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potieby jodu pro dospélého ¢lovéka. Horni hranice snasen-
livosti j6du je vSak u ¢loveka individuélni, jak uvadi Herzig et
al. (2005). Riziko v podobé ohrozeni zdravi konzumentt
vysokymi koncentracemi jodu ve vykupovaném mléce je
vSak eliminovano priimérovanim mléka, ke kterému dochazi
pfi svozu a nasledném zpracovani mléka.

S obsahem jodu v mléce byl v roce 2013 soubézné
stanoven i obsah jédu v syrovatce. Rudolfovd a Curda
(2001) uvadi, ze pfi zpracovani mléka prechazi az 85 %
jodu do syrovatky. Tento fakt potvrzuje zavislost obsahu
jodu v syrovatce na obsahu jodu v mléce (ryy = 0,979), ktera
je uvedena v grafu 2. Je tak patrné, Ze se zvysujicim se
obsahem jodu v mléce dochazi soubézné ke zvySovani
obsahu jodu v syrovatce. Primérny obsah jodu v syrovatce
byl 245,84+259,97 pg/l pfi hodnoté medidnu 163,00 pg/l
a bylo potvrzeno, ze v pruméru 67,17 % joédu z mléka
prechazi do syrovétky.

Zaver

Vysledky prace poukazuji na postupny pokles
primérného obsahu jédu v mléce a narGst poctu chova
s obsahem jodu pod 100 pg/l. Pfi bilancovani vyznamu
mléka a mléénych produkti pro zasobeni konzumenti
jodem je vyznamné zjisténi prestupu jodu do syrovatky na
urovni 67,17 %.
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Natural occurrence of yeast species
in sourdoughs

Abstrakt

Kvasy predstavuji heterogenni a Zivné prostifedi pro
prirozeny vyskyt kvasinek. PouZivani riznych typt mouky
v kvasech je fizeno poptivkou konzumentd po vyrov-
nanych pekarskych produktech. V zavislosti na typu
pouZité mouky jsme analyzovaly Sest kvasi z pekaren v CR
a Rakousku. Typ mouky a pH kvasu jsou vyznamnymi fak-
tory, které ovliviiuji druhové zastoupeni kvasinek. Celkem
bylo izolovano Sestnact izolatl kvasinek, které byly uréeny
do sedmi druhd. V analyzovanych kvasech se vyskytovaly
spolecné maximalné dva druhy kvasinek, vétSina druht
byla zastoupena po jednotlivych druzich v kombinaci
s bakteriemi mlécného kvaSeni. Ackoliv 44 % izolath kva-
sinek bylo identifikovano jako Saccharomyces cerevisiae,
v kvasech s moukou je¢nou a Spaldovou se tento druh
vibec nevyskytoval. Druhy jako Pichia membranifaciens,
Pichia fermentans, Naumovozyma castelii a Kazachstania
unispora mohou predstavovat novy potencial pro vyrobu
kvasu obohacenych o Spaldovou ¢i jeCnou mouku.

Klicova slova: kvas, mouka, kvasinky, druhova 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

Uvod

Kvasy predstavuji heterogenni a Zivné prostredi pro fadu
mikroorganismii jako jsou kvasinky a bakterie mlécného
kvaseni (MBK). Diverzita a stabilita mikroorganismu
v kvasech zavisi na fadé ekologickych faktord, jenz zahrnu-
ji 1 ty technologické, jako jsou napfiklad salinita, pH,
redoxni potencidl, chemické a enzymatické vlastnosti
pouzité mouky a déle faktory kontrolovatelné jen do urcité
miry jako napfiklad kontaminace mikroorganismy
z prostredi, popfipadé z dalSich aditiv (De Vuyst et al,
2009; Di Cagno et al, 2014). Studie rovnéz potvrzuji
geografickou specifitu v populacich kvasinek odpovidajici
sloZeni kvasu. Mouka, jako nedilnad soucast kvasu, pred-
stavuje jeden z faktord, ktery je zodpovédny nejen za vlast-
nosti a kvalitu kvasu, ale, jak mnohé studie naznacuji, i za
mikrobialni sloZeni. Zitnd mouka pfirozen& miiZe obsaho-
vat spektrum kvasinek odpovidajici druhiim Candida cru-
sei, Saccharomyces spp., Pichia satoi (Kozlinskis et al,
2008), C. humillis, Debaryomyces hansenii, S. uvarum
(Meroth et al, 2003) a spektrum bakterii mlécného kvasSeni.
Ve S$paldovych kvasech byly nalezeny druhy jako
S. cerevisiae, Wickerhamomyces anomalus a C. glabrata
(Vrancken et al, 2010).

