků genů
a databáze organismů pro kvasinky byl odsouhlasen
a potvrzen mezinárodním výborem pro taxonomii kvasinek
v roce 2014/2015 na workshopu v CBS (Utrecht/
Holandsko) a ISSY32 2015 (Perugia/Itálie). Taxonomická
identifikace kvasinek založena na morfologickém hodno-
cení a fyziologických a biochemických testech, představu-
je kombinaci pracných metod a jejich výsledek - určení
kvasinkového organismu - není vždy relevantní přiřazené-
mu taxonu. S rozvojem a aplikací molekulárních metod se
taxonomické hodnocení významně zpřesnilo. Nicméně,
charakteristika fenotypových vlastností kmenů kvasinek je
nezbytným doplněk charakteristiky kmene při jeho výběru
k potenciálnímu praktickému využití. 

Cílem této studie bylo vyhodnotit a vzájemně porovnat
druhovou diverzitu kvasinek v šesti kvasech různého půvo-
du a složení. Odlišné složení vzhledem k typu mouky
a různé pH byly hlavní sledované parametry, u kterých
jsme předpokládali, že budou druhové spektrum kvasinek
v kvasech ovlivňovat. 

Materiál a metody

Izolace kvasinek 
Původ kvasů, ze kterých byly izolovány mikroorganismy,

jejich pH, a použitá mouka jsou uvedeny v tabulce 1.
Postup při izolaci mikroorganismů byl následující. Do
sterilní váženky byl navážen 1 g vzorku kvasu. Vzorek byl
zalit 9 ml fyziologického roztoku a promíchán. Po homo-
genizaci byla provedena izolace mikroorganismů na
vybraných živných půdách vhodných pro kvasinkové
organismy s přidaným chloramfenikolem limitujícími růst
bakterií a plísní (Meroth et al, 2003; Pulvirenti et al., 2004;
Kozlinskis et al., 2008; Di Cagno et al, 2014). Na živných
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Původ Mouka pH
Moravský Krumlov, pekárna Ivanka (ČR) žitná 4,67
Panatura (Panadoro Group AG) pšeničná 5,3
Dýně na Víně (Tábor, ČR) ječná 4,03
Ambrosia (Tábor, ČR) ječná 3,8
Dýně na Víně (Tábor, ČR) špaldová 3,7
Držkov (ČR) žito a pšenice 4,01

Tab. 1 Přehled kvasů, jejich původu a pH, ze kterých byly
mikroorganismy izolovány
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půdách byl vyhodnocen celkový počet mikroorganismů
(CFU.g-1). Zároveň byly vzorky kvasů kultivovány na
médiích vhodných pro růst bakterií mléčného kvašení
a rovněž byl vyhodnocen celkový počet mikroorganismů
na g vzorku kvasu. Je třeba předestřít fakt, že kultivační
média a podmínky pro kvasinky a bakterie mléčného
kvašení se liší. Použitá média pro kvasinky a bakterie
mléčného kvašení, podmínky kultivace a finální počet
kolonií (CFU.g-1) jsou uvedeny v tabulce 2. Kvasinkové
organismy byly odizolovány z morfologického agaru, na
základě vizuálně odlišných kolonií a na základě
mikroskopické variability buněk u jednotlivých izolátů.

Morfologická determinace
Izolace a počet kolonií (CFU.g-1) byly provedeny na

odpovídajících živných médiích (tabulka 2). Mikrosko-
pické preparáty kvasinek se připravují z kultur 5-7 dní
starých na médiích: 5% malt agar, YPD, YM agar a acetá-
tový agar (produkce askospór). Preparáty lze připravit:
1. stěrem kličkou do roztoku Tweenu (0,05%) a Trypanové
modře v laktofenolu nebo ve vodném roztoku, nátěrem na
sklíčko, protažením nad plamenem a barvením metyle-
novou modří. Produkce askospor se vyhodnocuje kvalita-
tivně a kvantitativně na mikroskopickém preparátu
barveném roztokem 0,5 % malachitové zeleně a 0,05 %
basickým fuchsinem (Kurtzman et al, 2011, Samson et al,
2010). U preparátu se hodnotí: velikost a tvar buněk,
dělení, pučení, tvorba pseudomycelia, sporulace.

