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Bakterie mlé¢ného kvaseni v travicim traktu
hospodarskych zvirat a jejich potencialni probiotické
vlastnosti

Souhrn

Bakalarska prace se vénuje problematice bakterii mlé¢ného kvaseni v travicim traktu
hospodaiskych zvitat a jejich potencialnimi probiotickym vlastnostmi.

Prace se zabyva anatomii a fyziologii traviciho traktu hospodéiskych zvirat, dale se
soustied’uje na mikrobiotu osidlujici jednotlivé tseky traviciho traktu hospodarskych zvirat a
na skladbu a funkci sttevni mikrobioty. Pozornost je dale vénovana bakteriim mlécného
kvaseni, v€etn€ nové taxonomické Gpravy dalezité skupiny mikroorganismu — laktobacili.
Podrobné¢ jsou v praci shrnuty informace o skladbé mikrobioty jednotlivych zastupct
hospodaiskych zvifat a objasnény pojmy probiotikum, prebiotikum a synbiotikum, spolu s
vycétem potencialnich pozitivnich vlastnosti bakterii, zvlasté pak bakterii mlé¢ného kvaseni,
ptipadné také bifidobakterii v travicim traktu téchto zvifat. Zminény jsou také otazky tykajici
se adherence bakterii v prostiedi traviciho traktu, a nesmirné aktualni tématika antibiotické
rezistence a jejtho mozného ptenosu bakteriemi.

Klic¢ova slova: probiotika, bakterie mlé¢ného kvaseni, mikrobiota traviciho traktu, adherence,
antibioticka rezistence



Lactic acid bacteria in the gastrointestinal tract of farm
animals and their potential probiotic properties

Summary

This bachelor's thesis focuses on lactic acid bacteria in the digestive tract of livestock
and their potential probiotic properties.

The thesis deals with the anatomy and physiology of the digestive tract of livestock, it
also focuses on the microbiota inhabiting individual sections of the digestive tract of livestock
and the composition and function of the gut microbiota. Attention is also paid to lactic acid
bacteria, including a new taxonomic treatment of an important group of microorganisms -
lactobacilli. Information on the composition of the microbiota of individual representatives of
livestock is summarised in detail and the concepts of probiotic, prebiotic and synbiotic are
explained, together with a list of potential positive properties of bacteria, especially lactic acid
bacteria and possibly also bifidobacteria in the digestive tract of these animals. Issues relating
to the adherence of bacteria in the gastrointestinal tract environment and the extremely topical
issue of antibiotic resistance and its possible transmission by bacteria are also mentioned.

Keywords: probiotics, lactic acid bacteria, microbiota of gastrointestinal tract, adherence,
antibiotic resistence



Obsah

1 UVOG..uiuiiiiiereetitsessests e sseste st s e sse st s s sse st st saesse st e e s sese et ssesse st esassessentsaesesaasssansenaanes -8-
A O 1) T S PPRTRTR -9-
3 LIteraArni FESEISe.......coviiiiiiii e -10 -
3.1 Hospodarska zvirata a jejich travici trakt....................ccooiniinn, -10 -
3.1.1  Vymezeni pojmu Hospodaiské zvifata ............ccocvvriiiieniniincniicnnn -10 -
3.1.2  DOMESLIKACE. ......ciiiiiiiiiciiicis s -10 -
3.1.3  Anatomie a fyziologie traviciho traktu hospodaiskych zvifat.............. -11-
3.131 Velci, mali pfezvykavei a jelenoviti........coeieieiieninieiesece e -12 -
3.1.3.2 KONE 8 0SlH. i -14 -
3.1.3.3 Prasata .........cccoiviiiiiiiiii i -15-
3.1.3.4 KIACT. .ot -15-
3.1.35 DITDEZ .ttt -16 -
3.1.3.6 BEZCI it -17 -
TR T A = Y SN - 18-
3.1.3.8 VEely, CMELACT...cccviiiviiiiice e s -18 -
TR K TN 1|10 e TN -19-

3.1.4  Mikrobiota traviciho traktu hospodafskych zvitat..........ccccceviiinnnnnn. - 20 -

3.2  Bakterie mlécného KvaSeni.............ccccooiiiiiiiiiiiiii e -22 -
3.21  Systematika a bakterie mlééného kvaseni ...........ccoccevvviiiiiiniiiiinn, -24 -
3.2.2  Charakterizace bakterii mlééného kvaSeni ...........ccccoovveviniinciiiicnnn, -25-

3.3  Bakterie mlé¢ného kvaseni v travicim traktu hospodarskych zvirat....- 27 -

3.3.1  Velci, mali pfezvykavci a jelenoviti .......ccceecerveneeiiiniiinicienicneceee, -27-
3.3.2  KONC @ 0SH ceeviiiiiiiieieiccc e -29-
3.3.3  Prasata.....ccciiiiiiiiiii -30-
3.3:4  KIALICT cuveeieiieeicecee e -31-
335 DIUDEZ ..ot -31-
330 BEZCT ceeiiiiiiee e -33-

3 3.7 RY DY e -33-
3.3.8  VCely, CMEIACT c.veeveeieiieiieiieeie ettt -34 -
3.3.9  Jedly MMYZ oo -35-

3.4  Potencialni probiotické vlastnosti bakterii mlééného kvaseni .............. -37-
3.4.1  Koncept probiotik a prebiotiK.........ccccoeveeveevineeneeeeeceee e, -37-
3.4.2  Bakterie mlécného kvaseni a jejich potencidlni probiotické vlastnosti - 43 -

L - -48 -
5 LIteratura.. .. -49-



6 Seznam pouZitych zkratek a symbolii ..............ccoccooiiiiiiiiii -60 -
7 Seznam tabuleK a 0DrazZKll............cccoviiiiiiiiic -61-
7.1 Seznam tabuleK..........ccoooiiiiiiii -61-
7.2 Seznam ODIAZKU.....ceeeeriiiiiiiiiiinneiiiiiiiiiiineeeeese e ssssssasseee e s sssannes -61-



1 Uvod

Skladba mikroorganismu osidlujicich travici trakt zvifat i clovéka ma vyznamny vliv na
zdravotni stav hostitele. Idealni mikrobiotu v souc¢asné dobé nezname, kazdy organismus je
jedinecny a ma odlisné pozadavky. V travicim traktu hospodaiskych zvifat zije rozmanita
sestava mikroorganismi, mezi jejiz vyznamné Cleny patii také bakterie mlécného kvaseni. Ty
mayji Casto znacny vliv na zdravi a produkci svych hostiteld. Miizeme je oznacit jako probiotika,
tedy zivé pozitivni mikroorganismy.

V tomto prehledu jsem se zaméfila na hospodaiskd zvirata, kterd jsou definovéna ve
veterindrnim zakon¢ €. 166/1999 Sb. Byli vybrani zastupci urcitych skupin, kteti maji vétsinou,
dle mého nazoru, v CR majoritni zastoupeni. Po Givaze byli jako zastupci zvéie ve farmovém
chovu vybrani jelenoviti na zaklad¢ vyctu zvifat z mysliveckého zdkona ¢. 449/2001 Sb.
(449/2001 Sb. Zékon o myslivosti 2001).



2 Cil prace

Cilem bakalatské prace bylo zhodnoceni stavajiciho stavu pozndni a formulovani
aktualnich otdzek (adherenc¢ni schopnosti bakterii mlééného kvaseni, problematika pienosu
antibiotické rezistence) / perspektiv.



3 Literarni reSerse
3.1 Hospodarska zvirata a jejich travici trakt
3.1.1 Vymezeni pojmu Hospodarské zvirata

Hospodaiskymi zvitaty se rozumi zvifata u kterych je sledovan konkrétni hospodaisky
uzitek. Jsou vyuzivana prevazné k chovu, vykrmu, praci a jinym hospodaiskym uceltim.
Hospodarskym uzitkem je nejcasteji mléko, maso, tuk, vejce, med, kozesina, kosti, paznehty,
rohy, parohy ¢i pfirodni vldkna. Jedna se zejména o skot, prasata, ovce, kozy, koné, osli a jejich
ktizence, dribez, bézce, kraliky, zvét ve farmovém chovu, ryby a jiné vodni zivocichy, vcely,
¢meldky a hmyz urceny k lidské spotfebé nebo k vyrobé zpracované zivocisné bilkoviny
(166/1999 Sb. Veterinarni zakon 1999).

3.1.2 Domestikace

Domestikace je evolu¢ni proces, béhem nc¢hoz se zménilo mnoho znakli chovani
divokych zvifat na stavajici, domestikované jedince (Mignon-Grasteau et al. 2005). Je to d¢j
fizeny vyhradné ¢lovékem za tcelem metabolickych a morfologickych zmén, které jsou
n&jakym zptisobem pro &lovéka zadané. Casto jsou tyto zmény doprovazeny adaptaci chovani
na lidské prostfedi. Zméni se tim chovani zvifete, napt. snizenim reaktivity na zmény v okolnim
prostiedi (Price 1984). Zvifata jsou poté ur¢itym zpusobem na ¢lovéku zavisla, zvlaste, pokud
jde o zajisténi potravy a ukrytu. Domestikaci bychom ale nem¢li zaménovat s ocho€enim, to je
podminéna zména chovéni jedince, zatimco domestikace je trvald genetickd modifikace
vyslechténé linie. Tato modifikace vede k dédi¢né predispozici ke spojeni s ¢lovékem (Driscoll
et al. 2009).

Za zménu morfologickych vlastnosti miZeme povaZovat napf. konkrétni druhotné
pohlavni znaky ziskané vynucenym vybérem reprodukénich jedinct (Driscoll et al. 2009) nebo
rychly rtst organismu/téla u hospodaiskych zvitat. Ptikladem metabolickych zmén muize byt
schopnost spolehlivé reprodukce, odolnost vii¢i stresu (napt. u laboratornich zvirat) a takeé
zmeéna skladby mikrobiomu v travicim traktu (TT). Chovani zvitat je formovano k poslusnosti
u zemédélskych zvitat a jedineénym behavioralnim vlastnostem u spolecenskych (Reese et al.
2021).

Domestikovana zvifata zazila podstatné zmény ve stravé, prostfedi a socialnich
interakcich, které pravdépodobné vyznamné formovaly jejich sttevni mikrobiotu. Pfi porovnani
domestikovanych koni a divokych koni Pfevalského se ukazalo, ze divoka zvirata maji odlisSné
slozeni a celkové rozmanitéjsi stfevni mikrobialni spolecenstva. Dosud vSak nebyl proveden
zadny obecny pruzkum, ktery by charakterizoval globalni vliv domestikace na stfevni
mikrobiotu (Reese et al. 2021). Je obtizné zpétn¢ vysledovat jak k t€émto zménam skutecné
doslo, také proto, Ze u nekterych druhti jiz divoké prot&jsky neexistuji. Domestikace
pravdépodobné stale probiha a populace domacich zvirat se stale vyvijeji (Mignon-Grasteau et
al. 2005).
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3.1.3 Anatomie a fyziologie traviciho traktu hospodarskych zvirat

Hospodaiska zvirata lze rozdélit do tfi hlavnich skupin podle stupné vyvoje jejich
traviciho traktu a Gc¢innosti traveni krmiva. TT je pfesn¢ uzptisoben dle potravy a konkrétnim
potfebam zvitete: 1) bylozrava zvifata — konzumuji krmiva rostlinného ptivodu s vysokym
obsahem celulézy a ligninu, které je zvife schopno travit vyhradné¢ pomoci své stievni
mikrobioty v ptizpisobeném prostiedi (Bomba et al. 2006). Dle Rada & Havlik (2010) zde MO
umi rozkladat jak zasobni (Skrob, inulin), tak strukturni (celulosa, hemicelulosa, pektin)
polysacharidy; 2) v§ezrava zvifata — konzumuji krmiva rostlinného pivodu s malym obsahem
celulozy a ligninu, stejné jako krmiva zivo¢isného ptivodu, jsou snadno a rychle travena pomoci
enzyml produkovanych v TT zvifete (prasata); 3) masozrava zvifata — V pfirozenych
podminkach konzumuji pfevazné krmiva zivo¢isného ptivodu (Bomba et al. 2006).

Mezi bylozravci vSak existuji velké rozdily ve struktufe a funkcich traviciho traktu. Lze
rozlisit ti1 kategorie: 1) pfedni fermentatofi - prezvykavci jako je skot, kteti maji pedni travici
fermentaéni ¢innost v bachoru; 2) zadni fermentatofi, jako jsou kon¢, kteti maji tlusté a slepé
stievo jako fermentacni komoru; 3) cékotrofni zvitata, jako jsou kralici, kteti spoléhaji na
koprofagii, zde pozirani vlastniho trusu (Cotozzolo et al. 2020). Kralici jsou ale fazeni také
mezi fermentatory zadniho stfeva (Kardong & Zalisko 2012).