Kvasinkovité houbové organismy se v soucasné dobé
urcuji klasickymi metodami tj. na zdkladé morfologie
kolonii na zivnych médiich a podle morfologie bunck
v mikroskopickém obraze. Dale se rody a druhy kvasinek
urcuji dle fenotypovych vlastnosti, chemotaxonomie
a v neposledni fadé pomoci molekuldrnich metod
(Kurtzman et al, 2011, 2014). Metody molekularni biologie
jsou zaloZené na identifikace organismi na zakladé nuk-
leotidové sekvence jejich RNA ¢i DNA. Pouziti DNA
markertl vychézi z polymorfismu sekvenci DNA. Vyhodou
pouziti DNA markerd je nezdvislost na podminkach
prostfedi, rychlost a umoznéni presné identifikace organis-
mu nebo stanoveni pfibuzenskych vztahi. PCR analyza

(Polymerase Chain Reaction) je bézné vyuzivana metoda
zaloZzend na polymerdzové fetézové reakci, zaloZend na
amplifikaci DNA, a kterd je schopnid pozadovany tsek
DNA namnozit az 10° a efektivné oddélit od zbytku geno-
mu. DNA markery pro houbové organismy a tim i pro
kvasinky jsou zaloZeny na pfitomnosti konzervovanych
tsekt gentl jaderné ¢i mitochondridlni 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 nasledné sekvenovany.
Upravené sekvence jsou porovnavany v mezindrodnich
databazich (NCBI, Blast, CBS -KNAW- identification sys-
tem) a druhové prifazeny k organismu s maximalni moznou
shodou bazi (100-95%). Vybér vhodnych tusekd gent
a databaze organismu pro kvasinky byl odsouhlasen
a potvrzen mezinarodnim vyborem pro taxonomii kvasinek
v roce 2014/2015 na workshopu v CBS (Utrecht/
Holandsko) a ISSY32 2015 (Perugia/Italie). Taxonomicka
identifikace kvasinek zaloZena na morfologickém hodno-
ceni a fyziologickych a biochemickych testech, predstavu-
je kombinaci pracnych metod a jejich vysledek - urceni
kvasinkového organismu - neni vZdy relevantni pfifazené-
mu taxonu. S rozvojem a aplikaci molekularnich metod se
taxonomické hodnoceni vyznamné zpresnilo. Nicméné,
charakteristika fenotypovych vlastnosti kment kvasinek je
nezbytnym doplnék charakteristiky kmene pfi jeho vybéru
k potencidlnimu praktickému vyuZziti.

Cilem této studie bylo vyhodnotit a vzdjemné porovnat
druhovou diverzitu kvasinek v Sesti kvasech rizného pivo-
du a sloZeni. Odli$né sloZeni vzhledem k typu mouky
a ruzné pH byly hlavni sledované parametry, u kterych
jsme predpokladali, Ze budou druhové spektrum kvasinek
v kvasech ovliviiovat.

Material a metody

Izolace kvasinek

Piivod kvast, ze kterych byly izolovany mikroorganismy,
jejich pH, a pouzitd mouka jsou uvedeny v tabulce 1.
Postup pfi izolaci mikroorganismi byl nasledujici. Do
sterilni vdZenky byl navaZen 1 g vzorku kvasu. Vzorek byl
zalit 9 ml fyziologického roztoku a promichan. Po homo-
genizaci byla provedena izolace mikroorganismi na
vybranych Zivnych ptdich vhodnych pro kvasinkové
organismy s pfidanym chloramfenikolem limitujicimi rist
bakterii a plisni (Meroth et al, 2003; Pulvirenti et al., 2004;
Kozlinskis et al., 2008; Di Cagno et al, 2014). Na zivnych

