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ABSTRAKT

Syry zrajici pod mazem se vyznacuji komplexni mikro-
biotou, kterd hraje klicovou roli pfi zrani, rozvoji chuti,
struktufe a mikrobiologické bezpecnosti. Prestoze se ko-
mercni vyroba obvykle opira o definované startovaci a pfi-
davné kultury, vlastnosti findlniho vyrobku jsou vyznamné
ovliviiovany i mikroorganismy z vyrobniho prostredi.
Tato studie zkoumala mikrobiélni sloZeni syrt zrajicich
pod mazem Ctyf Ceskych vyrobclti pomoci kultivacnich
i kultivacné nezavislych technik, vcetné sekvenovani
genu pro 16S rRNA a sekvenovani ITS regiond. Kulti-
vaci bylo ve vSech analyzovanych vzorcich identifiko-
véano 33 rGznych bakteridlnich druha. SloZeni mikrobioty
identifikované sekvenacnimi metodami odrazelo podil
mezofilnich i termofilnich startovacich a pridavnych kul-
tur spolu s mikroorganismy pochézejicimi z vyrobniho
prostfedi. Vysledky ukazuji, Ze ackoli se pfi komercni
vyrobé pouziva pasterované mléko a definované startovaci
kultury, mikrobidlni diverzita je do znacné miry ovlivnéna
specifickou mikrobiotou pfitomnou v prostredi syrarny.

Klicova slova: syr zrajici pod mazem; mikrobiota
syrl; sekvenovani genu pro 16S rRNA, sekvenovani ITS
regiond

ABSTRACT

Smear-ripened cheeses are distinguished by their com-
plex microbiota, which play pivotal roles in ripening,
flavour development, texture, and microbiological safety.
Although commercial production typically relies on de-
fined starter and adjunct cultures, microorganisms from
the production environment also significantly shape the
final product’s characteristics. This study examined the
microbial composition of smear-ripened cheeses from
four Czech commercial manufacturers using culture and
culture-independent techniques, including 16S rRNA
gene sequencing and sequencing of internal transcribed
spacers. A limited number of microorganisms was reco-
vered by cultivation, with 33 different species identified
across all samples. The microbiota composition identi-
fied by sequencing reflected the contribution of both
mesophilic and thermophilic starter and adjunct cultures,
alongside microorganisms originating from the produc-
tion environment. The results indicate that although
pasteurized milk and defined starter cultures are used in
commercial production, the microbial diversity is large-
ly influenced by the specific microbiota present in the
cheese factory environment.

Keywords: smear-ripened cheese; cheese microbiota;
16S rRNA gene sequencing, ITS sequencing

uvoDp

Mikroorganismy hraji pfi vyrobé syra zrajicich pod
mazem zéasadni roli a vyznamné ovliviiuji vyvoj senzo-
rickych parametrd konecného vyrobku. V soucasné dobé
jsou pfi vyrobé pouzivany specifické mlékaiské kultury,
které umoznuji standardizovat vyrobni postupy, zlepSuji
kontrolu kvality syrG a navic poskytuji ochranu pred
nezadoucimi patogennimi mikroorganismy.

Na pocatku vyroby syrt se do mléka pridavaji starto-
vaci kultury (SC, z angl. Starter Culture), které se skladaji
predevsim z bakterii mlé¢ného kvaseni. Tyto bakterie jsou
klicové pro zahijeni fermentacniho procesu. Pisobenim
téchto kultur vznika kyselé prostfedi, které potlacuje
rust nezaddouci mikrofléry, vcetné mikroorganismu
zpusobujicich kazeni nebo technologické vady produktu
(Fox a McSweeney, 2004). Podle optiméalni teploty rastu
se startovaci kultury rozdéluji na mezofilni a termofil-
ni. Toto rozd€leni je dilezité pro volbu vhodného typu
kultury pfi vyrobé riznych druht syrii, protoze zmeény
teploty ovliviiuji aktivitu bakterii, a tim i proces vyroby
a zrani syra.