Fyziologické vyhody ptednich a zadnich fermentatorti se vSak 1i8i. 1) U téch ptednich
vznikaji kone¢né produkty fermentace jiz na zacatku procesu, tudiz jsou ptipraveny k dal§imu
vstiebani ve stfeve. 2) Diky pfezvykovani a presunu sousta bachor — jicen - dutina stni dochézi
k dokonalej§imu mechanickému zpracovani rostlinnych vldken. Vzdalené slepé stievo zadnich
fermentatord toto premistovani neumoziuje. 3) Prezvykavci umi pretvaret velkou ¢ast dusiku,
ktery je u vétSiny obratlovcll odpadnim produktem, na zdroj. 4) U zadnich fermentéatora
prochazi travenina hlavnimi absorpénimi oblastmi travici trubice, nez se dostane do hlavnich
mist fermentace, obvykle do slepého stfeva. Rozpustné Ziviny, jako jsou sacharidy, glukoza
a bilkoviny, mohou byt bezpecné vstiebany jesté pied fermentaci. Naproti tomu u ptednich
fermentator dochazi k fermentaci brzy, a mnoho nezbytnych Zivin je zlikvidovéano dfive, nez
mohou byt vstfebany. Aby piedCasné traveni kompenzovali, musi se pfedni fermentéatofi
spoléhat na obcCasné vyplaveni mikroorganismi (MO) do stfeva, kde jsou straveny, aby
nahradily ziviny ztracené pfi fermentaci. Fermentace v pifednim casti TT je sice diikladna, ale
pomala. Potrava v bachoru tedy musi stravit déle ¢asu, aby byla zpracovana celuloza (Kardong
& Zalisko 2012).

Schéma TT ptednich a zadnich fermentatorti viz obrazek cislo 1.
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Obrazek 1 Schéma prednich a zadnich fermentdtorii
(Kardong & Zalisko 2012)

3.1.3.1 Velci, mali pfezvvkavci a jelenoviti

Piezvykavci se rozumi skot, ovce, kozy (Bomba et al. 2006) a jeleni. Jejich TT se sklada
ze stejnych organd: bachor, ¢epec, kniha, slez, tenké stievo, slepé stievo, tlusté stfevo
a kone¢nik (Hu et al. 2022). Konzumuji rostlinnou vlakninu jako svou béZnou stravu. Ta je
zdrojem komplexnich polysacharidli (hemicelulozy, celulézy a ligninu). Chybi jim vSak
enzymaticky systém pro jejich rozklad (Flint et al. 2008). Proto pifezvykavci udrzuji
symbioticky vztah s MO, které produkuji své, mikrobialni enzymy k hydrolyze rostlinnych
polymert za ucelem ziskani energie. Tato mikrobiota TT je velmi pestra, obsahuje bakterie,
prvoky, houby, archea i bakteriofagy. V TT se nachazi v riiznych koncentracich, aby bylo
dosazeno optimalniho vyuziti zdroji (Xu et al. 2021).

Ptezvykavci jsou polygastricka zvitata s predzaludky s kapacitou 150-180 1 u dospé&lych
jedinci (Bomba et al. 2006). Zaludek piezvykavcii miZeme oznait jako quadra
kompartmentalni travici vak slozeny z bachoru, ¢epce, knihy a slezu (Castillo-Gonzalez et al.
2014). Krmivo, ¢aste¢né rozzvykané, putuje do sbérné komory bachoru a ¢epce. Bachor slouzi
jako multifunkéni fermentacni vak, s velikosti 35-100 litrth u skotu a 3-5 litrGi u ovci. Zde se
potrava uchovava pro interakci s mikrobiotou a pro néaslednou regurgitaci (navrat krmiva do
dutiny ustni) a opétovanou ruminaci (Zvykani) (Sahu & Kamra 2002). Tento sytém regurgitace
aruminace v pravidelnych cyklech je typicky pouze pro piezvykavce. Proces se opakuje, dokud
nedojde k dikladnému mechanickému a chemickému rostlinného materialu (Kardong &
Zalisko 2012), ptezvykovani pomaha zvétsovat povrch potravy a zaroven zmensovat velikost
¢astic krmiva, ¢imz je umoznéna spravna fermentace krmiva mikroorganismy (Xu et al. 2021).
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Zaroven je u zvykani dilezité vylucovani velkého mnozstvi slin, které slouzi nejen pro zvlhceni
a ulehceni posunu krmiva, ale také jako tlumici pufr, tedy proti kyselindm, které vznikaji
Vv bachoru nasledkem fermentace krmiva MO (Sahu & Kamra 2002).

Bachor u dospélych zvitat predstavuje 80 % celkového objemu TT (Bomba et al. 2006).
Atmosféra je zde pfevdzné anaerobni S obsahem oxidu uhli¢itého (65 %), metanu (27 %),
dusiku (7 %) a vodiku (0,2 %) a stopami Oz, H2S a CO. Toto sloZeni plynu je zplsobeno
zminovanou fermentaci diky mikrobioté (Xu et al. 2021). Hodnota pH se u zdravého zvitete
pohybuje mezi 6,2-6,8 a je ovliviiovana potravou a pufrovaci kapacitou slin. Mikrobialni
MO a hostitelem a mezi MO a krmivem (Bomba et al. 2006). Mikrobiota bachoru je velmi
nachylné na zmény a jakékoli vétsi naruseni homogenity ma zavazné u¢inky na travici systém
a dal$i organy. Tato disharmonie v komunitnim vztahu zptsobuje také rtizné metabolické
poruchy. Napt. dominance metanogent n€kdy vede k nadyméni a vysoka cukernatost krmiva
vrcholi bachorovou acidézou (Xu et al. 2021).

Piisobeni MO v bachoru je velmi komplexni a pro zvife ptinosné. MO jsou schopny
diky fermentaci pfeménit mocovinu a dalsi jiné odpadni produkty/latky na zdroj, likvidovat ¢i
neutralizovat potencialni rostlinné toxiny na zacatku traveni a rozkladat celulézu v bunécnych
sténéach rostlin. Pfi fermentaci celulézy vznika oxid uhli¢ity, voda a t€kavé mastné kyseliny
(TMK). Tvorba téchto organickych kyselin je pro organismus velmi vyhodna (Kardong &
Zalisko 2012), diky nim totiz zvife pokryje az 70 % denni potieby energie (Yeoman & White
2014). Predzaludkova fermentace je tedy obzvlasté Gi¢inna pii ziskavani co nejvétsiho mnozstvi
Zivin, a to 1 z nekvalitni potravy. Pfezvykavci jsou proto obzvlasté uspésni v prostiedich, kde
je k dispozici pouze chuda pice, napf. ve vysokohorskych oblastech (kozy) (Kardong & Zalisko
2012).

Funk¢nost bachoru se béhem vyvoje zvifete méni. Béhem prvnich tydnt Zivota, kdy
zvitata jeSté saji matetské mléko, neni bachor pln€ funkéni. Saté mléko jim neprochézi
v disledku uzavieni jicnové ryhy reflexni ¢innosti. Proto jsou rozméry bachoru podstatné mensi
nez u dospélého jedince a bachorové klky slouzici k absorpci Zivin jesté nejsou pln€ vyvinuty
(Jami et al. 2013). Mléko tedy obchazi bachor novorozence retikularni ryhou, a pfimo z jicnu
odtéka do slezu, kde je traveno. Traveni probiha téz ve stievech, fermentace v bachoru proto
neni nutna (Kardong & Zalisko 2012).

Po bachoru nasleduje ¢epec (Kardong & Zalisko 2012) a zde po degradaci krmiva,
Castice postupuji do nasledujici komory, knihy (Xu et al. 2021). Kniha absorbuje TMK,
amoniak, vodu a zaroven oddéluje fermentujici obsah bachoru a ¢epce od vysoce kyselého
obsahu slezu (Kardong & Zalisko 2012). Kniha hraje roli filtru, kterym mohou volné prochazet
¢astice mensi velikosti (<2 mm). Poté se natravené krmivo piesune do slezu, pravého Zaludku
(Xu et al. 2021). Jeho sliznice je tvofena tfemi typy, které jsou typické pro pravy zaludek savct
a to: cardia, fundus a pylorus (Kardong & Zalisko 2012). Slez disponuje vyraznou enzymovou
slozkou - lysozymem, ktery napadd bunétné stény bakterii. Ve slezu probihd traveni
bakterialnich proteind i traveniny podobnym zptisobem, jako u nepiezvykavcu (Xu et al. 2021).
Probiha zde enzymaticka a kysela hydrolyza. Poté se travenina dostava do stieva (Kardong &
Zalisko 2012).
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3.1.3.2 Kon¢ a osli

Osli a koné (rod Equus) jsou typickymi monogastrickymi bylozravcei. Pouzivaji surovou
vldkninu jako fermentacni substrat ve stievé, kde probiha hlavni mikrobidlni fermentace
(Bergman 1990). Konsky TT se vyznacuje kombinaci velkého slepého stieva s kapacitou 100-
140 litrd a jesté vétsiho tlustého stieva. Zde dochazi k fermentaci ligninu a celulézy (Bomba et
al. 2006). Vyzkumy napovidaji, ze osli oproti konim jsou schopni travit krmnou davku
s vysokym obsahem vldkniny mnohem lépe nez koné, pfi¢emz si udrzuji podobny nebo vyssi
pfijem krmiva. Anatomie TT osla je i pies n¢které rozdily v rozmérech podobné konim, ale pro
srovnani nejsou k dispozici podobné morfometrické prace u koni. Pro lepsi pochopeni anatomie
traviciho traktu a podobnosti ¢i rozdili s ostatnimi druhy koni jsou nutné specifické budouci
vyzkumy u osla (Jerbi et al. 2014). Tim ze se osli vyvinuli z ptedkd, ktefi obyvali Casto
polopoustni nebo horské prosttedi s velmi fidkou vegetaci, maji oproti konim TT uzplisobeny
k lepSimu rozkladu vlakniny s vysokym obsahem ligninu. Pfi¢inou zvySené stravitelnosti
vlakniny u oslt se zda byt delsi doba setrvani ¢astic krmiva ve stfevech ve srovnani s konmi,
tedy delsi expozici vlastnich enzymi a enzymu stievni mikrobioty (Edwards et al. 2020).

Vétsinu svych energetickych pozadavku ziskavaji koné a osli rozkladem strukturalnich
sacharida fibrolytickymi bakteriemi. Jako neptezvykavi bylozravci toho dosahuji anaerobni
fermentaci ve slepém a tlustém stieve, produkci TMK, které jsou absorbovény stifevni sliznici
(Costa et al. 2015). Délka zazivaciho traktu od dutiny Gstni po analni otvor ¢ini zhruba 30 metrt
(Cunha 1991; Ericsson et al. 2016) pti objemu piiblizn¢ 150 litra (Ericsson et al. 2016). Trva
asi 65 az 75 hodin, nez se krmivo dostane z dutiny tstni do kone¢niku (Cunha 1991).

Krmivo zpracované (rozmélnéné, smichané se slinami) v duting ustni putuje do jicnu.
Ten méfi piiblizné 1,2-1,5 metru (Cunha 1991) a vstupuje do Zaludku v jeho nezlaznaté Casti
(Dicks et al. 2014). U koni se jiz sousto nevraci zpét do dutiny ustni, brani mu v tom mékké
patro. Kin také nemuiZe zvracet kviili svéraci zvanému sphrincter. Ten reguluje otevirani jicnu
do zaludku a znemoziuje soustu projit zpét. Konsky zaludek je vii¢i velikosti kon¢ pomérné
maly, zabira cca 8-10 % celkové délky TT, a neni proto schopen pfijmout vétsi mnoZzstvi
potravy najednou (Cunha 1991). D¢li se na 2 ¢asti, oblast nezlaznatou (dorzalni) a zlaznatou
(pylorickou) (Yuki et al. 2000). Pepsin a dalsi proteolytické enzymy jsou vylucovany
Vv pylorické oblasti. Pfechod traveniny Zaludkem je pomérné rychly, i kdyz velka ¢ast zistava
2—6 hodin v anaerobni spodni ¢asti zaludku (Dicks et al. 2014). Tenké sttevo méfi ptiblizné 21
m a zabira tak 30 % TT (Cunha 1991). D¢li se stejné jako u jinych savci na dvanactnik, lacnik
a kycelnik. pH je v téchto oblastech pufrované na neutralni vlivem pankretického bikarbonatu
a jaterni zluci. Je zde primarni misto traveni bilkovin, rozpustnych sacharida, tukt a je osidleno
komenzalnimi mikrobidlnimi spolecenstvy (Ericsson et al. 2016). Ptiblizné za 3 hodiny od
pozieni se potrava dostava do tlustého stieva (Dicks et al. 2014). To tvoii velkou ¢ast TT,
pfiblizné jeho 60 % (Cunha 1991; Dicks et al. 2014). Nasledujici slepé stievo zabira asi 38 %
celkového TT (Cunha 1991). Je to misto, kde probiha hlavni mikrobialni fermentace (ad ,,zadni
fermentatofi*) (Dicks et al. 2014). Vysledkem této mikrobialni aktivity je produkce nutri¢né
prospésnych TMK, které slouzi jako hlavni zdroj energie pro koné (Ericsson et al. 2016;
Edwards et al. 2020). U hiibat slepé stievo dosahuje své plné funkce az ve véku 15-24 mésici
(Cunha 1991).