Molekulární metody
K izolaci DNA byly použity buňky kultivované v 5 ml

tekutého YPD média po dobu 12 h při 28 °C. Izolace DNA
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byla provedena komerčním kitem Ultra Clean DNA
Microbial KiT (MOBIO, Elisabeth Farmacon) dle
přiložených instrukcí. PCR reakce pro oba zvolené genové
úseky probíhaly v 25 μL. Primery, pro ITS 5.8S r DNA,
a LSU rDNA (D1/D2 doména)jsou uvedeny v tabulce 3.
Koncentrace všech použitých primerů byla 10 pmol/ml.
Koncentrace DNA použité v PCR reakcích dosahovala
1 ng/ml (stanoveno na fluorometru Qubit). PCR reakce
(24,5 μl reakční směsi a 0,5 μl DNA) pro amplifikaci
ITS1F/ITS4 probíhala za těchto podmínek: PCR H2O 
-11 μl, PPP Master Mix (TOP BIO, ČR) - 12.5 μl, primer
ITS1F - 0.5 μl, primer ITS4 - 0.5 μl. PCR reakce probíhala
na termocycleru BIOMETRA v 35 cyklech (program:
5 min - 94 °C, denaturace 94°C/30s; amplifikace
53 °C/30 s; extense 72 °C/1,5 min; konečná extense
72 °C/10 min). Pro jaderný úsek 26S rDNA byly ampli-
fikovány primery NS1 a NS4. PCR reakce (24,5 μl reakční
směsi a 0,5 μl DNA): PCR H2O -11 μl, PPP Master Mix
(Top Bio, ČR) - 12.5 μl, primer NS1 - 0.5 μl, primer NS4 -
0.5 μl. PCR reakce probíhala na termocycleru BIOMETRA
v 36 cyklech (program: 5 min - 95 °C, denaturace
95 °C/2 min; amplifikace 52 °C/1 min; extense
72 °C/2 min; konečná extense 72 °C/7 min).

PCR produkty byly vizualizovány na 1,5 % agarózovém
gelu. Sekvenační reakce byly namíchány z PCR produktů:
H2O - 6,2 μl, Primer - 0,1 μl, DNA vzorku - 0,5 μl. 
takto připravená reakce byla ve vialkách odeslána do
GATC Biotech (Německo) k osekvenování Sangerovou
metodou.

Výsledné sekvence byly vyhodnocené pomocí programů
BioEdit, v.8, MEGA v 6.0.) (Hall, 1989). Výsledky sekve-
nování byly upraveny v programu BioEdit Software v.8.

Soubor dat byl zkompletován a vyhodnocen v progra-
mu MEGA v.6. Taxonomická příslušnost jednotlivých
kmenů byla vyhodnocena na základě kompatibility se
sekvenčními daty v databázích NCBI BLAST, CBS -
KNAW Sekvence byly identifikovány a přiřazeny
k sekvenčním údajům druhů s maximální možnou
shodou bazí (100-95 %). Fylogenetická analýza

Médium Kultivační podmínky Mouka v kvasu (CFU . g-1)
žito ječmen pšenice+žito špalda pšenice

Kvasinky
5% malt agar Aerobní / 25 °C / 72 h 8,4 x 105 2,1 x 106 2,6 x 105 8,5 x 105 28,2 x 106

YPD Aerobní / 25 °C / 72 h 8,5 x 107 1,3 x 106 3,8 x 107 9,8 x 106 3,7 x 106

Morfologický agar Aerobní / 25 °C / 72 h 5,3 x 106 2,4 x 106 2,3 x 105 6,8 x 106 5,7 x 105

GKCH Aerobní / 25 °C / 72 h 7,3 x 106 1,2 x 106 2,1 x 105 6,2 x 106 1,1 x 105

5% malt agar Aerobní / 30 °C / 72 h 3,8 x 106 5,8 x 107 19,5 x 106 3,4 x 106 5,4 x 105

YPD Aerobní / 30 °C / 72 h 2,4 x 106 1,8 x 107 7,6 x 106 4,5 x 107 2,8 x 107

Morfologický agar Aerobní / 30 °C / 72 h 5,3 x 106 2,4 x 106 2,3 x 105 6,8 x 106 5,7 x 105

GKCH Aerobní / 30 °C / 72 h 8,0 x 106 1,2 x 106 2,2 x 106 7,2 x 106 1,9 x 105

Bakterie (BMK)
M17 Aerobní, 3 dny, 30 °C 1,2 x 103 1,9 x 106 1,3 x 106 3,5 x 106 1,3 x 106