Tab. 1 Pfehled kvasd, jejich plvodu a pH, ze kterych byly
mikroorganismy izolovdny

Moravsky Krumlov, pekarna lvanka (CR) Zitna 4,67
Panatura (Panadoro Group AG) pSenicna 53
Dyné na Ving (Tabor, CR) jetna 4,03
Ambrosia (Tabor, CR) jecnd 38
Dyné na Ving (Tabor, CR) $paldové 37
Drzkov (CR) Zito a pSenice 4,01

4
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Tab. 2 Prehled kultivacnich podminek pro bakterie a kvasinky pfi ziskavani izoldtd z kvast véetné primérnych hodnot

(n=5) CFU . g’

Médium Kultivaéni podminky

Mouka v kvasu (CFU . g')

jecmen pSenice +Zito Spalda pSenice
Kvasinky
5% malt agar Aerobni/25°C/72h 8,4x10° 2,1x10° 2,6 x10° 85x10° 28,2 x 10°
YPD Aerobni/25°C /72 h 8,5x 107 1,3x10° 3,8 x 107 9,8 x 10° 3,7 x 10°
Morfologicky agar Aerobni/25°C/72h 5,3x10° 2,4x10° 2,3x10° 6,8 x 10° 57x10°
GKCH Aerobni/25°C /72 h 7,3 x10° 1,2x10° 2,1 x10° 6,2 x 10° 1,1x10°
5% malt agar Aerobni/30°C/72h 3,8 x10° 5,8 x 107 19,5 x 10° 3,4 x10° 54x10°
YPD Aerobni/30°C/72h 2,4 x10° 1,8 x 10 7,6 x10° 45x107 2,8x 107
Morfologicky agar Aerobni/30°C/72h 5,3 x 10° 2,4x108 2,3x10° 6,8 x 10° 5,7 x10°
GKCH Aerobni/30°C/72h 8,0 x 10° 1,2x10° 2,2x108 7,2x10° 19x10°
Bakterie (BMK)

M17 Aerobni, 3 dny, 30 °C 1,2x10° 1,9x10° 1,3x10° 3,5x10° 1,3x10°
MRS57 Anaerobni, 3 dny, 30 °C - 1,1 x108 2,1 x10° 3,8x10° 5,1 x107
M103 Anaerobni, 5 dni, 25 °C 1,7x10° 1,8x 107 2,3x10° 3,8 x 107

pudach byl vyhodnocen celkovy pocet mikroorganismi
(CFU.g"). Zarovenn byly vzorky kvast kultivoviany na
médiich vhodnych pro rist bakterii mlééného kvaSeni
a rovnéz byl vyhodnocen celkovy pocet mikroorganismt
na g vzorku kvasu. Je tfeba predestfit fakt, Ze kultivacni
média a podminky pro kvasinky a bakterie mlécného
kvaseni se liSi. Pouzitd média pro kvasinky a bakterie
mlééného kvaseni, podminky kultivace a finalni pocet
kolonii (CFU.g") jsou uvedeny v tabulce 2. Kvasinkové
organismy byly odizolovany z morfologického agaru, na
zékladé vizudlné odliSnych kolonii a na zdkladé
mikroskopické variability bunék u jednotlivych izolatu.

Morfologickd determinace

Izolace a pocet kolonii (CFU.g") byly provedeny na
odpovidajicich Zivnych médiich (tabulka 2). Mikrosko-
pické preparaty kvasinek se pfipravuji z kultur 5-7 dni
starych na médiich: 5% malt agar, YPD, YM agar a aceta-
tovy agar (produkce askospor). Preparaty lze pripravit:
1. stérem klickou do roztoku Tweenu (0,05%) a Trypanové
modre v laktofenolu nebo ve vodném roztoku, nat€rem na
sklicko, protaZzenim nad plamenem a barvenim metyle-
novou modfi. Produkce askospor se vyhodnocuje kvalita-
tivné a kvantitativné na mikroskopickém preparatu
barveném roztokem 0,5 % malachitové zelené a 0,05 %
basickym fuchsinem (Kurtzman et al, 2011, Samson et al,
2010). U preparatu se hodnoti: velikost a tvar bunék,
déleni, puceni, tvorba pseudomycelia, sporulace.