-14 -



3.1.3.3 Prasata

Prase je vSezravé zvife se srovnatelnou anatomii, nutri¢nimi pozadavky, travicimi
a zanétlivymi procesy podobnymi Clovéku. TT vykazuje podobnosti i s lidskym stievnim
mikrobialnim ekosystémem (Yin et al. 2017).

Pfi pruchodu Zaludkem prochazi potrava kardickou, zalude¢ni a pylorickou oblasti. HCI
a pepsin pochazejici ze ZaludeCnich zlaz se v nejvétsi mife misi v pylorické oblasti (Pekas
1991). Primérné pH zaludku pii je 4,4 (Merchant et al. 2011). U mladych selat se ukazalo, ze
zaludecni proteolyticka aktivita a aktivity pankreatického trypsinu a chymotrypsinu nejsou
konzistentné funk¢ni az do véku 3 tydnl. Az nasledny odstav selat vyvolal vétsi aktivitu téchto
enzymu (Pekas 1991). Hlavni vstiebavani zivin a energie se odehrava v tenkém stfevé. Proto je
¢asti TT, kde ma bakterialni aktivita pravdépodobné nejvétsi vliv na Géinnost rustu (Gaskins et
al. 2002). pH se zde pohybuje v rozmezi 6,1-6,7 (Merchant et al. 2011).

Vétsina pozornosti vénované stfevni mikrobioté prasat se zamétuje na tlusté sttevo. To
(a slepé stfevo) je u prasat hlavnim mistem mikrobidlni aktivity. Bakterie se zde nachazeji ve
vysokych poétech (10'°-10'Y/g obsahu). Prostiedi je typické nizkym redoxnim potencidlem
arelativné¢ vysokou koncentraci tékavych mastnych kyselin skratkym fetézcem (SFCA).
Slozeni mikrobioty je zde rozmanité a stabilni (Gaskins et al. 2002). Vlaknina, ktera nebyla
stravena v piednich castech TT, je fermentovana pravé zde. Vznika acetat, propionat, butyrat
a laktat, s velkym vlivem na mikrobialni ekologii TT prasat (Jha & Berrocoso 2016). pH je
niz8i oproti tenkému stfevu, ve slepém se pohybuje mezi 6,0-6,4 a v tlustém stievé 6,1-6,6
(Merchant et al. 2011).

3.1.3.4 Krilici

Kralik je monogastricky byloZravec s hlavni fermentaci v zadnim stfevé se sloZitou
a jedine¢nou fyziologii TT, ktera do zna¢né miry zavisi na koprofagii (Smith 2020). Koprofagie
umoziuje kralikim a nékterym hlodavcim opétovné piijimat vykaly obsahujici produkty
fermentace, které vznikly pifi prvnim prichodu TT. To dava témto fermentitoriim zadniho
stfeva druhou pfileZitost ziskat ¢ast nestraveného materialu (Kardong & Zalisko 2012).

Jejich TT se vyznacuje jednoduchym zaludkem, ktery tvoii ptiblizné 15 % celkového
objemu TT (Brewer & Cruise 1994). Kyselina chlorovodikova a pepsin zahajuji travici proces
V podstaté stejnym zptsobem jako u jinych typl zvitat, pH Zaludku je zde ale velmi kyselé.
Bézné se pohybuje kolem hodnoty 1,6 (Merchant et al. 2011), postprandialné mize klesnout az
na hodnotu 1,0 (po poZiti cekotropil se naopak zvysi na 3,0). V oblasti pfechodu jicnu v Zaludek
se nachazi dobfe vyvinuty svérac, ktery zabranuje zvraceni (Blas et al. 2020). Tenké stievo je
primarnim mistem traveni a vstfebavani Zivin a je podobné jako u jinych monogastrickych
zvifat. Vstfebavani Zivin probiha v la¢niku a kycelniku. Dochdzi zde také k traveni
a aminokyselin (AMK) se vstieba, nez se dostanou do distalniho kycelniku (Smith 2020).
Bikarbonat je vyluCovan do proximalniho tenkého stfeva a slouzi k neutralizaci kyselé
traveniny opoustgjici zaludek. Ve dvanactniku se nachdzi enteropeptidazy, aminopeptidazy
a oligosacharidazy a disacharidazy. B€éhem vyvojového prechodu na pevnou stravu dochazi
k regulaci hostitelskych travicich enzymi, mezi néz patii pankreatickd amylaza a lipaza,
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proteazy, jako je trypsin a chymotrypsin (Carabaiio et al. 2010). pH tenkého stieva se pohybuje
v rozmezi 6,4-7,4 (Merchant et al. 2011). Prevazna c¢ast potravy kralikti prochazi tenkym
sttevem z velké Casti nestravend rovnou do distalni ¢asti TT, tlustého stfeva a slepého stieva
(Smith 2020). Komplexni struktura této ¢asti TT odrazi jeji roli pfi fermentaci a tvorbé
cekotropti (Brewer & Cruise 1994). Tlusté stievo zabira vice nez polovinu prostoru biisni
dutiny (Smith 2020). Hodnota pH zde ¢ini pfiblizné 6,1-6,6 (Merchant et al. 2011). Slepé
sttevo ma tenkou sténu, tvoii 49 % objemu TT a je primarnim mistem fermentace stravitelné
vlakniny (Brewer & Cruise 1994). Kon¢i Cervovitym vybézkem, ktery kromé své lymfoidni
tkané vylucuje vodu a hydrogenuhlicitan do slepého stfeva, coz napomahd fermentacnim
procesim (Smith 2020). pH se zde pohybuje okolo 6,0-6,4 (Merchant et al. 2011).

3.1.3.5 Dribez

Ptaci druhy se obecné vyznacuji kratkym travicim traktem, vysokou télesnou teplotou
a kratkou dobou setrvani potravy v TT (Wang et al. 2022). Létavi ptaci realizuji rychlejsi
tranzit, posun i odstranéni traveniny (Wasilewski et al. 2015), proces obvykle trva méné nez
3,5 h. Diky témto odlisnostem je také stavba jejich stfevni mikrobioty specificka (Kim et al.
2023). Pro travici systém ptak je charakteristicka fadu znaku, které je odliSuji od savci a jinych
obratlovcii, napfi. absence zubti, mékké patro, ¢i specialni strategie piijmu potravy (Wasilewski
et al. 2015). Obecna anatomie a fyziologie TT je u ptakd ve vétsin€ shodna. Napi. TT trakt
kutete zahrnuje vole, proventriculus, svalnaty zaludek, dvandctnik, la¢nik, kycelnik, slepé
stievo, tlusté stievo a kloaku (Yeoman et al. 2012).

Jicen se u nékterych skupin ptakl formuje ve vakovitou vychlipeninu, tzv. vole. Zde se
docasné potrava zdrzuje (Kardong & Zalisko 2012; Deusch et al. 2015),je zmékcovana vodou,
sekreci slinnych 714z a zlaz jicnu (Bomba et al. 2006), a je nasledné vyvrzena pro mlad’ata nebo
pokracuje do zlaznatého zaludku, ktery je spojen se zadnim Zaludkem svalnatym. Ve svalnatém
zaludku ¢asto mechanicky napomahaji traveni kousky tvrdé drti a kaminkt (Kardong & Zalisko
2012). Vzhledem k niz§imu pH a fermenta¢ni aktivité funguje svalnaty zaludek jako
mikrobialni bariéra (Deusch et al. 2015). Dale navazuje dlouhé, svinuté tenké stfevo. Cetné
studie prokézaly, Ze la¢nik a ky€elnik u driibeZe byly hlavnimi misty vstfebavani vétSiny zivin
(Li et al. 2022). Vzhledem pankreatické a zluGové sekreci a pH, je hustota bakterii ve
dvanactniku nizka (Deusch et al. 2015). Tlusté stéevo je kratké, piimé a tsti do kloaky. U mnoha
druht mizZe ze stieva vyrustat jedno nebo nékolik slepych sttev, obvykle v blizkosti kiiZeni
tlustého a tenkého stieva (Kardong & Zalisko 2012). Nestravené bilkoviny a vlaknina se
fermentu;ji standartné ve slepém a tlustém stievé (Kim et al. 2023). Bylozravi a vSezravi ptaci
maji obvykle velka slepa stieva; rybozravi a semenozravi ptaci maji slepa stieva mala (Kardong
& Zalisko 2012). K bakterialni kolonizaci stfevniho traktu dribeze dochazi po vylihnuti, kdy
mladi ptaci zacinaji pfijimat krmivo (Bomba et al. 2006). Tenké stievo je osidlovano jiz
Vv prvnich hodinach (Rada & Havlik 2010).

Dynamicky TT vodnich ptakl ¢asto reaguje na konkrétni chovani ptakt. Tato reakce
ma obvykle podobu zmén velikosti organi (napt. velikosti zaludku), coz napt. kachnam
umoziuje ucinngji ziskavat pottebné ziviny. U vodnich ptaki neni vytvoteno ,,pravé® vole, maji
vsak v jicnu dostate¢nou potencialni prostorovou, zasobni kapacitu(James 2012). Jejich jicen
je schopen se, v piipadé potieby, rozsitit po celé své délce (Bomba et al. 2006). Zajimava je
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napf. schopnost hus vyuzivat vlakninu obsazenou v travé, celulolytické a hemicelulolytické
enzymy produkuji v jejich TT mikroorganismy. Zména ve skladbé MO slepého stfeva hus mtize
ovlivnit jejich travici schopnosti (Li et al. 2022). Druhy vodnich ptaku, které se trvale zivi tvrdsi
potravou, jako jsou mekkysi a semena v tvrdych obalech, maji zaludek vétsi nez druhy, které
se trvale zivi mék¢i potravou (James 2012).

3.1.3.6 Bézci

Stejné jako vSichni ptaci jsou i1 pStrosi monogastricti. PStros nema zuby, vole a jicen usti
ptimo do zlaznatého zaludku bez zietelného ohrani¢eni (Deeming 1999). Dale pak nasleduje
svalnaty zaludek, dvanactnik, la¢nik, proximalni a distalni rektum (Cooper & Mahroze 2004).
Emu jsou pfevazné bylozravi, a také nemaji zadné vole (Kim et al. 2023). Proventriculus pStrosa
je velka, rozsifend tenkosténna struktura. Vylu€ovani enzymt a kyselin je u pStrosii omezeno
na oblast pouhych 25 % celkového vnitiniho povrchu Zlaznatého zaludku (Cooper & Mahroze
2004). Tato zlaznata oblast obsahuje piiblizné 300 vystouplych vyusténi zlaz (Deeming 1999).
Jedineénym znakem pstrosi je rizn¢ vyvinutd hladka svalovina ve svalnatém zaludku, ktera
usnadnuje traveni potravy (Bezuidenhout & Van Aswegen 1990). Svalnaty zaludek je
silnosténna struktura a obsahuje piiblizné 1,5 kg kamink, které¢ pomahaji rozmélnovat potravu.
Jejich zelenohnédé zbarveni se pfipisuje refluxovanym zlucovym pigmentiim z dvanéctniku
(Cooper & Mahroze 2004).