Pti vyrobé syrii zrajicich pod mazem byvaji na povrch
syra aplikovany také dopliikové (sekundarni) kultury,
které kromé bakterii zahrnuji i kvasinky. Tyto mikroorga-
nismy maji diileZitou funkci pfi vytvareni mékké a vlhké
kiry charakteristické pro syry zrajici pod mazem (Bren-
nan a kol., 2004). Bakterie rozkladaji bilkoviny a tuky
v syru, coz vede k produkci aromatickych sloucenin, jako
je ¢pavek a sira, které vyznamné prispivaji k vyraznému
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aromatu syra. Mezi pouzivané druhy patfi napt. Brevibac-
terium linens (nové klasifikovano jako Brevibacterium
aurantiacum), Brevibacterium casei, Staphylococcus
equorum a prilezitostné také Microbacterium gubbee-
nense, Glutamicibacter spp. nebo Corynebacterium casei
(Bockelmann, 2010; Brennan a kol., 2004). Vyvoj povr-
chové mikrobioty dale podporuji kvasinky, konkrétné
napt. Debaryomyces hansenii odkyseluje prostredi syra
a podporuje rist mazovych bakterii (Bockelmann, 2002).
K organoleptickym vlastnostem syra prispivaji i dalsi
kvasinky, jako jsou Geotrichum candidum, Kluyvero-
myces marxianus a Candida crusei (Bockelmann a kol.,
2005).

Jiz dfive bylo zjisténo, Ze kromé startovacich a dopli-
kovych kultur jsou v mikrobioté syra pfitomny i dalsi
mikroorganismy. Ty se vyskytuji zejména v povrchovém
mazu a pochdzeji z prostfedi syrarny, napt. solnych ldzni
nebo zrajicich ploch (Korena a kol., 2023; Mounier a kol.
2005). Tato takzvana ,,domaci mikrobiota“ muze zahrno-
vat rizné halofilni a psychrotolerantni mikroorganismy,
jako jsou Psychrobacter spp., Vibrio spp., Pseudomonas
spp. a Vagococcus spp. Tyto mikroorganismy mohou
inhibovat rist zamérné pridanych kultur a mohou také
ovlivnit vlastnosti kone¢ného vyrobku.

Syry zrajici pod mazem jsou dobte znamé a vyrabéji se
prevazné v evropskych zemich, jako je Rakousko, Belgie,
Némecko a Francie. V této studii jsme se zaméfili na syry
zrajici pod mazem vyrobené v CR a dostupné na ¢eském
maloobchodnim trhu. Cilem této studie bylo prozkoumat
mikrobidlni sloZeni riznych syrt zrajicich pod mazem
a porovnat zastoupeni zdmérné pridanych startovacich
a prfidavnych kultur a domnélé doméci mikrobioty.

MATERIAL A METODY

Zpracovdni vzorku a extrakce DNA

Syry zrajici pod mazem &tyf vyrobed z Ceské repub-
liky byly zakoupeny v maloobchodni siti. Vzorky z jed-
né vyrobni Sarze byly analyzovéany ve tfech az Ctyfech
opakovéanich — prvni vzorek syra byl zpracovan ihned
po zakoupeni vyrobku, posledni vzorek v den expirace
a zpracovani ostatnich vzorkl bylo rozlozeno do tohoto
intervalu. Casovy interval mezi jednotlivymi odbéry byl
7-10 dni. Syry nebyly podrobeny chemickému rozboru.
Obsah bilkovin, tuki, sacharidi a soli byl zdokumen-
tovan na zdkladé udaji uvedenych vyrobcem na obalu
(tab. 1).

Pro extrakci DNA bylo 25 g syra homogenizovano
v 225 ml fosfatového pufrovaného roztoku (PBS, Oxoid,
UK) doplnéného 0,2 % (v/w) Tween 80. Nasledné bylo
10 ml homogenatu centrifugovano (12 000 g/30 min/4 °C)
a promyto PBS. Z pelety byla pomoci soupravy DNeasy
PowerFood (Qiagen, Némecko) izolovana DNA. Poca-
te¢ni homogenizacni krok byl proveden pomoci pristroje
MagNALyzer (Roche, Svycarsko). Koncentrace DNA
byla stanovena spektrofotometricky pomoci NanoDrop
One (Thermo Scientific, USA) a fluorometricky pomoci

Tab. 1 Obsah bilkovin, tukd, sacharid( a soli (g/100 g)
uvedeny vyrobci

Bilkoviny Tuky Sacharidy
A 22 20 15 2
B 28 0,5 2,6 45
C 22,7 22 1,4 2,8
D 33,2 0,58 0,6 4,37

Qubit 3.0 (Life Technologies, USA) s pouZitim soupravy
Qubit dsDNA HS Assay Kit (Thermo Scientific, USA).