Molekuldrni metody
K izolaci DNA byly pouzity bunky kultivované v 5 ml
tekutého YPD média po dobu 12 h pfi 28 °C. Izolace DNA

Tab. 3 Typy primer( pouZité v PCR reakci
citace

primer

genovy lsek primer

byla provedena komerénim kitem Ultra Clean DNA
Microbial KiT (MOBIO, Elisabeth Farmacon) dle
priloZenych instrukci. PCR reakce pro oba zvolené genové
useky probihaly v 25 pL. Primery, pro ITS 5.8S r DNA,
a LSU rDNA (D1/D2 doména)jsou uvedeny v tabulce 3.
Koncentrace vSech pouzitych primerd byla 10 pmol/ml.
Koncentrace DNA pouzité v PCR reakcich dosahovala
1 ng/m' (stanoveno na fluorometru Qubit). PCR reakce
(24,5 pl reakéni smési a 0,5 ul DNA) pro amplifikaci
ITS1F/ITS4 probihala za téchto podminek: PCR H>O
-11 ul, PPP Master Mix (TOP BIO, CR) - 125 ul, primer
ITS1F - 0.5 pl, primer ITS4 - 0.5 pl. PCR reakce probihala
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; koneCna extense
72 °C/10 min). Pro jaderny usek 26S rDNA byly ampli-
fikovany primery NS1 a NS4. PCR reakce (24,5 pl reakéni
smési a 0,5 ul DNA): PCR H20 -11 pl, PPP Master Mix
(Top Bio, CR) - 12.5 pl, primer NS1 - 0.5 ul, primer NS4 -
0.5 pl. PCR reakce probihala 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; kone¢na extense 72 °C/7 min).

PCR produkty byly vizualizovany na 1,5 % agar6ézovém
gelu. Sekvenacni reakce byly namichany z PCR produkti:
H>O - 6,2 pl, Primer - 0,1 ul, DNA vzorku - 0,5 pl
takto pripravena reakce byla ve vialkiach odesldna do
GATC Biotech (Némecko) k osekvenovani Sangerovou
metodou.

Vysledné sekvence byly vyhodnocené pomoci programt
BioEdit, v.8, MEGA v 6.0.) (Hall, 1989). Vysledky sekve-
novani byly upraveny v programu BioEdit Software v.8.
Soubor dat byl zkompletovan a vyhodnocen v progra-
mu MEGA v.6. Taxonomicka pfislusnost jednotlivych
kment byla vyhodnocena na zékladé kompatibility se

ITSTF | ITS5,85 rRNA | CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA Schoch at al, 2012 sekvencnimi daty v databazich NCBI BLAST, CBS -
ITS4 ITS 5,85 rRNA TCCTCCGCTTATTGATATGC Schoch atal, 2012 | KNAW Sekvence byly identifikovany a pfifazeny
NS1 28SrRNA (LSU) | GTA GTC ATA TGC TTG GTC TC Fell et al, 2000 k sekvenénim udajim druhti s maximalni moZnou
NS4 | 28S rRNA (LSU) | CTT CCG TCA ATT CCT TTA AG Fell et al, 2000 shodou bazi (100-95 %). Fylogeneticka analyza
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druhti byla zastoupena po jednotlivych
druzich v kombinaci s bakteriemi mléc-
ného kvaseni (obrazek 1). Obdobna studie
Pulvirenti et al (2004) také prezentuje, Ze
80 % z 35 vzorki kvasii obsahovalo pouze
jeden druh kvasinek, 17 % obsahovalo dva
druhy a pouha tfi procenta méla tfidruhové
sloZeni. Tento fakt je ovlivnén nejen pod-
minkami prostedi, ale také regula¢nimi
mechanismy, které ovliviiuji populacni
dynamiku zastoupenych druhti kvasinek
(antibi6za, kompetice aj.)