Nasleduje relativné kratké a rovné tenké stievo obsahujici klky, které jsou dlouhé, hojné
rozvétvené a vytvareji labyrintovy povrch (Cooper & Mahroze 2004). Dvanactnik je dlouhy
ptiblizné 80 cm a tvoii tzkou, prodlouzenou klicku. Ptiblizn¢ 7 cm od zaludku do néj usti
zluCovod z jater a na distalnim konci pankreaticky vyvod. Na urovni sedmého obratle navazuje
laénik dlouhy ptiblizn€ 1,6 m a tvoti rozsahlé zavity. Pfechod z la¢niku do kycelniku je oznacen
Meckelovym divertiklem. Kycelnik je nejdelsi ¢ast tenkého stieva, méfi az 4 metry a napojuje
se na slepé stievo (Deeming 1999). U emu se zda, ze zpracovani a fermentace rostlinného
materidlu a chemickych latek z prostfedi provadi mikrobiota tenkého stfeva, zejména ta
Vv la¢niku a také ve slepém stievé. V lacniku bylo zjisténo vyrazné vice zastupcli mikrobioty
neZ v ostatnich segmentech tenkého a tlustého streva. Jelikoz se ale v kycelniku nachazi nejvétsi
mnozstvi traveniny a slepé sttevo emu je malé, ve srovnani s jinymi ptaky, ktefi k fermentaci
atraveni vlakniny pouZivaji slepé a tlusté stfevo, kycelnik miiZze byt mistem, kde probiha
vétsina fermentace vlakniny (Kim et al. 2023). Tlusté stievo je dlouhé piiblizné 16 m (Deeming
1999). Je tiikrat delsi nez tenké stfevo a obecné vétsi, aby umoznilo traveni objemné potravy
a usnadnilo vstfebavani tekutin. Dobife vyvinuté zadni stfevo slouzi jako misto fermentace
vlakniny (Cooper & Mahroze 2004). U erstvé vylihlého pstrosiho mladéte je pomér tenkého
stieva a tlustého 1:1, ve tfech mésicich je to 1:1,5 a v Sesti mésicich dosahuje poméru 1:2 jako
u dospélého jedince. Obé€ slepa stifeva zaCinaji spolecnym otvorem na pfechodu kycelniku
a konec¢niku. Jsou dlouhd pfiblizn€ 90 cm a maji vackovity vzhled diky pfitomnosti vnitiniho
spiralniho zahybu, ktery zvétsuje jejich povrch (Deeming 1999). Predpoklada se, ze zahyb hraje
dulezitou roli pfi vstiebavani TMK a dalSich metabolitii vznikajicich pfi mikrobidlni fermentaci
celulozy a hemicelulozy (Cooper & Mahroze 2004).
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3.1.3.7 Ryby

Struktura TT se u riznych druhti ryb 1isi a je odvisla od vztahu k potrave a stravovacim
navykiim. Ryby jsou obecné klasifikovany jako masozravé, bylozravé, vSezravé, detritivorni
a drevozravé (Ray & Ringe 2014). Takové rozdéleni v8ak nemusi byt vzdy ptesné, nebot’
nekteré druhy konzumuji smisenou stravu, pfip. se jejich stravovaci ndvyky mohou v priabéhu
zivotniho cyklu ménit (Olsen & Ringe 1997). Bylozravé ryby se oproti masozravym vyznacuji
a vstiebavani rostlinné stravy (Ray & Ringe 2014).

Na zaklad¢ pritomnosti nebo nepfitomnosti zaludku se bézné rozlisuji dvé hlavni
skupiny ryb. NejpozoruhodnéjSim rysem traviciho systému bylozravych ryb je absence pravého
zaludku. Patii sem 1 Celed kaproviti (Cyprinidae). U kaprovitych piedni Cast stieva vytvori
vakovity Utvar nazyvany stfevni bulb (pseudogaster). Pti absenci zaludku plni pfedni stfevo
funkci do¢asného uchovavani pozité potravy (Sinha 1983). Predni ¢ast zaludku (srde¢ni nebo
fundickd oblast) je charakterizovdna pfitomnosti zaludecnich zlaz. Tato cast zaludku je
zodpovédna za skladovani a pocatecni fyzikalni a enzymatické Sté€peni stravy. Sliznice zadni
¢asti zaludku (pyloricky Zaludek) obsahuje mnoho pylorickych hlenovych zlazek. Pyloricka
cast je ale zcela bez zaludecnich zlaz. Naptiklad u lososovitych se pohybuje pH Zaludku
pohybuje mezi 3,0 a 4,5 (Ray & Ringe 2014). U pstruhd usti kratky svalnaty jicen do velké
pfedni srde¢ni ¢asti Zaludku s vyraznymi podélnymi zdhyby. Kratsi, valcovity usek pylorického
zaludku Usti pfes silny pyloricky svéra¢ do stfeva. Strevo bylo z diivodu prakti¢nosti rozdéleno
na dvanactnikovou a kycelnikovou ¢ast, ptic¢emz jejich spojnice je definovana jako misto, za
kterym se neobjevuje slepé stfevo. Mezi obéma oblastmi neni histologicky rozdil. Kone¢nik je
vSak jasn¢ odd¢len, je vEtsi a tmave pigmentovany (Burnstock 1959). U ryb je stievo dilezité
také pro rovnovahu vody a elektrolytd, endokrinni regulaci traveni, metabolismus a imunitu.
Zadni ¢ast stfeva je u lososovitych a dalSich taxonomickych skupin povazovana za hlavni misto
pro absorpci makromolekul (Ringe et al. 2003). Slepé stievo typicky chybi nebo je vyrazné
zkraceno u vSezravych a bylozravych druhi. Uvadi se, Ze zvétSuje povrchovou plochu pro
traveni a absorpci, ale nehraje zadnou roli pfi fermentaci traveniny. Rlizné enzymy, zlu¢ové
kyseliny a pankreatické enzymy, které¢ do TT vstupuji, mohou vyznamné ovlivnit rlst a sloZeni
sttevni mikrobioty (Ray & Ringe 2014).

3.1.3.8 Vc¢ely, Emelaci

Vcely (Apis spp.) jsou dilezitymi opylovaci plodin. Jsou spoleéenskym hmyzem
a disponuji jedineCnou skladbou stfevni mikrobioty (Niode et al. 2020). Stfevo vcely
medonosné je souvisla trubice, ktera zacina usty a kon¢i fitnim otvorem. D¢li se na pfedni
stievo, stfedni stfevo a zadni stfevo. Zadni stievo je pro mikrobiotu relativné piivétivé prostiedi
a je proto mistem s nejbohatSim mikrobialnim osidlenim (Huang et al. 2010). Jina je situace ve
sttednim stievu, kde jsou epitelem uvoliovany enzymy a antimikrobialni peptidy (AMP).
Kromé toho zde pH dosahuje hodnot nizSich nez 3. Tak nizké pH zpilisobuje destrukci
mikrobialnich bun¢k (Tootiaie et al. 2021).
Mikrobiota v TT vcel hraje velmi dalezitou roli pfi $t€peni sacharidi na fadu alkoholu,
SCFA a dalsich organickych kyselin (Tootiaie et al. 2021). Stievni mikrobiota vcel se sezoénné
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meéni, coZ je spojovano s jejich vyzivovymi navyky. V zim¢ maji véely konec¢nik znacné
roztazeny, zabira velkou c¢ast bfisni dutiny, stava se zasobarnou/fermentorem s velkou
mikrobialni aktivitou (Kacaniova et al. 2009).

3.1.3.9 Jedly hmyz

Nejcastéji  konzumovanym hmyzem jsou: brouci (Coleoptera, 31 %), motyli
(Lepidoptera, 18 %), mravenci, vosy a vcely (Hymenoptera, 14 %), kobylky a cvrcci
(Orthoptera, 13 %), listonosi, cikady a poloktidli (Hemiptera, 10 %), vazky a sviznici
(Odonata, 3 %), termiti (Isoptera, 3 %), mouchy (Diptera, 2 %) a ostatni taxony 6 %
(Papastavropoulou et al. 2023). Cvrcei domaci (Acheta domesticus) a cvréei Gryllus assimilis
jsou preferovanymi druhy hmyzu, které se komercéné vyuzivaji jako potrava (Aleknavicius et
al. 2022).

Zakladni stavba traviciho traktu je u vSech druhti hmyzu podobnd, ackoli maji rtizné
modifikace souvisejici s adaptaci na rizné zpisoby vyzivy. Stfevo tvoii tii zdkladni oblasti:
predni, stiedni a zadni stfevo. Pfedni a zadni stievo jsou vystlany exoskeletem tvofenym
chitinem a kutikuldrnimi glykoproteiny. Tento exoskelet oddé€luje stievni lumen od
epiderméalnich bun¢k a pii ekdyse (svlékani) odpada. Predni stievo ma Casto oddélené ,,vole*
nebo divertikly pro docasné skladovéani potravy. Stfedni stievo je u mnoha druhii hmyzu
primérnim mistem traveni a vstiebavani. Mnoho druhii hmyzu vylucuje epitelové buiky
stiedniho stfeva a vytvaii obal zvany peritrofickd membrana (PM) (Engel & Moran 2013).
Prostiedi je zde mirn€ kyselé a ma vysokou aktivitu glykosidhydrolazy. PM je foliovita chitin-
proteinova struktura, kterd rozdéluje lumen stiedniho stfeva na endoperitroficky prostor (uvnitt
PM, kde je potrava) a ektoperitroficky prostor mezi buitkami stfedniho stfeva a PM (Terra &
Ferreira 2020). MO se nachazeji pievazné v endoperitrofickém prostoru, coz zabranuje jejich
piimému kontaktu s epitelem sttedniho stfeva. Peritroficka membrana plni celou fadu funkei:
poskytuje bariéru, ktera chrani epitel pred mechanickym poskozenim Easticemi potravy, pied
pusobenim velkych molekul toxinti obsazenych v potravé a pifed mikrobialni invazi, a také
zvySeni G€innosti traveni. Toho je dosazeno segregaci travicich d&li a umoZnénim existence
protiproudych tokii vody ve sméru opa¢ném, neZ je pohyb potravy. Tyto toky jsou pohdnény
sekreci vody v zadni Casti stfedniho stfeva a absorpci v pfedni casti stfedniho stfeva, coz
vytlacuje travici enzymy a cCastecné straveny materidl do pfedni Casti stfedniho stieva.
V dusledku toho travici enzymy pusobi v organismu delsi ¢as (Terra & Ferreira 2020). PM je
protkana pory, které brani prichodu vétSiny MO a zaroven umoziuji prichod enzymi a malych
molekul z natrdvené potravy. Nékteré druhy hmyzu PM nevytvérteji; mezi tyto skupiny patii
vétSina mizoktidlych (fad Hemiptera), mnoho druhii broukt (f4d Coleoptera) a mravenci (tad
Hymenoptera). Zadni stfevo zahrnuje samostatné c¢asti, jako jsou fermentacni komory
a odd¢leny konec¢nik pro zadrzovani vykali pred defekaci. U mnoha skupin hmyzu (napf. cvrécei
a Svabi) bylo zjisténo, Ze se zde vstfebava urcité mnoZzstvi Zivin a je zde hlavni misto pro
resorpci vody (Engel & Moran 2013). Zadni stievo vykazuje zasadité pH a vykazuje vysokou
aktivitu endopeptidazy (Terra & Ferreira 2020).

Kolonizace TT hmyzu MO je ovlivnéna mnoha faktory. Obecnym faktorem jsou
fyzikéalné-chemické vlastnosti prostiedi v riznych ¢astech stteva, kde se mohou vyskytovat
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extrémni rozdily v pH a ptistupnosti kysliku. pH ve stievnim lumen je fizeno aktivné a Casto se
lis$i od pH hemolymfy, které se obvykle blizi hodnoté 7. Stfedni stfevo housenek motyli
(Lepidoptera) je vysoce alkalické s pH dosahujicim 11-12, coz vyzaduje specidlni adaptace
travicich enzymii. Toto pH koreluje s konzumaci listi obsahujicich tfisloviny a umoziuje snizit
vazbu bilkovin s tiislovinami, coz zvySuje dostupnost zivin. Tato adaptace ovSem negativné
ovlivituje mikrobialni spole¢enstva (Engel & Moran 2013).

3.1.4 Mikrobiota traviciho traktu hospodarskych zviirat

Mikrobiota TT hospodatskych zvitat, jako jsou kutata, prasata a prezvykavci, je jiz
mnoho let v poptedi zajmu veterinait, odbornikti na vyzivu zvifat a mikrobiologi (Deusch et
al. 2015). Tyto bakterie maji zasadni vliv na metabolismus, travici ¢innost, imunitu, odolnost
vici infekeim, zdravi a pohodu hostitelského organismu (Cotozzolo et al. 2020), hraji roli také
pfi metabolismu xenobiotik, poskytuji organismu bariéru pfed patogennimi MO a produkuji
vitaminy a dal$i dilezité metabolity (Bomba et al. 2006). Poznani vlastnosti MO v TT je proto
dalezité pro pochopeni mnoha specifickych funkci vlastniho hostitelského organismu
(Cotozzolo et al. 2020).

Zatimco bakteridlni diverzita obecné ¢i pfitomnost nékterych tradicné studovanych
bakteridlnich skupin je spojovana s priznivymi u¢inky pro zdravi hostitele, je stale velmi
narocné definovat konkrétni faktory, které ptispivaji k pozitivnimu rozvoji a naopak. Neni
proto znama né&jaka ,,idealni* mikrobiota (Celi et al. 2017).