SloZeni mikrobioty stanovené sekvenovdnim genu
pro 16S rRNA a sekvenovdnim ITS oblasti

Pro sekvenovani genu 16S rRNA byly vzorky DNA
pouzity jako templat v PCR s eubakteridlnimi primery
zaméfenymi na variabilni oblast V3/V4 a déle zpraco-
vany dle predchoziho popisu (Karasova a kol., 2021).
Sekvenovani bylo provedeno pomoci sady MiSeq Rea-
gent Kit v3 (600 cykll) a sekvenacni platformy MiSeq
podle pokynt vyrobce (Illumina, USA). Surova ¢teni byla
zpracovana dle Karasova et al. (Karasova a kol., 2021).
Sekvenovani oblasti ITS2a vcetné zpracovani surovych
dat bylo provedeno sluzbou Eurofins Genomics Europe
Sequencing GmbH (Némecko) pomoci platformy Illu-
mina MiSeq. Pro analyzu sekvenacnich dat byla pouZita
databdze Silva 138.2. Nasledné analyzy na trovni OTU
(operacni taxonomické jednotky) byly provedeny s OTU,
které predstavovaly vice nez 0,1 % celkové mikrobioty
alesponi v jednom vzorku. Tyto filtrované OTU pokryva-
ly 99,42-100,00 % celkového poctu bakterii identifi-
kovanych sekvenovanim 16S rRNA a 99,95-100,00 %
celkového poctu mikrobioty identifikované sekveno-
vanim ITS2a. Rozdily v poctu kopii genti pro 16S rRNA
v riznych taxonech byly zanedbény. Slozeni mikrobioty
identifikované sekvenovanim genu pro 16S rRNA v jed-
notlivych odbérech u syrtt A-C a identifikované sekveno-
vanim oblasti ITS2a u jednotlivych odbérd syrtt A-D se
vyznamné nelisilo (p > 0,05; RM PERMANOVA), coz
umoznilo zprimérovat data. Mikrobiota identifikovand
sekvenovanim genu pro 16S rRNA u jednotlivych odbérti
syra D se liSila a byla hodnocena individualné.

SloZeni mikrobioty stanovené kultivaci

Deset gramt syra bylo homogenizovdno v 90 ml PBS
a byly pfipraveny fady fedéni. Z kazdého redéni bylo
v duplikdtu naneseno 100 pl na PCA agar (Plate Count
Agar, Oxo0id, UK) doplnény 5 % chloridem sodnym.
Inkubace probihala aerobné pii 30 °C a celkovy pocet
mikroorganismi byl stanoven po 48 hod. Z piislusného
fedéni byly vybrany morfologicky odlisné kolonie, které
byly identifikovany pomoci hmotnostniho spektrometru
AutoFlex Speed MALDI-TOF pfi pouziti software
MALDI Biotyper 4.1 a databaze MBT Compass refe-
rence library (Bruker Daltonics, Némecko). Vzorky byly
zpracovany primym nanesenim mikrobidlni kultury,
pripadné extrakci pomoci etanolu a kyseliny mravenci.
Vzorky, jejichz skoére shody s neékterym z referencnich
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proteinovych spekter bylo vyssi nez 2,0, byly pouZity pro
dalsi analyzu.

DNA z reprezentativnich bakteridlnich izolatl byla
amplifikovdana pomoci primerd amplifikujicich celou
délku sekvence genu pro 16S rRNA, kteréd byla nasledné
sekvenovana (Eurofins Genomics Europe Sequencing
GmbH, Némecko). Vysledné sekvence byly porovnany
se zaznamy v GenBank pomoci BLAST pro taxono-
mickou klasifikaci. U izolatd byla provedena shlukova
analyza pomoci programu Clustal Omega. Konecny
fylogeneticky strom byl sestaven pomoci programu
iTOL v7.