Druh Kazachstania unispora se vysky-
toval ve kvasech s jecnou moukou a mou-
kou Spaldovou. V kvasech s jecnou
moukou byl identifikovan druh Naumovo-

jetmen

Zito

psenice+iito
typ mouky

Spalda

zyma castelii a Pichia membranifaciens.
Ve vzorcich z je¢nych kvast byly identi-

péenice

Obr. 1 Pramérny pocet druhi kvasinek a BMK (osa Y) ve vzorcich kvast
s riznym druhovym zastoupenim mouky (osa X). Variabilita byla
testovana analyzou kovariance pfi hladiné vyznamnosti e = 0.05
(ANCOVA, R2=O,62, F(sygg) = 10,05, p 50,001, N=7) Data byla lOg
transformovana a pH kvasti bylo implementovano jako kovariat.

a konstrukce fylogenetickych stromd byla, na zakladé
sekvenci, provedena v programu Mega v. 6.0. metodou
"maximalni vérohodnosti" (ML) (Tamura et al., 2013).

Statistické metody

Ziskana data byla zpracovana a analy-
zovana v programu Statistica Software
verze 8.0. V piipadé testovani variability
mezi daty v pfipadé novych kment
kvasinek z rdznych kvast byla pouzita
ANCOVA (analyza kovariance), kde pH
hodnota kvasti byla brana jako kovariat.
Pfi testovani sily vlivu faktort jako jsou
druh mouky a pH byla pouZita analyza
hlavnich komponent (Leps et al, 1996).
Data byla zpracovéna pfi hladiné vyznam-
nosti o < 0,05.

Vysledky a diskuze

Ze Sesti kvast bylo izolovano celkem
16 izolatt, které byly nasledné identi-
fikovany do sedmi druhii kvasinek. I kdyz
druh Saccharomyces cerevisiae byl nejhoj-
néji zastoupenym druhem v ramci vSech
vyizolovanych vzorkt (44 %), vyskyt se
vztahoval pfevazné na kvasy pSenic¢né
a zitné (obrazek 2 a 1). V pokusech s labo-
ratornimi kvasy Vrancken et al, 2010
potvrzuji vyskyt S. cerevisiae i ve kvasech
s kone¢nym pH 2,5. V analyzovanych
kvasech se vyskytovaly spolecné maxi-
malné 2 druhy kvasinek spolecné, vétSina

fikovany tfi druhy kvasinek, nikdy se ale
nevyskytovaly vSechny tfi druhy spolecné,
vétSinou jednotlivé eventudlné dva druhy
spole¢né. Prekvapivé, jako dominantni
druh v jecnych kvasech z Maroka je
deklarovan druh Candida  humillis
a Saccharomyces cerevisiae (Huys et al, 2013). Je tfeba, ale
zminit, Ze i geograficky ptivod surovin ma zasadni vliv na
druhové zastoupeni kvasinkovych organismt v kvasech.
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Obr. 2 Zavislost druhového sloZeni kvasinek v kvasech na hlavnich faktorech:

typu mouky a pH (PCA - analyza hlavnich 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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a Lactobacillus sanfranciscensis byl potvrzen
v nékolika studiich, tykajicich se ekologie
kvasovych mikroorganismu (Génzle et al, 2014).
Pricinou muze byt fakt, Ze kvasy pochazely
z riznych vyrobnich SarZi, nebo mohly byt
upravovany piidavkem organickych kyselin. Je
spektrum médii pro izolaci bakterii jsme nemuseli
zachytit méné bézné druhy bakterii v zitnych
kvasech. Oba dva vySe uvedené druhy, S. cere-
visiae a C. humillis izolované z uvedenych
zitnych kvast byly izolovany v tadé studiich
nejen z kvast zitnych, ale i kukufi¢nych,
pSeni¢nych (Huys et al, 2013).

PSeni¢né kvasy byly na kvasinky pomérné
chudé. Byly izolovany identifikovany jen dva
druhy, S. cerevisiae a v kvasu pseni¢no - Zitném
jesté Rhodotorula mucilaginosa, jenz je spise
kontaminantem, neZ Ziadoucim kvasinkovym
kmenem. R. mucilaginosa se tfadi mezi basidio-
mycetoidni kvasinky (Basidiomycota, Uredi-
niomycetes). Analyza hlavnich komponent
(obrazek 2.) predikuje, ze pravé pH v korelaci
s druhem mouky v tomto pripadé bude uréujicim
faktorem druhové bohatosti kvasu na kvasinkové

(16) A.nidulans

4{(12) Rhodotorula

organismy, protoZe oba typy kvasu, jak pSenicny,
tak pSeni¢no-Zitny byly méné kyselé, neZ ostatni.