Mikrobiota je definovana jako komplexni mikrobialni spolecenstvo, které obyva urcitou
niku, interaguje s ni a vytvaii vzajemné vztahy (napf. symbiotické). Kazdy zivocich hosti rizné
rozsahlé spolecenstvi bakterii, prvokl, hub a fas, které osidluji povrchy i vnitini oblasti téla
hostitele (Cotozzolo et al. 2020). Mikrobiota TT zvifat a lidi je mikrobialni ekosystém
svelkymi rozdily mezi jednotlivei a Zivocisnymi druhy, tvofeny az 10* MO. Stfevni
mikrobidlni systémy, které pomahaji pfi traveni jinak pro hostitele nestravitelnych sloZek
zvlastni, postnatalné ziskany organ (MC et al. 2014). Srovnani pfiblizné koncentrace v travicim
traktu u produkénich zvifat viz obrazek ¢islo 2.
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Obrdazek 2 Hustota mikroorganismii v travicim traktu produkcnich zvirat

(Yeoman & White 2014)

Stfevni mikrobiota reaguje bezprostfedné na vnéjsi podnéty, z nichZ hlavnimi jsou slozky
potravy, probiotika, prebiotika, antibiotika, ristové stimulatory, kokcidiostatika a exogenni
enzymy (Rada & Havlik 2010). Slozeni mikrobiomu TT je dale ovlivnéno vékem hostitele,
funkei jeho imunitniho systému, genetikou a slozitymi interakcemi mezi mikrobialnimi druhy
(Yeoman & White 2014), plemenem, pohlavim, rozdily v klimatu, roénim obdobim, slozenim
krmiva, zpisobem chovu (Rzeznitzeck et al. 2022), nemocemi, zptisoby krmeni, fizenim farmy
a uzitkovosti. Tyto parametry mohou riznou meérou ovlivnit mikrobidlni rovnovdhu v TT
a nasledn¢ také ucinnost krmiva, efektivitu traveni a zdravi (Simpson et al. 2002; Chaucheyras-
Durand & Durand 2010). Takové komplexni vlastnosti spole¢né vedou k mezidruhovym
a interindividualnim charakteristikdm mikrobiomu. Vliv genetiky na mikrobiom TT muze byt
zastinén vyzivou, jejiz ucinky jsou dnes dobie popsany (Yeoman & White 2014).

Osidleni sttevniho traktu MO se béhem zivota méni. Koloniza¢ni vzorce béhem raného
Zivota jsou nestabilni a nové narozena zvifata jsou pak nachylna k pfijeti patogent z okolniho
prostiedi. Poc¢atecni kolonizace v raném obdobi Zivota mize mit pro hostitele velky vyznam,
protoze bakterie mohou modulovat expresi genli v epitelidlnich bunikach (a vytvaret si tak pro
sebe ptiznivé prostiedi) (Bunesova et al. 2014). Osidlovani TT je zahajeno ihned po narozeni
a zacina rychlou kolonizaci aerobnimi a fakultativné anaerobnimi populacemi (Yeoman &
White 2014). Slozeni se li$i mezi jednotlivymi druhy zvifat, mezi jedinci v ramci stejného druhu
i mezi jednotlivymi misty téla hostitele (Bomba et al. 2006). V TT jsou aerobni a fakultativné
anaerobni populace postupné nahrazeny rozmanitou populaci striktné anaerobnich bakterii.
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Pokud jsou zvifata chovana v neptitomnosti bakterii, jsou podminky v TT pro vstiebavani Zivin
a normalni imunitni funkce velmi ndro¢né. Pokud v normalnich podminkach (v idedlnim
ptipade) bakterialni symbidza dosahne homeostazy, stieva budou zdrava s dobrou funkeci (Liao
& Nyachoti 2017).

Oproti nekterym druhtim hmyzu zGstavaji mlad’ata savct pravdépodobné sterilni az do
okamziku narozeni. Pokud dojde k ndkaze mladéte jesté v obdobi biezosti, ma to Casto za
nasledek potrat, narozeni mrtvého plodu, perinatalni imrtnost nebo piedc¢asny porod. U lidi
narozenych pfirozenou cestou, dochazi k pocatecni kolonizaci jiz béhem prichodu vaginalnim
traktem. Zda to plati i pro hospodaiska zvirata bude nutné ovéfit, pravdépodobné ano, protoze
napf. konvencné narozena selata a selata narozena cisarskym fezem vykazuji odlisné slozeni
MO v TT (Yeoman & White 2014).

Mikrobiota TT hraje u zvitat dalezitou roli jako je tomu u lidi. Z nestravenych ¢asti
potravy ziskava potiebnou energii pro svého hostitele pomoci fermentace (Bomba et al. 2006).
Mikrobiom, zejména v tlustém stievé, tvoii ,,bioreaktor, ktery fermentuje slozky potravy, které
unikly traveni v hornich ¢astech stfeva (bilkoviny, sacharidy a dietni vlakninu), rozklada je na
mikrobialni produkty, napi. SCFA. Stfevni mikrobiota mize také transformovat dalsi slozky
potravy, napf. polyfenoly, do potencialné metabolicky relevantnéjsich forem (Oniszczuk et al.
2021). Dalsimi produkty jsou plyny. Vétsinu bakteriemi vytvareného plynu tvoii vodik, oxid
uhli¢ity a metan. Skladba stfevni mikrobioty byva charakteristickd vysokym podilem
laktobacill, zejména u zvifat, ktera maji v horni ¢asti stfevniho traktu nesekreéni epitel, véetné
volete driibeze, jicnu prasat a predzaludku piislusnikt ¢eledi konovitych (Walter et al. 2008).

Navzdory stale rostoucimu poctu studii o mikrobiomu TT jsou biologické funkce riznych
mikrobidlnich populaci ¢asto stale nejasné. Také nezndmé bakteridlni druhy, obyvajici TT, jsou
prekazkou v chapani zmeén ve sloZeni mikrobiomu TT, jeho metabolickych aktivit a interakci
s hostitelem (Celi et al. 2017). Naptiklad u piezvykavct a prasat se odhaduje, ze v TT se
nachazi 300 az 1 000 raznych druhtt MO (Leser et al. 2002; Kong et al. 2010), zatimco
u hrabavé drtuibezZe je toto Cislo jesté podstatné vyssi, a to vice nez 2200 druhii (Danzeisen et al.
2011).

Analyza mikrobioty je dulezitd pro zlepSeni strategii vyZzivy zvifat a podpory jejich
zdravi. Tyto znalosti lze vyuzit k modulaci mikrobioty s cilem omezit 1é¢bu antibiotiky
a Vv pfipadé prezvykavcl potladit tvorbu emisnich plynt (Deusch et al. 2015). Dnes, kdy uz
vime, Ze zménou skladby stievni mikrobioty mizeme cilen¢ ovlivnit hostitelsky organismus, je
takova Uprava béznou praxi u vysoce produkénich zvifat. Dé&e se tak v intenzivnich
produkénich systémech za ucelem zlepSeni zdravotniho stavu, zvySeni rastové vykonnosti HZ
véetné drubeze a k prevenci prijma (Zimmermann et al. 2016).

3.2 Bakterie mlééného kvaseni

BMK jsou skupinou bakterii, které jsou Siroce rozsifené v ptirodé¢ - ve stievnim
a urogenitalnim traktu lidi a zvifat, v pidé a ve vod¢, pfip. jsou napf. vyuZivané ve
fermentovanych mléénych, masnych a rostlinnych produktech (Ayivi et al. 2020).

Ekologie bakterii mlécného kvaseni se pfesunula v prabéhu ¢asu z pidnich a rostlinnych
stanovist’ do stfev savct (Ayivi et al. 2020). Diky svym schopnostem se tato pro nas uzite¢na
skupina hojné vyuzivad v mnoha primyslovych odvétvich, jako je potravinéfstvi, 1ékafstvi
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a krmivafstvi. Moderni intenzivni systémy sice zvysily efektivitu Zivo€isné vyroby, ale zaroven
poskytuji vhodné prostredi pro Sifeni patogenii, které mohou ohrozit zdravi zvitat i ¢lovéka
(Lee et al. 2016). BMK se zdaji byt nadéjnou ochranou v boji proti témto rizikim. Efektivni
ucinky maji pii 1écbe zvitecich i lidskych onemocnéni, a proto jsou povazovany za vhodné
kandidaty na probiotika, vyuzivaji se pro obecné zlepseni pohody zvitat a Zivo¢isné produkce
Vv chovech, ¢i v urcitych piipadech i jako alternativa k antibiotikiim (Ma et al. 2018; Deng et al.
2022). V pribéhu let bylo na zakladé raznych studii ovéfeno, Ze testované BMK
a bifidobakterie jsou bezpecné pro lidskou a zvifeci spotiebu, a proto ziskaly status ,,Obecné
povazovanych za bezpecné" (GRAS - Generally Recognized As Safe) (Tootiaie et al. 2021;
Bamidele et al. 2022). Mnohé¢ testy prokazaly, ze tyto bakterie hraji prospésnou roli, napf. pti
traveni laktozy, pfi stimulaci imunitniho systému, pti 1é€bé a prevenci prijmu, pii vyrobe
uzitecnych priimyslovych a 1ékatskych produkti, jako stimulatory riistu hospodarskych zvirat,
témto zjiSténim se urcité kmeny BMK a bifidobakterii, pfip. za urcitych podminek, podileji na
mnoha lidskych a zvitecich onemocnénich (Bamidele et al. 2022).

Péce o mikrobiom TT produkénich zvitat je nyni jiz ovSem bézné€ zakotvena jako klicovy
prvek podtrhujici ziskovost zeméd¢€lskych systémil zivo¢isné vyroby. Soucasné hlavni sméry
vyzkumu mikrobiomu TT produkénich zvifat se zaméfuji na zlepSeni zdravi zvifat, a tim na
sniZeni jejich nemocnosti a umrtnosti, snizeni potencialnich dopadua zivocisné vyroby na lidské
zdravi, sniZzeni dopadi zivociSné vyroby na zivotni prostfedi, definovani mikrobialnich
determinantl produktivity zvifat a zlepSeni zdravotnich vlastnosti a kvality masa a mlé¢nych
vyrobki (Yeoman & White 2014). Usp&né se BMK jiz pouzivaji jako alternativa
K antibiotickym stimulatordm rustu v drubezaiském primyslu vzhledem k rizikiim, které
pfedstavuje nevybiravé pouZzivani antibiotik, ¢i jako probiotikum nebo dopln¢k krmiva pro
zlepsSeni uzitkovosti zvifat (Wang et al. 2014). Bylo zjisténo, ze BMK osidlujici TT zvirat
chrani své hostitele pred invazi a kolonizaci né&kolika druhy patogennich bakterii
prostfednictvim produkce riznych antimikrobialnich metabolitt a modulaci imunitni odpovédi
hostitele (Tootiaie et al. 2021). Bakterialni metabolity mohou také piimo ovliviiovat centralni
nervovy systém hostitele. Koncept nazvany napf. osa mikrobiota — stievo - mozek je sice
relativné mladou oblasti vyzkumu, zd4 se ale, Ze jiZ pouze prostd konzumace fermentovanych
potravin mize ménit naladu a mozkovou aktivitu zivocichd i ¢lovéka (Marco et al. 2017).
Konzumace fermentovanych produktt vede ke zlepSeni fady zdravotnich parametri (Ayivi et
al. 2020; Mathur et al. 2020), jsou ptirodnim zdrojem potencialné probiotickych kmeni BMK
a jejich uzivani je spojeno s vyznamnymi zdravotnimi ptinosy (Marco et al. 2017). Tyto
pozitivni u¢inky BMK zavisi na produkci bioaktivnich slozek uvolinovanych do potravy jako
vedlejsi produkty fermentacniho procesu (Mathur et al. 2020). Takové probiotické bakterie jsou
dlouhodobé vyuzivané pravé pro svou roli pii fermentaci potravin, a Siroka Skala kment se
tradiéné pouziva napt. jako startovaci kultury pfi vyrobé mléénych, masnych, zeleninovych
a pekaiskych produktd (Ayivi et al. 2020). Okyseleni zplsobené diky fermentaci a vzniku
kyseliny mlécné, a dal§i enzymatické procesy, pfispivaji k chuti, struktufe a udrZnosti
fermentovanych potravin a krmiv (Plumed-Ferrer et al. 2008). Proces udrznosti je téz znamy
jako biokonzervace, coz je alternativa pro prodlouzeni trvanlivosti a konzervaci potravin.
Protoze BMK pfirozené produkuji rizné bioaktivni metabolity, které napomahaji
biokonzervaci potravin, funguji jako antagonisticky, inhibi¢ni a antimikrobialni obranny
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systém, ktery pasobi I proti patogentim a MO zptisobujicim kazeni potravin ¢i krmiv. BMK tak
1ze vyuzit jako nastroj k zajisténi bezpecnosti a kvality potravinarskych vyrobka (Ayivi et al.
2020). BMK mohou rozkladat i bilkoviny v potravinach a produkovat rizné malé molekuly
peptida nebo volnych AMK. Naptiklad hlavni skupina laktobacilti v kefirové kultufe ma silny
rozkladny ucinek na mlé¢nou bilkovinu v mléce (Dallas et al. 2016). BMK zde degraduji
kasein, ¢imz snizuji alergenicitu mlé¢nych produkta (Iwamoto et al. 2019).

3.2.1 Systematika a bakterie mlé¢ného kvaseni

BMK se fadi do kmene Firmicutes (Vaughan et al. 2005; Alvarez-Cisneros & Ponce-
Alquicira 2018; Tootiaie et al. 2021) a zahrnuji velké mnozstvi druhl, z nichz pocetné
dominantni skupinou jsou laktobacily (Celed” Lactobacillaceae, ttida Bacilli, tad
Lactobacillales) (Vaughan et al. 2005). Laktobacilt je dnes rozlisovano vice nez 30 rodu.