VYSLEDKY A DISKUZE

SloZeni mikrobioty syru zrajicich pod mazem
stanovené pomoci sekvenovdni V3/V4 oblasti genu
16S rRNA

Ve vsech vzorcich bylo identifikovano celkem 54 uni-
kitnich OTU, pficemZ nejméné komplexni mikrobiotu
vykazoval syr od vyrobce B (11 OTU) a nejvice kom-
plexni mikrobiotu syr od vyrobce A (29 OTU) (tab. 2).
Pouze 3 OTU (Brevibacterium sp., Lactococcus lactis
subsp. cremoris a Psychrobacter spp. byly spolecné pro
mikrobiotu syrti vsech Ctyt vyrobct.

Tab. 2 Pocet OTU ziskanych sekvenovanim, celkové
pocty mikroorganismi a pocet bakterialnich izolatt
ziskanych kultivaci ze syr( zrajicich pod mazem

KTJ/g

Syr Pocet OTU

Pocet OTU Pocet

16S rRNA ITS2a izolatil
A 29 2 1,5x108 20
B 11 5 1,7x10° 7
C 20 2 3,3x108 10
D 18 7 5,5x10° 4

Bakteridlni startovaci kultury v syrech zrajicich pod
mazem

Sekvenac¢ni data zaznamenala v analyzovanych syrech
pritomnost jak mezofilnich SC, které se Casteji pou-
zivaji v syrech zrajicich pod mazem, tak i termofilnich
SC (obr. 1A). V syru A byla jako SC zjist€na pouze
mezofilni kultura L. lactis, ktera tvorila 9,9 % celkové
mikrobioty. Mikrobiota syra B obsahovala tuto kulturu
v mnozstvi pod 0,1 %, zatimco termofilni SC tvorené
Streptococcus thermophilus a Lactobacillus delbrueckii
byly pfitomny v 18,2 %, resp. 2,5 %. Termofilni SC byla
navic doplnéna o bakterie Staphylococcus xylosus, které
tvorily 15,6 %. V syru C prevazovala SC sloZzena z L. lac-
tis a Lacticaseibacillus casei s relativnim zastoupenim
17,4 %, resp. 20,6 %. Mensi podil mély bakterie S. xy-
losus a Leuconostoc mesenteroides, které byly zjiStény
v mnozstvi 3,3 %, resp. 2,5 %. Jako prevazujici SC v syru
D byla identifikovana bakterie L. lactis, jejiz abundance
méla v jednotlivych odbérech klesajici tendenci (70,4 %
v prvnim, 42,1 % v druhém a 2,9 % ve tfetim odbéru).
Tento trend byl jiz dfive popsan a miize souviset s postup-

nym vyuzitim laktézy béhem fermentace (Dugat-Bony
a kol., 2015; Korena a kol., 2023).

Definované kmeny L. lactis subsp. cremoris nebo
L. lactis subsp. lactis jsou obvykle obsaZeny v komercné
prodavanych SC urcenych pro zdkladni mlécné vyrobky,
vcetné tvarohi, Cerstvych syri, polotvrdych syrd nebo
syra zrajicich pod mazem (Fox a McSweeney, 2004).
Termofilni startovaci kultury, které obvykle obsahuji bak-
terii Streptococcus thermophilus, se naopak prednostné
pouZzivaji pfi vyrobé syrd s vysokodohfivanou syfeninou
a jsou vhodné pro taZené, patené a tvrdé typy syra. Pri
vyrobé syru zrajicich pod mazem mohou byt vyuZzivany
jak mezofilni, tak termofilni SC davajici vznik rliznym
varietdm mazovych syrti. PouZiti startovacich kultur sou-
visi také s mikrobiologickou bezpecnosti vyrobku, kdy
pouzité startovaci kultury mohou G¢inné potlacovat rast
a mnoZeni patogennich nebo technologicky nezadoucich
mikroorganismu (Florianova a kol., 2022; Fox a Mc-
Sweeney, 2017). Nepiimo se pouziti startovacich kultur
muzZe projevit na sloZeni a celkové komplexnosti mikro-
bioty. Kromé cilené pouzitych SC, se mohou ve findlnich
produktech vyskytovat i nezakysové bakterie mlécného
kvaseni, které mohou pochazet z mlécné suroviny nebo
vyrobniho prostfedi a mohou také ovliviiovat senzorické
vlastnosti vyrobku.