MRS57 Anaerobní, 3 dny, 30 °C - 1,1 x 106 2,1 x 107 3,8 x 106 5,1 x 107

M103 Anaerobní, 5 dní, 25 °C - 1,7 x 106 1,8 x 107 2,3 x 106 3,8 x 107

Tab. 2 Přehled kultivačních podmínek pro bakterie a kvasinky při získávání izolátů z kvasů včetně průměrných hodnot
(n=5) CFU . g -1

primer genový úsek primer citace
ITS1F ITS 5,8S  rRNA CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA Schoch at al, 2012
ITS4 ITS 5,8S rRNA TCCTCCGCTTATTGATATGC Schoch at al, 2012
NS1 28SrRNA (LSU) GTA GTC ATA TGC TTG GTC TC Fell et al, 2000
NS4 28S rRNA (LSU) CTT CCG TCA ATT CCT TTA AG Fell et al, 2000

Tab. 3 Typy primerů použité v PCR reakci 
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a konstrukce fylogenetických stromů byla, na základě
sekvencí, provedena v programu Mega v. 6.0. metodou
"maximální věrohodnosti" (ML) (Tamura et al., 2013).

Statistické metody
Získaná data byla zpracována a analy-

zována v programu Statistica Software
verze 8.0. V případě testování variability
mezi daty v případě nových kmenů
kvasinek z různých kvasů byla použita
ANCOVA (analýza kovariance), kde pH
hodnota kvasů byla brána jako kovariát.
Při testování síly vlivu faktorů jako jsou
druh mouky a pH byla použita analýza
hlavních komponent (Lepš et al, 1996).
Data byla zpracována při hladině význam-
nosti α ≤ 0,05.

Výsledky a diskuze

Ze šesti kvasů bylo izolováno celkem
16 izolátů, které byly následně identi-
fikovány do sedmi druhů kvasinek. I když
druh Saccharomyces cerevisiae byl nejhoj-
něji zastoupeným druhem v rámci všech
vyizolovaných vzorků (44 %), výskyt se
vztahoval převážně na kvasy pšeničné
a žitné (obrázek 2 a 1). V pokusech s labo-
ratorními kvasy Vrancken et al, 2010
potvrzují výskyt S. cerevisiae i ve kvasech
s konečným pH 2,5. V analyzovaných
kvasech se vyskytovaly společně maxi-
málně 2 druhy kvasinek společně, většina

druhů byla zastoupena po jednotlivých
druzích v kombinaci s bakteriemi mléč-
ného kvašení (obrázek 1). Obdobná studie
Pulvirenti et al (2004) také prezentuje, že
80 % z 35 vzorků kvasů obsahovalo pouze
jeden druh kvasinek, 17 % obsahovalo dva
druhy a pouhá tři procenta měla třídruhové
složení. Tento fakt je ovlivněn nejen pod-
mínkami prostředí, ale také regulačními
mechanismy, které ovlivňují populační
dynamiku zastoupených druhů kvasinek
(antibióza, kompetice aj.)

Druh Kazachstania unispora se vysky-
toval ve kvasech s ječnou moukou a mou-
kou špaldovou. V kvasech s ječnou
moukou byl identifikován druh Naumovo-
zyma castelii a Pichia membranifaciens.
Ve vzorcích z ječných kvasů byly identi-
fikovány tři druhy kvasinek, nikdy se ale
nevyskytovaly všechny tři druhy společně,
většinou jednotlivě eventuálně dva druhy
společně. Překvapivě, jako dominantní
druh v ječných kvasech z Maroka je
deklarován druh Candida humillis

a Saccharomyces cerevisiae (Huys et al, 2013). Je třeba, ale
zmínit, že i geografický původ surovin má zásadní vliv na
druhové zastoupení kvasinkových organismů v kvasech.

Obr. 1 Průměrný počet druhů kvasinek a BMK (osa Y) ve vzorcích kvasů
s různým druhovým zastoupením mouky (osa X). Variabilita byla
testována analýzou kovariance při hladině významnosti α = 0.05
(ANCOVA, R2=0,62, F(6,28) = 10,05, p ≤ 0,001, N=7). Data byla log
transformována a pH kvasů bylo implementováno jako kovariát.