V ptesném vymezeni rodd, spadajicich pod oznaceni BMK se ovSem rizni autofi ¢asto
neshoduji: Bamidele et al. (2022) uvadi 13 rodu: Carnobacterium, Lactobacillus,
Lactosphaera, Leuconostoc, Oenococcus, Enterococcus, Lactococcus, Pediococcus,
Paralactobacillus, Streptococcus, Tetragenococcus, Vaginococcus a Weissella. Rozd¢leni do
9 rodu zminuje Mu et al. (2018): kokoidni Lactococcus, Vagococcus, Streptococcus,
Leuconostoc a Pediococcus a ty¢inkovité Carnobacterium, Lactobacillus, Bifidobacterium
a Sporolactobacillus — zde tedy v&etnd bifidobakterii. Také Alvarez-Cisneros & Ponce-
Alquicira, 2018 tvrdi ze, druhy BMK patii ke dvéma kmentim: Firmicutes a Actinobacteria,
kde Firmicutes zahrnuji rody Aerococcus, Alloiococcus, Carnobacterium, Enterococcus,
Lactobacillus, Leuconostoc, Oenococcus, Pediococcus, Streptococcus, Tetragenococcus,
Vagococcus a Weissella a do kmene Actinobacteria piislusi pravé rod Bifidobacterium.,

Na zakladé¢ urc¢itych podobnosti bifidobakterii s BMK, nékterym spole¢nym vlastnostem,
a také diky spolecnému statusu potravinaiskych bakterii, ktery vede k jejich zaclenovani do
funk¢nich potravin, je mozné pro zjednoduSeni terminti smérem ke komercni sféfe a laické
vefejnosti bifidobakterie ,,fadit” k BMK (idealné s pouzitim zkratky BMK&B) (Vaughan et al.
2005).

Bakterie spojené s fermentovanymi mléénymi vyrobky patii do rodu Lactobacillus,
Lactococcus, Leuconostoc, Pediococcus, Bacillus, Propionibacterium a Bifidobacterium
(Ayivi et al. 2020). Z nich jsou laktobacily a bifidobakterie nejvice spojovany se zdravim lidi
a zvirat (Mu et al. 2018).

Pred nékolika lety probéhla v taxonomii zasadni skupiny BMK dramatickd zména,
doslo k reklasifikaci laktobacili. Studie hodnotila taxonomii celé skupiny bakterii na zakladé
celogenomového sekvenovani a autofi na zakladé zjisténych dat navrhli napf. rozdéleni
puvodniho rodu Lactobacillus do 25 novych rodd, se jmény jako: Amylolactobacillus,
Bombilactobacillus, Companilactobacillus, Lapidilactobacillus, Agrilactobacillus,

Schleiferilactobacillus, Loigolactobacilus, Lacticaseibacillus, Latilactobacillus,
Liquorilactobacillus, Ligilactobacillus, Lactiplantibacillus, Furfurilactobacillus,
Paucilactobacillus, Limosilactobacillus, Fructilactobacillus, Acetilactobacillus,

Apilactobacillus, Levilactobacillus, Secundilactobacillus a Lentilactobacillus (Zheng et al.
2020). Zheng et al. (2020) navrhuji také dalsi zmény, jako napt. Gpravu popisu celedi
Lactobacillaceae tak, aby zahrnovala rody ¢eledi Lactobacillaceae a Leuconostocaceae apod.
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Tvrdi totiz, ze ta dnes jiz historicka taxonomie, a¢ je hluboce zazita, Siroce pifijimana lé¢kaiskou
komunitou, potravinafskym primyslem a primyslem souvisejicim se zdravim, laiky, a je
pouzivand V narodnich a mezinarodnich ptfedpisech apod., brani vyzkumu zaméfenému na
pochopeni ekologie, fyziologie, evoluce a aplikaci této dtlezité skupiny mikroorganismd.

3.2.2 Charakterizace bakterii mlé¢ného kvaseni

BMK je obecné oznaceni pro rozmanitou skupinu grampozitivnich, nesporulujicich
(Tootiaie et al. 2021; Deng et al. 2022; Fijan 2023), katalaza negativnich, nepohyblivych,
mikroaerofilnich az anaerobnich, acidotolerantnich bakterii, které se bézné vyskytuji v riznych
prostiedich, véetné TT zvifat a cloveéka (Tootiaie et al. 2021).

Tato skupina bakterii je si pfibuznd spole¢nym metabolismem a fyziologii schopnou
b&hem fermentacnich procesii tvofit kyselinu mléénou (Plumed-Ferrer et al. 2008; Alvarez-
Cisneros & Ponce-Alquicira 2018; Deng et al. 2022; Fijan 2023). Kyselina mlé¢na vznika
béhem fermentace sacharidu, a to bud’to homofermentativni nebo heterofermentativni cestou
(Fijan 2023). V potravinarském prumyslu mohou rtizné bakterie fermentovat rizné substraty
a produkovat rtizné prumyslové suroviny béhem fermenta¢niho procesu (Wang et al. 2021).

Glukdza
Homofermentativni Heterofermentativni
Glukdza-6-P Glukoza-6-P
Fruktoza-6-P 6-fosfoglukonat
Fruktoza-1,6-DP Ribuliza-S—P
Glyceraldehyd-3-P —— Dihydroxidaceton-P Glyceraldehyd-3-P Acetyl-P
N
H,0 ¢ ¢
2 PI'UVaT Pyruvat Acetaldehyd
2 Laktat Laktat Etanol

Obrdazek 3 Schéma fermentace glukozy
(Upraveno dle Caplice & Fitzgerald 1999)

BMK jsou obecné mezofilni, ale mohou rist i pfi teplotach pod 5 °C a nad 45 °C.
Podobng, zatimco vétsina kment roste pii pH 4,0-4,5, nekteré kmeny jsou aktivni i pti pH 9,6
a jiné pii pH 3,2. BMK jsou také slabé proteolytické a lipolytické (Caplice & Fitzgerald 1999).
Maji komplexni nutri¢ni poZadavky na aminokyseliny, peptidy, derivaty nukleovych kyselin,
soli, mastné kyseliny nebo estery mastnych kyselin a zkvasitelné sacharidy (Zheng et al. 2020).
Morfologicky maji podobu kokl nebo ty¢inek, které se mohou vyskytovat samostatné, ve
dvojicich, jako tetrady nebo mohou tvofit fetizky (Alvarez-Cisneros & Ponce-Alquicira 2018;
Zheng et al. 2020).
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BMK se déli do dvou skupin na zakladé tvorby jejich konecnych metabolickych
produkti pti vyuziti glukdzy nebo jinych hexézovych cukrii viz obrazek ¢islo 3 (Bamidele et
al. 2022). Ty, které produkuji kyselinu mlécnou jako hlavni a jediny produkt jsou
homofermentory (Caplice & Fitzgerald 1999; Ayivi et al. 2020; Bamidele et al. 2022).
Vyuzivaji Embden-Meyerhof-Parnasovu drahu K tvorbé dvou molua laktatu z jedné molekuly
glukozy, ziskavaji tedy vice energie nez druha skupina (Caplice & Fitzgerald 1999),
heterofermentory, kteii z jedné molekuly glukozy tvoii ekvimolarni mnozstvi laktatu, ethanolu
a oxidu uhli¢itého (Ayivi et al. 2020; Widyastuti et al. 2021). Homofermentativni BMK jsou
napf. rody Pediococcus, Streptococcus, Lactococcus a nékteré laktobacily (Caplice &
Fitzgerald 1999) a heterofermentory napt. rody Leuconostoc, Wiessella a nékteré laktobacily
(Ayivi et al. 2020). Ptiklady homo a heterofermentativnich bakterii viz tabulka ¢islo 1.

Tabulka 1 Homo a heterofermentativni BMK
(Upraveno dle Janstova et al. 2012)

Bakterie homofermentativniho
kvaSeni

Bakterie heterofermentativniho
kvasSeni

Rod Lactobacillus

Rod Lactobacillus

L. delbrueckii ssp. bulgaricus

Limosilactobacillus fermentum

L. lactis Levilactobacillus brevis
L. helveticus Lentilactobacillus hilgardii
L. acidophilus Rod Streptococcus

Lacticaseibacillus casei

Streptococcus salivarius ssp.
thermophilus

Lactiplantibacillus plantarum

Rod Leuconostoc

Rod Lactococcus

Leuconostoc mesenteroides ssp.
dextranicum

Lactococcus lactis ssp. lactis, ssp.

Leuconostoc mesenteroides ssp. cremoris

cremoris
Rod Streptococcus -
Streptococcus faecium -
Rod Pediococcus -
Pediococcus acidilactici -

Tradiéni piistup k charakterizaci bakterii mlééného kvaseni byl zalozen na
fyziologickych a biochemickych ukazatelich. V posledni dobé se vSak zadsadnim néstrojem pro
charakterizaci BMK stala molekularni charakterizace (Ayivi et al. 2020). Pii pouziti
fenotypovych metod k identifikaci bakterii je interpretace vysledk testli zna¢né subjektivni
a ¢asov€ naro¢na, muze byt proto i méné spolehliva (Tang et al. 1998). Soucasné polyfazové
metody zahrnuji jak fenotypovou, tak genotypovou analyzu. Pouziti technik molekularni
biologie (napf. metody Next Generation Sequencing, NGS) vyrazné zjemnilo moznosti
odpovédi na mnohé otazky. Pokud jde o dnes standardni analyzy se ale tfeba na piikladu
markerového genu pro 16S rRNA, jednom z obecné¢ piijimanych postupt pro identifikaci druhti
bakterii, véetné BMK, ukazuje, ze tato metoda Casto nedokéaze fylogeneticky blizce ptibuzné
druhy nebo poddruhy BMK rozlisit (Reginensi et al. 2013).
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3.3 Bakterie mlééného kvaseni v travicim traktu hospodarskych zvirat
3.3.1 Velci, mali prezvykavci a jelenoviti

Skladba stfevni mikrobioty ptezvykavct se vyviji a méni diky riznym faktoram. Kvli
zménam ve sloZeni Zivin (napi. vlaknina, Skrob, bilkoviny a tuky) mikrobialni taxony, které
preferuji konkrétni substraty, obvykle vykazuji vyssi rychlost ristu, coz vede k rychlé zméné
slozeni stfevni mikrobioty. Velkd ¢ast MO vSak mutze byt VTT u zdravych jedinct
pozoruhodné stabilni po cela 1éta (Fassarella et al. 2021).