Obr. 3 Molekulérni fylogeneticka analyza vygenerovand metodou
maximalni kompozitni podobnosti (MCL) zaloZena na Tamura-
Nei modelu. Bootsrap konsenzus fylogram je vygenerovan
na zakladé 500 opakovani. Jednotlivé fylogenetické vétve
odpovidaji vice nez 20 % bootstrapovému opakovani. Analyza
zahrnuje 16 nukleotidovych sekvenci. Ve finalnim datasetu bylo
404 porovnavanych sekvenci ITS 5,2S rRNA a D1/D2 LSU.
Analyza byla provedena v programu MEGA 6.0v. Jako outgroup

k ukotveni stromu byl zvolen Aspergillus nidulans.

Studie zalozené na detekci DNA ve vzorku pomoci
denaturacni gelové elektroforézy potvrzuji vyskyt nékolika
druhtt  Saccharomyces sp., Debaryomyces hansenii,
Isaathenkia oriemtalis a Candida humilis v DNA profilu ze
tfech Zitnych kvasti s rGznou opravou teploty a aditivy
(Meroth et al, 2003), nebyl ale zohlednén vliv pH. V Zitném
kvasu, odebiraném ve tfech fazich technologie jeho vyroby,
sledoval Kozlinski (2008) narust kvasinek a bakterii
mlééného kvaSeni v Casové rfadé zaroven se zménami pH
kvasu. Druhové spektrum v této studii urcoval podle API
testt, coz muze byt ponékud nedostacujici a zavadejici pro
taxonomickou determinaci druht kvasinek. Saccharo-
mycees cerevisiae, Pichia satoi a Candida crusei byly
nejfrekventovanéjsi druhy, které se v Zitnych kvasech
vyskytovaly. V naSich Zitnych vzorcich byl také potvrzen
vyskyt S. cerevisiae a/nebo Candida humillis. VEétSina nami
izolovanych druhl se vyskytovala ve vzorcich spole¢né
s BMK, s vyjimkou druh@ z Zitné mouky, kde se
kvasinkové izolaty vyskytovaly bez pfitomnosti BMK
a naopak, i kdyz spolecny vyskyt Candida humillis

Nejniz$i pH mél kvas Spaldovy (pH 3,7), byly
z ného izolovany a identifikovany druhy jako
Kazachstania unispora a Pichia fermentans. Tyto
dva druhy se vyskytovaly v zavislosti na typu
pouzité mouky v kvasech, kdezto vyskyt S. cere-
visiae a Candida humillis byl ovlivnén spiSe pH
kvasu. I kdyz druh Kazachstania unispora neni
primarnim druhem v kvasech, celosvétové je
tento druh zmifovdn v souvislosti s Zitnymi
a pSenicnymi kvasy ve Finsku a Italii (Huys et al,
2013). Naumovozyma castellii je druh kvasinky, ktery neni
v literatute s kvasy spojovan ve smyslu pfirozeného vysky-
tu, presto molekuldrni analyzy ITS a D1/D2 LSU a morfo-
logické studie potvrdili 100 % taxonomickou pfisluSnost
obou izolatd. Analyza hlavnich komponent potvrzuje
u tohoto druhu jistou nezavislost na ekologickych para-
metrech, jako jsou typ mouky a pH (obrazek 3). VSechny
izolaty kvasinek z vySe uvedenych kvast byly taxonomicky
zafazeny k druhtim kvasinek na zékladé sekvence ITS 28S
rRNA a D1/D2 LSU rRNA. Nase sekvence se pohybovaly
v rozmezi 100-98 %. Fylogeneticky strom konstruovany
metodou maximalni kompozitni pravdépodobnosti (ML)
v programu MEGA v.6., potvrzuje spravné taxonomické
uréeni na zékladé sloucenych fylogenetickych vétvi, pro
jednotlivé druhy. Jako outgroup, taxonomicky vzdaleny
druh, byl pouZzit Aspergillus nidulans (obrazek 3). VSechny
uvedené druhy kvasinek byly zafazeny jako soucast sbirky
CCDM Laktoflora.