Obr. 2 Závislost druhového složení kvasinek v kvasech na hlavních faktorech:
typu mouky a pH (PCA - analýza hlavních komponent, p≤0,05): 
pfe - Pichia fermentans, pme - P. membranoides, ss - Saccharomyces
cerevisiae, chum - Candida humillis, rmu - Rhodotorula mucilaginosa,
nca - Naumovozyma castellii, kun - Kazachstania unispora.
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Studie založené na detekci DNA ve vzorku pomocí
denaturační gelové elektroforézy potvrzují výskyt několika
druhů Saccharomyces sp., Debaryomyces hansenii,
Isaathenkia oriemtalis a Candida humilis v DNA profilu ze
třech žitných kvasů s různou opravou teploty a aditivy
(Meroth et al, 2003), nebyl ale zohledněn vliv pH. V žitném
kvasu, odebíraném ve třech fázích technologie jeho výroby,
sledoval Kozlinski (2008) nárůst kvasinek a bakterií
mléčného kvašení v časové řadě zároveň se změnami pH
kvasu. Druhové spektrum v této studii určoval podle API
testů, což může být poněkud nedostačující a zavádějící pro
taxonomickou determinaci druhů kvasinek. Saccharo-
mycees cerevisiae, Pichia satoi a Candida crusei byly
nejfrekventovanější druhy, které se v žitných kvasech
vyskytovaly. V našich žitných vzorcích byl také potvrzen
výskyt S. cerevisiae a/nebo Candida humillis. Většina námi
izolovaných druhů se vyskytovala ve vzorcích společně
s BMK, s výjimkou druhů z žitné mouky, kde se
kvasinkové izoláty vyskytovaly bez přítomnosti BMK
a naopak, i když společný výskyt Candida humillis

a Lactobacillus sanfranciscensis byl potvrzen
v několika studiích, týkajících se ekologie
kvasových mikroorganismů (Gänzle et al, 2014).
Příčinou může být fakt, že kvasy pocházely
z různých výrobních šarží, nebo mohly být
upravovány přídavkem organických kyselin. Je
také možné, že i přes snahu použít co nejširší
spektrum médií pro izolaci bakterií jsme nemuseli
zachytit méně běžné druhy bakterií v žitných
kvasech. Oba dva výše uvedené druhy, S. cere-
visiae a C. humillis izolované z uvedených
žitných kvasů byly izolovány v řadě studiích
nejen z kvasů žitných, ale i kukuřičných,
pšeničných (Huys et al, 2013).

Pšeničné kvasy byly na kvasinky poměrně
chudé. Byly izolovány identifikovány jen dva
druhy, S. cerevisiae a v kvasu pšenično - žitném
ještě Rhodotorula mucilaginosa, jenž je spíše
kontaminantem, než žádoucím kvasinkovým
kmenem. R. mucilaginosa se řadí mezi basidio-
mycetoidní kvasinky (Basidiomycota, Uredi-
niomycetes). Analýza hlavních komponent
(obrázek 2.) predikuje, že právě pH v korelaci
s druhem mouky v tomto případě bude určujícím
faktorem druhové bohatosti kvasu na kvasinkové
organismy, protože oba typy kvasů, jak pšeničný,
tak pšenično-žitný byly méně kyselé, než ostatní.
Nejnižší pH měl kvas špaldový (pH 3,7), byly
z něho izolovány a identifikovány druhy jako
Kazachstania unispora a Pichia fermentans. Tyto
dva druhy se vyskytovaly v závislosti na typu
použité mouky v kvasech, kdežto výskyt S. cere-
visiae a Candida humillis byl ovlivněn spíše pH
kvasu. I když druh Kazachstania unispora není
primárním druhem v kvasech, celosvětově je
tento druh zmiňován v souvislosti s žitnými
a pšeničnými kvasy ve Finsku a Itálii (Huys et al,

2013). Naumovozyma castellii je druh kvasinky, který není
v literatuře s kvasy spojován ve smyslu přirozeného výsky-
tu, přesto molekulární analýzy ITS a D1/D2 LSU a morfo-
logické studie potvrdili 100 % taxonomickou příslušnost
obou izolátů. Analýza hlavních komponent potvrzuje
u tohoto druhu jistou nezávislost na ekologických para-
metrech, jako jsou typ mouky a pH (obrázek 3). Všechny
izoláty kvasinek z výše uvedených kvasů byly taxonomicky
zařazeny k druhům kvasinek na základě sekvence ITS 28S
rRNA a D1/D2 LSU rRNA. Naše sekvence se pohybovaly
v rozmezí 100-98 %. Fylogenetický strom konstruovaný
metodou maximální kompozitní pravděpodobnosti (ML)
v programu MEGA v.6., potvrzuje správné taxonomické
určení na základě sloučených fylogenetických větví, pro
jednotlivé druhy. Jako outgroup, taxonomicky vzdálený
druh, byl použit Aspergillus nidulans (obrázek 3). Všechny
uvedené druhy kvasinek byly zařazeny jako součást sbírky
CCDM Laktoflora. 