Relativni zastoupeni mazové kultury Brevibacterium
aurantiacum se v mikrobioté¢ syri od jednotlivych
vyrobci znacné liSilo a pohybovalo se v rozmezi od
0,1 % do 63 %. Vyssi abundance B. aurantiacum byla
zaznamenana u syri B a D, coZ miiZe souviset napft.
s vyS§im obsahem soli ve vyrobku.

Bakterie vyrobniho prostredi v syrech zrajicich
pod mazem

Bakterie, u nichZ se predpoklada, Ze pochazeji z vyrob-
niho prostredi, tvorily rtizny podil celkové mikrobioty,
ato od 0,7 % do 89,4 % (obr. 1B). Tyto bakterie byly
zastoupeny Sesti kmeny: Actinomycetota (dfive Acti-
nobacteria), Pseudomonadota (dfive Proteobacteria),
Bacillota (dfive Firmicutes), Bacteroidota, Campylobac-
terota a Fusobacteriota (obr. 1A).

Mikrobiota syra A vykazovala nejvyssi podil mikro-
organismi pochézejicich z prostredi (89,4 %) ze vSech
analyzovanych syra. Tyto bakterie byly tvoreny prevazné
proteobakteriemi, z nichz tfi rody, Psychrobacter, Vibrio
a Pseudoalteromonas, tvorily 52,0 %, 8,3 % a 6,5 %
celkové mikrobioty. Zastupci rodu Vibrio zahrnovaly
pouze nepatogenni druhy. Kmen Bacillota byl zastoupen
dvéma rody, Vagococcus a Marinilactibacillus, které
tvorily 6,9 %, resp. 3,5 % celkové mikrobioty. DalSimi
hojnymi taxony byly Malaciobacter marinus (7 %,
Campylobacterota), Psychrilyobacter (1,8 %, Fusobac-
teriota) a Psychroflexus (1,5 %, Bacteroidota). Syr B
nevykazoval témét zZadny podil mikrobioty z vyrobniho
prostiedi a byl tvofeny vyhradné bakteriemi startovaci
kultury a mazovou bakterii B. aurantiacum.V syru C byl
podil SC a mikrobioty z vyrobniho prostiedi témér vy-
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n o SloZeni mikrobioty stanovené
. sekvenovdnim ITS oblasti
ey uspoacienola .
0 _ Sekvenovanim oblasti ITS2
B ostatni Bacillota . . .
B0 W Campylobacterota ]?ylo ve VSCCh VZOI'ClCh lden_
iR tifikovano celkem 10 OTU
= actercidota . . .
o , s dominanci kvasinek rodu De-
0 Pseudoalteromonas spp. [Pseudomonadota)
E_ B0 B Psychrobacter spp. (Pseudamonadota) baryomyces a Kluyveromyces
g .
3 B TR T (obr. 2). Kvasmlfa Debaryomy-
B sow S ces hansenii tvorila 99,6-100 %
E no I'II'I'|'|0.;I . .
% A05% O Brevibacterium sp. {Actinomycetota) z CCIkOVC populace u syra A
= A Staphylococous equanum a 5, xylosus (Bacillota) a C' Syr Od Verbce B Vyka_
0% O Streptococcus thermophilus (Bacillota) ZOVal pOdObne ZaStoupenl Obou
o T OTU nilezejicich D. hansenii
O Lactococcus lactis SUDEP. CrEMars (Badillota) a Kluyveromyces marXIanus'
10% B Lactobacillus defbruecki (Bacillota] U syru D byly navic k D. han-
a8 @ Lacticaseibacillus casei a ostaini Lactobacilli senii a Kluyveromyces laCtlS
SirtA SrB SirC  SirDA SirD2 SirD3 detekovany take kvasinky Toru-
laspora delbrueckii a Kurtzma-
B) 10 it = niella spp. (obr. 2). Kvasinky
rodu Debaryomyces jsou Spo-
_ Bome 3.5 > 2 .
z jovany s produkci alkoholu a kar-
é 546 62,6 B Bakterie z prostied] wroby z 1 1
g ook T boxylovych kyselin (Bertuzzi
2 i B5C a Brevibackerium sp, a kol., 2018), zatimco termotole-
z rantni kvasinka K. marxianus je
= a0 spojovana s produkci ovocnych
. esterovych aromat (Bockelmann,
SirA  SrB  SrC  Sirbd SyrD2 SyrDa 2010), ¢imZz mohou ovliviiovat