Narozdil od stabilni mikrobioty TT dospélych piezvykavci musi mikrobiota u mladsSich
jedinctt projit nékterymi zjevnymi zménami v zavislosti na obdobi, jako je obdobi od
nepiezvykavci do obdobi pfezvykavci, od obdobi pied odstavem po odstav, a od kolonizace
TT aerobnimi bakteriemi k jejich zaméné za anaerobni taxony. Diky ¢asové orientaci mezi
témito prechody je mozné napt. pfedvidat prijem u mladych piezvykavci, coz potencidlné
poskytuje pfileZitost pro vcasné intervence (napi. prebiotika, probiotika a synbiotika). Je
zfejmé, ze poruchy, jako jsou riiznd onemocnéni ¢i terapeutické antimikrobialni latky, mohou
vyvolat zmény mikrobialniho slozeni (Zhang et al. 2021). Pozorované rozdily ve skladbé
mikrobioty mezi jednodennimi a tfidennimi telaty ukazuji jejich nizkou podobnost ve srovnani
se vSemi ostatnimi v€kovymi skupinami. Je zde patrné, ze pouze n€kolik rodu je spole¢nych
pro bakterialni spoleCenstvo v primarnich fazich kolonizace a spektra zjisténa u dospélych
zvitat, ukazuji na odli$na a rychle se ménici bakterialni spole¢enstva béhem prvnich dnu Zivota.
(Jami et al. 2013). Obecné se ma za to, ze TT novorozence je prosté bakterii a mikrobialni
komunita rychle kolonizuje TT aZ po narozeni. Stfevni mikrobiom u malych pfezvykavci se
béhem prvnich 2 dnli po porodu vyrazné vyviji, @ mikrobialni bohatstvi a diverzita, stejné jako
dominantni bakterie, se v prubéhu Casu vyrazn¢ méni. Po odstaveni mikrobiom postupné
dozrava ve stabilni a komplexni mikrobialni spolecenstvi. Na trovni kmene byly v bachoru
novorozenych telat nalezeny majoritni Proteobacteria, po nich nasledovaly Bacteroidetes
a Firmicutes. S pfibyvajicim v€kem byly proteobakterie nahrazeny Bacteroidetes jako
prevladajicim kmenem. Po 2 tydnech komunita jiz nevykazovala vyznamné casové zmény na
urovni kmene, ale relativni pocetnost nékterych rodd se stale ménila; napt. Prevotella byla
nejvice se vyskytujici bakterii u telat ve 2 tydnech, ale v 6 tydnech ji nahradily Bacteroides
(Zhang et al. 2021). Nicméné identita a slozeni primarnich bachorovych bakterialnich
spolecenstev ziskanych kratce po narozeni a zmény, ke kterym v téchto spolecenstvech dochézi
v riznych fazich ristu zvitete, zlstavaji z velké ¢asti neznamé. U skotu se nékteré z rodu
objevily u tfidennich zvitat a byly pfitomny i v dospélém funkénim bachoru a jsou povazovany
za dualezit¢ pro jeho spravnou funkci. Mezi tyto rody patiil Coprococcus, Prevotella,
a Ruminococcus, rod obsahujici dva hlavni celulolytické bakterialni druhy — R. albus a R.
flavefaciens. Z nékolika analyz vyplynulo, ze nékteré¢ druhy osidlujici dospély bachor, 1ze
nalézt jiz v prvnich dnech Zzivota v predfunkénim bachoru. Celulolyticka bakterie R.
flavefaciens byla zjisténa ve vzorcich odebranych jednodennim telatim a jeji mnozstvi se
vyrazng zvysilo ve vzorcich odebranych tfidennim telatiim, zatimco R. albus se poprvé objevila
u tfidennich zvitat. Fibrobacter succinogenes, dal$i vyznamna celulolyticka bakterie, byla
zjiSténa pouze ve vzorcich od zvifat starych nejméné 2 meésice. Analyzovany byly také tfi
bachorové druhy klicového rodu Prevotella, které mohou tvoftit az 70 % bachorové bakterialni
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populace. Prevotella ruminicola byla nalezena u jednodennich zvifat, i kdyz v nepatrném
mnozstvi. Hlavnim produktem segmentace polysacharidd je téchto bakterii sukcinat. Ostatni
testované druhy rodu Prevotella se objevily pouze ve dvoumési¢ni a starsi vékové skupiné
a vykazovaly malé zmény mezi skupinami. Streptococcus bovis, ktery je povazovan za
utilizatora skrobu a fermentatora laktozy, byl nalezen v relativné vysokém mnozstvi ve vzorcich
od 1 a 3 dennich telat. Ve vzorcich star§ich vékovych skupin se jeho pocty snizily. V prvni den
zivota bylo mozné detekovat také utilizatory laktatu Selenomonas ruminantium a Megasphaera
elsdenii (Jami et al. 2013).

Mikrobiota bachoru se sklada z bakterii a archei (prokaryota) a také z hub a prvokil
I dalsich eukaryotickyché mikroorganismu, které se spoleéné podileji na fermentaci krmiva
ptijimaného hostitelem (Zhang et al. 2021). V bachoru dospé€lého skotu se vyskytovaly
celulolytické bakterie: Ruminococcus flavefaciens, Ruminococcus albus a Fibrobacter
succinogenes. Metanogenni archea byla pozorovana jiz ve véku jednoho dne. Do ¢trnacti dnt
véku je v bachoru pozorovana velkd funkéni rozmanitost, vcetn€ fibrolytickych
a metanogennich schopnosti (Yeoman & White 2014). Ze stievniho traktu piezvykavct bylo
izolovano nékolik zastupci BMK, patfi mezi né¢ druhy rodd Lactococcus, Leuconostoc,
Streptococcus, Pediococcus, Ruminococcus a Lactobacillus. Konkrétné z bachorového ingesta
krav a koz byly zjistény: Lactiplantibacillus plantarum, Limosilactobacillus fermentum,
Lactiplantibacillus  pentosus, Levilactobacillus brevis, Lentilactobacillus buchneri,
Secundilactobacillus collinoides a Leuconostoc mesenteroides (Nnawuihe et al. 2018). Dale
i druhy bifidobakterii, jako napi.: B. adolescentis, B. longum ssp. longum, B. boum, B.
pseudolongum ssp. globosum, B. mericicum a B. ruminantium. (Vyskyt B. adolescentis, B.
longum ssp. longum je bézny i v TT ¢lovéka). Kmeny bifidobakterii, izolované z TT jehiat,
byly identifikovany jako B. animalis ssp. animalis, B. choerinum, B. pseudolongum ssp.
globosum a B. pseudocatenulatum (Bunesova et al. 2014).

SloZeni stfevni mikrobioty jeleni se dramaticky zménilo vlivem zmén Zivotniho
prostiedi. Stale vSak chybi komplexni pochopeni u¢inkti environmentalnich faktord na jejich
sttevni mikrobiotu (Zhang et al. 2023). Bylo zjisténo, ze ptevladajici bakterialni kmeny
u n¢kolika druht jelenovitych jsou Firmicutes, Bacteroidetes, Proteobacteria a Actinobacteria;
tato zjisténi jsou v souladu s pfedchozimi zjisténimi tykajicimi se stievni mikrobioty jinych
prezvykavci (Tanca et al. 2017). V piipadé jelena sika bylo tenké stievo kolonizovano nejméné
riznorodou mikrobiotou, zatimco mikrobidlni komunita v tlustém stfevé (shromdzdénd ze
slepého stieva, tlustého stfeva a kone¢niku) vykazovala nejvyssi diverzitu. Vysledky byly
podobné ptedchozim zjisténim pro predodstavend jehiata, kozy a druhy skotu, ale odlisné od
vysledki ziskanych u monogastrickych zvifat a dribeze. Podobné, jako u ostatnich
ptezvykavci prevazuji v TT jelent sika Firmicutes a Bacteroidetes. Pocty Firmicutes byly ve
stfevech vyznamné vyss$i nez v bachoru, zatimco u Bacteroidetes tomu bylo pravé naopak.
Mnozstvi bakteridlnich vSak reaguji na prostiedi, stravu, 1é€bu antibiotiky a obdobim ristu,
a pomér Firmicutes/Bacteroidetes (pomér F/B) je dilezitym indexem odrdZejicim mikrobialni
situaci v TT. Podobné vysledky byly ziskany v nékolika dal$ich studii na pfezvykavcich, které
ukazaly, ze segmenty Zaludku a stfev jsou u jelent sika kolonizovany zcela odliSnymi mikroby.
Bakterie Prevotella byly dominantni v bachoru, ¢epci, knize, slezu, zatimco zastupci Celedi
Christensenellaceae byly pfevazné pozorovani ve stievé (tenké, slepé, tlusté, kone¢nik). Rod
Prevotella byva pozitivné spojovan s dietou bohatou na vlakninu a hraje klicovou roli pfi
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fermentaci komplexnich polysacharidi, zlepSeni metabolismu gluk6zy a podpote hromadéni
tuku (Hu et al. 2022).

3.3.2 Koné a osli

Ve studii zroku 2020 Edwards et al. zjistili odliSnou mikrobiotu osla Vv porovnani
s mikrobiotou ponika i ponika x osla. Tyto rozdily se tykaly vyssiho relativniho poctu
arozmanitosti taxonti se znamou nebo piredpoklddanou ulohou pfi rozkladu rostlinného
materialu. Tato zjiSténi jsou v souladu s diive popsanou lepsi degradaci vldkniny u osli ve
srovnani s poniky a naznacuji, Ze mikrobiota zadniho stfeva zde hraje zasadni roli. Studie dle
Costa et al. (2015) ukazuje, Ze stievni mikrobiota se mezi nékterymi oddily koniského stievniho
traktu zna¢né lisila, ale mezi sousednimi oddily byly variace mensi. Rostouci diverzita nalezena
V bakteridlnim slozeni smérem k distalnimu stievu svédci o slozitosti tohoto prostiedi.

Mikrobiotu zadniho stéeva koni tvoii bakterie, anaerobni houby, archea, prvoci a viry.
Z téchto MO byly dosud studovany predevsim bakterie. Anaerobni houby a nékteré bakterie
jsou v zasad¢ jedinymi MO zadniho stfeva, které se piimo podileji na rozkladu vlakniny.
Archea a viry nejsou schopny rozkladat vlakninu a protozoa se na rozkladu vlakniny v zadnim
stieve kon¢ podileji jen omezené (Edwards et al. 2020).

BMK tvoii hlavni sloZzku mikrobioty v TT, zejména v tlustém sttevé, a produkuji vétSinu
TMK  vyuzivanych jako zdroj energie. Produkce antimikrobialnich sloucenin véetné
antimikrobidlnich peptidi mulze branit rGstu patogentt a udrzovat zdravou mikrobidlni
rovnovahu v TT. Bakterie mlécného kvaseni mohou také hrat roli pfi stimulaci imunitniho
systému (Dicks et al. 2014). Mezi bakteriemi produkujicimi kyselinu mléénou ve stievnim
traktu koni pfevazovali zastupci rodu Lactobacillus, ale byly mezi nimi i bakterie produkujici
D-laktat, které byly blizce ptibuzné Mitsuokella jalaludinii (Al Jassim et al. 2005),
gramnegativni nesporulujici bakterii, popsané teprve v roce 2002 (Lan et al. 2002).

Pfevazujicimi  identifikovanymi laktobacily byly Ligilactobacillus salivarius
a Limosilactobacillus mucosae. Ligilactobacillus salivarius byl izolovan z obsahu tlustého
stieva, konecniku i Zaludku. To naznacuje potencidl této bakterie existovat v extrémnich
hodnotach pH a naznacuje, ze miize pfispivat k akumulaci kyseliny mlééné jak v Zaludku, tak
v zadnim stievé (Al Jassim et al. 2005).

V piipad¢ mladych osli vykazovala diverzita a bohatost stfevni mikrobioty vyrazné
mensi podobnost oproti dospélym oslim. Ukdzalo se, Ze diverzita a bohatost rostly s vékem,
ale vysoce individualni variace mikrobidlniho sloZeni byla pozorovéana jiz v 1. mésici stafi
zvitete. Slozeni a struktura mikrobidlniho spolecenstva méla v kazdé veékové skuping
charakteristické rysy v souladu s funk¢ni stabilitou mikrobioty. Tyto analyzy ukazaly, ze
Bacteroides, Lactobacillus a Odoribacter jsou dominantnimi bakteriemi u mladych oslt (1. a 3.
meésic stafi) a pocty téchto bakterialnich skupin maji tendenci s v€kem klesat, zatimco rod
Streptococcus je nejhojnéjsim bakterialni skupinou u dospélych oslt (mésice 7, 12 a 24) (Xing
et al. 2020).

Mezi nejhojnéjsi taxony zjisténé v horni ¢asti TT koni pattily Lactobacillus sp.,
Streptococcus sp., Actinobacillus sp., Sarcina sp. a pfesné neidentifikované bakterie z ¢eledi
Enterobacteriaceae. Nejhojnéji zastoupenymi taxony, zjisténymi ve slepém stievé a tlustém
stieveé, byly zastupci Bacteroidales, Prevotella, fad Clostridiales, ¢eledi Lachnospiraceae
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a Ruminococcaceae. 1 kdyz se relativni zastoupeni kmend mezi jednotlivymi oblastmi TT
meénilo, tyto zmény probihaly pozvolna po jeho celé délce a piechod z horni do dolni ¢asti TT
byl mnohem mén¢ zietelny (Ericsson et al. 2016). Nicméné o mikrobioté tenkého stieva koni
existuje pomérné¢ malo informaci. Stejn¢ jako u ostatnich druhti zvifat vSak celkovy pocet MO,
kontinualn¢ stoupa od dvanactniku ke ky¢elniku. Ve dvanactniku pievazuji laktobacily (Bomba
etal. 2006). Dle zpravy Al Jassim et al. (2005) byly zachyceny v Zalude¢nim i rektalnim obsahu
koné¢ BMK Lactobacillus delbrueckii, podobné tém, které se bézné vyskytuji ve
fermentovanych potravinach véetné jogurtu a tradi¢nich syra.

Pocty anaerobnich celulolytickych bakterii ve slepém stievé koni se vyznamné nelisi
mezi poniky a osly krmenymi stejnou dietou. Pfevaha Firmicutes ve fekalni mikrobioté vSech
konovitych pozorovana v této studii je v souladu s piedchozimi zpravami o konich/ponicich,
oslech a tibetskych divokych oslech v zajeti. Slozeni fekalniho spoleCenstva prokaryot
a anaerobnich hub se u jednotlivych typt koni ale vyznamné lisilo. Bylo napf. zjisténo, ze osli
anaerobni houbovy izolat Piromyces citronii je, pokud jde o rozklad celulozy vykonné&jsi nez
izolat téhoz druhu pochazejici z ponika. Anaerobni houby jsou vykonnymi rozkladaci vlakniny

diky kombinaci invazivniho rtstu a Siroké Skaly vysoce ucinnych enzymut (Edwards et al.
2020).