Kvasy představují zajímavý, dynamický, rozmanitý
a proměnlivý ekosystém, ze kterého lze vyizolovat řadu
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Obr. 3 Molekulární fylogenetická analýza vygenerovaná metodou 
maximální kompozitní podobnosti (MCL) založena na Tamura-
Nei modelu. Bootsrap konsenzus fylogram je vygenerován
na základě 500 opakování. Jednotlivé fylogenetické větve
odpovídají více než 20 % bootstrapovému opakování. Analýza
zahrnuje 16 nukleotidových sekvencí. Ve finálním datasetu bylo
404 porovnávaných sekvencí ITS 5,2S rRNA a D1/D2 LSU.
Analýza byla provedena v programu MEGA 6.0v. Jako outgroup
k ukotvení stromu byl zvolen Aspergillus nidulans. 
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kvasinek, plísní a BMK. Na základě jejich identifikace
a fyziologických vlastností, mohou být posléze tyto kmeny
užívány v dalších potravinářských technologiích. Z litera-
tury i naší studie je patrné, že druhové spektrum kvasinek
je rozmanité a nepředvídatelné. Během naší práce se nám
povedlo vyiozolovat a identifikovat druhy kvasinek
(Naumavozyma castelii), které v literatuře jsou zmiňovány
v jiných substrátech, než jsou kvasy, nebo je údajů o jejich
výskytech v kvasech málo (Kazachstania unispora).
V současné době existuje řada molekulárních metod, které
významně posunuly identifikaci a taxonomii kvasinek.
V našem případě jsme spojili metodu klasickou, kde jsme
izolovali a rozočkovávali kmeny samostatně a následně
identifikovali pomocí molekulárních metod. Při tomto způ-
sobu může dojít k vynechání nějakého druhu. Existují však
i možnosti, které umožňují například zachytit celé spek-
trum kvasinkové DNA v daném vzorku (denaturační gelová
elektroforéza) a následně identifikovat druhové složení bez
ztráty, ke které může dojít během klasické izolace. 
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PŘÍKLADY VYUŽITÍ VÝSLEDKŮ
VÝZKUMU V PRAXI

V následujícím článku, který redakce Mlékařských listů
převzala z odborného a stavovského týdeníku Zemědělec
číslo 10/ 2016, výzkumná organizace - Výzkumný ústav
živočišné výroby /VÚŽV/ seznamuje čtenáře - zemědělskou
a potravinářskou veřejnost s vybranými výsledky apliko-
vaného výzkumu, které jsou dobře využitelné v praxi.
Výzkumný ústav mlékárenský /VÚM/, jako spoluvydavatel
Mlékařských listů využívá této příležitosti, aby jako před-
mluvu k převzatému článku zmínil svou spolupráci s VÚŽV
při řešení některých výzkumných projektů. Jsme
přesvědčeni, že návaznost výzkumu zemědělského a výzku-
mu potravinářského ve spolupráci se zemědělskou a potra-
vinářskou praxí jsou tím správným směrem, kterým se náš
výzkum v resortu zemědělství má ubírat. Jako příklad
takové spolupráce uvádíme některé vybrané projekty
spolupráce VÚM a VŽÚV. V rámci oponovaných projektů
ve VÚŽV byly kromě výběru v převzatém článku i další
projekty, na kterých VÚŽV spolupracuje s dalšími výzkum-
nými organizacemi a zemědělskými podniky, statek Horní
Dvorce s.r.o., PET s.r.o. a Biofarma DoRa s.r.o.

Projekt "Výzkum faktorů ovlivňujících rentabilitu, kvalitu
a bezpečnost mléka a mléčných produktů v chovech malých
přežvýkavců v ČR" je řešen pod vedením odpovědné
řešitelky ing. Jany Rychtářové Ph.D. Tento projekt je
zaměřen na rozvoj malých mlékáren, kterých za poslední dva
roky přibylo v ČR cca 50. Na těchto farmách probíhá větši-
nou návazně faremní produkce mléka a mléka a mléčných
výrobků z různých druhů mlék pro spotřebu tzv. ze dvora.
VÚŽV při řešení projektu spolupracuje s VÚM a ČZU. 

Výzkum v oblasti faremní produkce mléka s jeho zpra-
cováním na farmách otevírá nové možnosti sortimentu
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