chut syra.

Obr. 1 (A) Bakteriglni sloZeni ve vzorcich syri zrajicich pod mazem stanovené

pomoci sekvenovani V3/V4 oblasti genu pro16S rRNA. Startovaci, doplrikové
a dalsi technologicky vyuZivané bakterialni kultury — odstiny Sedé; bakterie

pochdzejici z vyrobniho prostredi — odstiny modré.

(B) Suma relativniho zastoupeni bakterii startovacich a doplrikovych kultur

a bakterii vyrobniho prostredi.

rovnany. Ve vyrobku byly identifikovany proteobakterie,
a to zejména Psychrobacter (43,2 %) a Celerinatanti-
monas (3,8 %). Z grampozitivnich bakterii vykazovaly
vyssi relativni Cetnost Marinilactibacillus (Bacillota)
a mazova bakterie Corynebacterium variabile (Actino-
mycetota), které byly ptitomny v abundanci 3,7 %, resp.
3,2 %. Mezi bakteriemi z vyrobniho prostfedi v syru
D prevazovaly rovnéz proteobakterie, kde dominovaly
2 rody — Pseudoalteromonas (vyznamny narast z 1,1 %
v prvnim, 26,5 % v druhém, na 38,4 % v tretim odbéru)
a Psychrobacter (11,2 %). Bylo popsino, Ze bakterie
rodu Psychrobacter produkuji t€kavé aromatické

SloZeni mikrobioty stanovené
kultivaci

Celkové mnozstvi mikroorga-
nismd ve vzorcich syrG se
pohybovalo od 1,5x10% do
1,7x10° KTJ/g. Ze vSech vzorki bylo ziskdno celkem
47 izolath, které byly pomoci hmotnostni spektrometrie
MALDI-TOF identifikovany na urovni druhu jako odlisné.
Nekteré izolaty vSak vykazovaly identické sekvence
16S rDNA, ¢imz se konecny pocet jedineénych izolata
snizil na 33 (obr. 3). Izolaty byly zarazeny do 3 kment
— Bacillota (15 izolatd), Actinomycetota (8 izolatit)
a Pseudomonadota (10 izolatd). Mezofilni startovaci
kultury L. lactis subsp. lactis, L. lactis subsp. cremoris,
L. laudensis a Leuconostoc byly vykultivovany ze syra A
a C, ale nikoli ze syrti B, coz potvrzuje vysledky ziskané

slouceniny, jako jsou aldehydy, ketony a sirné Toms
slouceniny, a tim mohou ovliviiovat aromatické
vlastnosti syra (Unno a kol., 2021). Stejné tak
rizné kmeny rodu Pseudoalteromonas produkuji
enzymy prizpusobené chladu, které pfispivaji
k vyvoji chuti syri béhem zrani a skladovani
pri nizkych teplotich. Obecné je vSak nezbytné
pri vyrobé syrti kontrolovat pritomnost a mnoz- o%
stvi psychrotrofnich bakterii, protoZe nékteré

0%

605

zastoupeni

40%

20%:

[

B Kurtzmaniella spp.

B Torulaspora delbrueckii

O Kluyweromyces lactis

B Kluyweromyces marxianus

O Bebaryomyces spp.

O Debaryarmyces hansen|
Syr A SyrB Syrc SyrD

druhy téchto bakterii jsou zodpoveédné za kaZeni
syru.