Kvasy predstavuji zajimavy, dynamicky, rozmanity
a proménlivy ekosystém, ze kterého lze vyizolovat fadu
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kvasinek, plisni a BMK. Na zédkladé jejich identifikace
a fyziologickych vlastnosti, mohou byt posléze tyto kmeny
uzivany v dalSich potravinarskych technologiich. Z litera-
tury i nasi studie je patrné, Ze druhové spektrum kvasinek
je rozmanité a nepredvidatelné. Béhem nasSi prace se ndm
povedlo vyiozolovat a identifikovat druhy kvasinek
(Naumavozyma castelii), které v literatufe jsou zmifovany
v jinych substratech, nez jsou kvasy, nebo je udajt o jejich
vyskytech v kvasech malo (Kazachstania unispora).
V soucasné dobé existuje fada molekularnich metod, které
vyznamné posunuly identifikaci a taxonomii kvasinek.
V naSem pfipadé jsme spojili metodu klasickou, kde jsme
izolovali a rozockovavali kmeny samostatné a nasledné
identifikovali pomoci molekularnich metod. Pfi tomto zpu-
sobu muze dojit k vynechani néjakého druhu. Existuji vSak
1 moznosti, které umoziuji naptiklad zachytit celé spek-
trum kvasinkové DNA v daném vzorku (denaturacni gelova
elektroforéza) a nasledné identifikovat druhové sloZeni bez
ztraty, ke které mize dojit béhem klasické izolace.
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PRIKLADY VYUZITi VYSLEDKU
VYZKUMU V PRAXI

V nasledujicim ¢lanku, ktery redakce Mlékarskych listt
prevzala z odborného a stavovského tydeniku Zemédélec
¢islo 10/ 2016, vyzkumna organizace - Vyzkumny ustav
7ivocisné vyroby /VUZV/ seznamuje Ctenafe - zemédélskou
a potravinarskou verejnost s vybranymi vysledky apliko-
vaného vyzkumu, které jsou dobfe vyuzitelné v praxi.
Vyzkumny tstav mlékarensky /VUMY/, jako spoluvydavatel
Miékarskych listd vyuziva této pfilezitosti, aby jako pred-
mluvu k pfevzatému ¢lanku zminil svou spoluprici s VUZV
pri feSeni nékterych vyzkumnych projektd. Jsme
presvédceni, Ze navaznost vyzkumu zemédélského a vyzku-
mu potravinaiského ve spoluprici se zemédelskou a potra-
vinarskou praxi jsou tim spravnym smérem, kterym se nas
vyzkum v resortu zemédélstvi ma ubirat. Jako priklad
takové spoluprace uvadime nékteré vybrané projekty
spoluprace VUM a VZUV. V rdmci oponovanych projekt
ve VUZV byly kromé vybéru v prevzatém ¢lanku i dalsi
projekty, na kterych VUZV spolupracuje s dal§imi vyzkum-
nymi organizacemi a zemédélskymi podniky, statek Horni
Dvorce s.r.o., PET s.r.o. a Biofarma DoRa s.r.o.

Projekt "Vyzkum faktorti ovliviiujicich rentabilitu, kvalitu
a bezpecnost mléka a mlécnych produktd v chovech malych
prezvykavei v CR" je feSen pod vedenim odpovédné
reSitelky ing. Jany Rychtifové Ph.D. Tento projekt je
zaméfen na rozvoj malych mlékaren, kterych za posledni dva
roky piibylo v CR cca 50. Na t&chto farmach probiha vétsi-
nou ndvazné faremni produkce mléka a mléka a mléénych
vyrobkl z rdznych druht mlék pro spotfebu tzv. ze dvora.
VUZV pfi feseni projektu spolupracuje s VUM a CZU.

Vyzkum v oblasti faremni produkce mléka s jeho zpra-
covanim na farméch otevird nové moznosti sortimentu
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