Obr. 2 Relativni zastoupeni druhd kvasinek ve vzorcich syri zrajicich
pod mazem stanovené pomoci sekvenovani oblasti ITS2
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Tree scale: 0.1

Obr. 3 Fylogeneticky strom 33 izoldtti ziskanych aerobni kultivaci ze syrd zrajicich pod mazem. Bakterialni izoldty jsou
seskupeny na zdkladé kompletni sekvence genu pro 16S rRNA. Zobrazeny jsou izoléty z kmenti Bacillota (tmavé
modra), Actinomycetota (Seda) a Pseudomonadota (svétle modrd). Po obvodu fylogenetického stromu je symbolem

oznacena pfitomnost daného izoldtu v syru A-D.

sekvenovanim genu pro 16S rRNA. Mezi dalsi zéstupce
kmene Bacillota pattil Marinilactibacillus a rizné druhy
rodtt Vagococcus a Staphylococcus. Kromé technolo-
gicky vyuzivanych druh S. xylosus a S. equorum, byly
izolovany také S. epidermidis, S. capitis, S. hominis
a S. saprophyticus, jejichZ pfitomnost v potravinarskych
vyrobcich muZe naznacovat sekundarni kontaminaci
pochazejici od lidskych nosica (Florianova a kol., 2022;
Irlinger, 2008). Uspé&sné byly kultivovany také mazové
bakterie Brevibacterium, Glutamicibacter, Micrococcus
a Corynebacterium, vSechny z kmene Actinomycetota.
Proteobakterie byly zastoupeny riznymi nepatogen-
nimi druhy rodd Vibrio a bakterii Psychrobacter. Na
rozdil od vysledkii amplikonového sekvenovani genu

16S rRNA byly ze syrti A kultivovany druhy Shewanella,
Enterobacter a Citrobacter. Tyto bakterie jsou casto
izolovany z povrchli v potravindrském priamyslu,
kde mohou snadno prezivat ve formé biofilmu, a je-
jich pfitomnost by méla byt monitorovdna (Ritschard
a Schuppler, 2024). K monitoringu patogennich ¢i tech-
nologicky neZzadoucich bakterii 1épe slouzi kultivacni
metody, pokud jsou tyto bakterie v mikrobidlnim kon-
sorciu pritomny v nizkych poctech, jejich abundance
nemusi byt metodou sekvenovani 16S rRNA detekovana
(Muhamad Rizal a kol., 2020). Ze syru vyrobce C byl
kultivovan jediny zastupce tfidy alphaproteobacteria,
a to bakterie Sphingomonas paucimobilis, kterd rov-
néz nebyla detekovana amplikonovym sekvenovanim.
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ZAVER

Syr l1ze povazovat za komplexni multimikrobialni eko-
systém, ve kterém mikroorganismy ze startovacich kul-
tur, dopliikovych kultur a vyrobniho prostfedi vzajemné
interaguji a urcuji konecné vlastnosti produktu. Tato
studie zjistila, Ze Cesti vyrobci syra zrajicich pod mazem
pouzivaji odlisné startovaci kultury, které obsahovaly
bud mezofilni, termofilni nebo kombinaci obou typit SC.
Naopak pouZziti Debaryomyces hansenii jako dopliikové
kvasinkové kultury bylo pfevazujici. Studie také ukézala,
Ze podil a sloZeni environmentdlni mikrobioty se mezi
vyrobci znacné liSilo. Aplikace sekvenovani mikro-
bioty syrt v mlékdrenském primyslu muize prinést
znacné vyhody z hlediska udrZovani konzistentni kva-
lity produktd a zlepSeni efektivity vyroby. Kromé toho
muzZe vyrobcim umoznit optimalizovat pouZziti starto-
vacich a dopliikovych kultur, coZ podporuje efektivnéjsi
a prizpusobené fermentacni procesy. Schopnost vytvaret
,smikrobidlni profily* pro rdzné druhy syrti pak mtize na-
bidnout inovativni pristup k zajisténi autenticity produktt
a podpore vyvoje jedinecnych syra.
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