3.3.3 Prasata

Nejveétsi pocet bakterialnich kmend byl identifikovan v mikrobioté vazané na sliznici
kycelniku. Celkov€é v mikrobiot¢ ve stfevnich nikdch prasat dominovaly Firmicutes,
Proteobacteria, Bacteroidetes, Actinobacteria a Cyanobacteria. Mikrobialni sloZeni se vyrazné
ménilo od kycelniku k tlustému stievu (Zhang et al. 2018). Koncentrace bakterii v obsahu
zaZivaciho traktu prasat jsou mnohem vyssi ve slepém a tlustém stfevé nez v proximalné;jSich
¢astech traktu. V mikrobioté dominuji striktni anaeroby a nejpocetnéjsSimi druhy jsou pfisluSnici
rodu Bacteroides, Selenomonas, Butyrivibrio, Lactobacillus, Peptostreptococus a Eubacterium
(Bomba et al. 2006).

U velmi mladych selat jsou Escherichia coli spolu sdruhy rodu Lactobacillus
a Streptococcus dominantnimi bakteriemi vSech stfevnich segmenti. Ptitomnost laktobacild
jako soucasti normalni mikrobioty v organismu stfevniho traktu prasat je povazovana za
hostitelsky prospésnou (Bomba et al. 2006). Sedmy den po narozeni vykazovala zdrava selata
vysSi pocetnost Prevotellaceae, Lachnospiraceae, Ruminocacaceae a Lactobacillaceae ve
srovnani s jedinci, trpicimi prijmem (Dou et al. 2017).

V horni ¢asti tenkého stfeva prevazuji laktobacily a streptokoky tolerantni ke kyselinam.
Distalni ¢ast tenkého stieva (kycelnik) si udrzuje rozmanitéj$i mikrobiotu a vyssi pocet bakterii
(10%/g obsahu), nez horni &ast stfeva a je povazovana za prechodnou zonu piedchazejici
tlustému sttevu (Gaskins et al. 2002). To potvrzuje i Zhang et al. (2018) udaji o poctech bakterii
v tlustém stievé (10 — 10'%/ml) ve srovnani s poéty MO V tenkém stfevé (10% — 108/ml).
V tlustém stfevé jsou idealni podminky pro rist MO, prostiedi je bohaté na substraty a je zde
neutralni pH. Kmeny Firmicutes a Proteobacteria dominovaly v kycelniku a predstavovaly
vétsinu luminalniho a na sliznici vazané mikrobioty. Pti piechodu z tenkého stieva do tlustého
stfeva se ale zvysil pocet luminalnich i slizni¢nich Bacteroidetes. Vzhledem k citlivosti na pH
dominovaly grampozitivni Firmicutes na mirn¢ kyselych urovnich pH okolo 5,5, zatimco
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Bacteroides spp. je ptekonaly na trovnich pH blizkych neutralnim okolo 6,7. Prudce snizené
koncentrace kysliku v tlustém stievé umoznuji vysokou zatéz anaerobi, jako jsou Bacteroides
spp., Clostridia a dalsi rody vramci Clostridium (véetné Ruminococcus, Butyrovibrio,
Fusobacterium, Eubacterium a Peptostreptococcus) Mikrobiota schopna degradovat
komplexni sacharidy, véetné Bacteroidetes a nékterych celedi Firmicutes (Veillonellaceae,
Lachnospiraceae a Ruminococcaceae) je Vv tlustém stievé bohaté zastoupena a intenzita
mikrobidlni fermentace je zde vysokd, coz je indikovano vice nez Sndsobnym zvysenim
produkce SCFA oproti tenkému stievu. Po celé délce TT byly mezi kycelnikem a tlustym
sttevem nalezeny velké rozdily u Bacteroietes, Firmicutes a Proteobacteria. Na urovni ¢eledi
bylo vtlustétm stievé nalezeno vice Prevotellaccae, a méné Enterobacteriaceae,
Campylobacteraceae, Helicobacteraceae a Desulfovibronaceae, oproti kycelnikové ¢asti.
Metabolity detekované v TT prasat jako primarni zluCové kyseliny, taurin a glycin
akonjugované zluCové Kyseliny, pozitivné korelovaly s vyskytem Lactobacillaceae,
Enterobacteriaceae, Clostridiaceae, Peptostreptococcaceae, zatimco sekundarni zluCové
kyseliny, acetat, propionat, butyrat a valerat pozitivné korelovaly s Prevotellaceae,
Acidaminoccaceae, Ruminococcaceae, Lachnospiraceae, Desulfovibronaceae, Veillonellaceae
(Zhang et al. 2018).

Z traviciho traktu domacich prasat nebo selat byly téz izolovany specifiké
bifidobakterie: B. longum ssp. suis, B. choerinum, B. psychroaerophilum, B. pseudolongum ssp.
pseudolongum, B. thermacidophilum ssp. porcinum, B. thermophilum a B. boum (Bunesova et
al. 2014).

3.3.4 Kiralici

Ve sttevni mikrobioté kralikii nachdzime mikrobialni zastupce pattici do rtiznych fisi:
prokaryotni bakterie i archea, a eukaryotna, jako protozoa, houby a fasy. Bakterie jsou dominuji
kvantitou i poctem zastupct ruznych taxont (Cotozzolo et al. 2020). U kralikd je hojna
bakterialni komunita pfitomna v celém slepém stievé a v tvrdém a mékkém trusu (10%°- 10*2
/g), zatimco archedlni populace se odhaduje na 107 (dle kopii genu pro 16S rRNA, viz 3.2.2
Charakterizace bakterii mlééného kvaSeni) na gram obsahu slepého stieva. Pokud jde
0 eukaryota, zda se, Ze travici ekosystém slepého stieva kralika postrdd4a anaerobni houby
a prvoky, o pritomnosti kvasinek (Cyniclomyces guttulatus) ve slepém stievé se diskutuje
(Combes et al. 2013). Nejhojnéjsim je kmen Firmicutes, jehoz zastupci piedstavovaly piiblizné
40 % stfevni mikrobioty, krom¢ Zzaludku, kde pfedstavoval 68 % slozeni mikrobioty. Druhym
nejpocetnéjsim kmenem byly Bacteroidetes v tlustém stievé a v zaludku. Naopak v tenkém
stieve prevazovaly Euryarchaeota. DalSimi identifikovanymi bakteriemi byly VVerrucomicrobia
ve slepém stievu, Patescibacteria a Actinobacteria s vyskytem v la¢niku (Cotozzolo et al. 2020).
Bifidobakterie byly izolovany ze vzorka krali¢iho trusu, jednalo se o druhové specifické B.
magnum, B. cuniculi a B. saeculare (Bunesova et al. 2014).

3.3.5 Drubez

Ptaci ve svych utrobach, podobné jako ostatni obratlovei hosti rozmanit¢é MO
s dominantnimi kmeny Firmicutes a Proteobacteria, a dale Actinobacteria, Bacteroidetes,
Fusobacteria a Campilobacterota (Wang et al. 2022).
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Ve studii Wang et al. (2022) tykajici se mikrobioty u riznych druht ptakt, uvadeji, ze
dominantnimi bakteridlnimi rody byly Escherichia-Shigella, Turicibacter, laktobacily
a klostridie. Mezi ekologickymi typy ptacich hostitelil byly rozdily. Napft. relativni pocetnost
Escherichia a Shigella byla nejvyssi u vodnich ptakt a nejnizs$i u suchozemskych ptakd.
nejvyssi pocetnost klostridii. Relativni pocetnost Turicibacter byla nejvyssi u vodnich ptaku.
V porovnani suchozemskych ptakii a vodnich se zjistilo, ze primérnd relativni Cetnost
Proteobacteria u suchozemskych ptakl byla vyrazné nizsi nez u vodnich ptaka. U vrubozobych
primérnd relativni pocetnost Campilobacterota byla vyznamné vyssi nez u suchozemskych.
Firmicutes a Bacteroidota jsou hlavnimi bakteridlnimi skupinami hrabavych.

Literarni zdroje uvadéji, ze v kufecim TT se nachazi vice nez 900 druhd bakterii
(Apajalahti et al. 2004). K osidlovani stfeva dribeze dochazi jiz v prvnich hodinach po
vylihnuti. Nejprve pfevladdaji grampozitivni bakterie streptokoky, laktobacily), pozd¢ji se
objevuji i gramnegativni anaerobni mikroorganismy (Rada & Havlik 2010). N¢kolik studii
u kurat (Gallus gallus domestica) ukazalo, ze laktobacily jsou hlavni bakterialni skupinou
Vv celém tenkém stieve (dvanactnik, la¢nik a kycelnik), zatimco Clostridium spp. a Bacteroides
spp. jsou dominantni ve slepém stievé (Kim et al. 2023). Také vétsina bakterii ve svalnatém
zaludku jsou laktobacily, enterokoky, laktdza-negativni enterobakterie a koliformni bakterie.
Nejniz$i hustota bakterii z tenkého stieva je ve dvanactniku, kvali kratké dobé prichodu
a zfedéni traveniny sekretovanou zluci. Bakterialni komunitu ve dvanéctniku tvofi pfedevsim
Klostridie, streptokoky, enterobakterie a laktobacily (Shang et al. 2018). Podobna bakterialni
spoleCenstva byla nalezena ve voleti a svalnatém zaludku. Shodné zde byly objeveny
dominantni laktobacily. Mezi dal§i hojné druhy patiily Clostridiaceae, Enterococcus
a Vv pfipad¢é volete také unikatni bifidobakterie a Enterobacteriaceae (Deusch et al. 2015).
V celém stieveé kurat se nachazely bifidobakterie jako: B. pullorum a B. gallinarum (Bunesova
et al. 2014). U brojlert je od tietiho dne zivota v celém traktu pfitomno také velka a stabilni
populace laktobacilti. Mikrobiota slepého stieva je sloZena ze striktnich anaerobti a nejcastéji
izolovanymi bakteriemi byly anaerobové, jako rody Eubacterium, Clostridium, Fusobacterium,
Bacteroides, Bifidobacterium, Peptostreptococcus a Lactobacillus (Bomba et al. 2006).
Nicméné se ukazalo, Ze navzdory riznym fazim vyvoje sttevni komunity v kyc¢elniku, byly zde
nejdominantnéjsi laktobacily (Lu et al. 2003). Jejich pocty byly vyssi ve voleti, proventrikulu,
zaludku, dvanactniku, la¢niku, kycelniku a rektu oproti stavu ve slepému stievu. Nejvyssi
diverzita laktobacili byla zaznamenana ve voleti. Zde byly dominantnimi druhy
Limosilactobacillus reuteri, Lactobacillus johnsonii a Lactobacillus acidophilus, méné
pocetnym pak byl Lacticaseibacillus paracasei. Ve voleti, proventrikulu, zaludku, slepém
sttevu a rektu mél nejvyssi zastoupeni Limosilactobacillus reuteri, ve dvanactniku, la¢niku
a kycelniku Ligilactobacillus aviarius. Lze tedy vyvodit, ze horni trakt je vice osidlen
laktobacily nez dolni. Obecné se ma za to, Ze laktobacily dominuji v piedni ¢asti tenkého stieva,
ve voleti, a v prostredi epitelovych bun¢k dvanactniku a lacniku (Wang et al. 2014).

Nejveétsi pocet identifikovanych organismt v krutim TT patfil do kmene Firmicutes.
Jejich mnozstvi bylo vétsi v distalni casti traktu, oproti proximalnimu. Zastupci
Lactobacillaceae a Peptostreptococcaceae byly nejcastéjSimi  bakteridlnimi  celedémi
nalezenymi v laéniku. Ve slepém stievu mezi dominantni MO patiily zastupci celedi
Lachnospiraceae a Ruminococcaceae. Klostridie a Oscillospiraceae byly vyznamngjsi
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Vv distadlnim neZ v proximalnim tseku traktu, kde bylo vice Erysipelotrichaceae, Aerococcaceae
a Staphylococcaceae. MO pattici do kmene Bacteroidota tvofily jen malé procento celkového
sloZzeni ve srovnani s Firmicutes. V la¢niku je tvorily predevSim Bacteroidaceae, zatimco
Vv slepém stfevu prevazovaly Rikenellaceae. Bakterie z kmene Proteobacteria byly zastoupeny
predevsim Celedi Enterobacteriaceae a nachazely se vice v proximalnim traktu nez v distalnim.
Aktinobakterie, zastoupené hlavné celedi Corynebacteriaceae, byly nalezeny v laéniku
(Rzeznitzeck et al. 2022).

3.3.6 Bézci

V TT ptaka zije méné obligatnich anaerobl a vice fakultativnich anaerobti nez v TT
savcl, ale nelétavi ptaci maji vice obligatnich anaerobu nez Iétavi ptaci v poméru ke sttevnim
mikrobidlnim spolecenstviim. Velci nelétavi ptaci navic hosti homogennéjsi mikrobiomy nez
napt. mensi pévci. Pstros i emu patii samoziejmé mezi prvni zminiovanou skupinu (Kim et al.
2023).

V mikrobiomu slepého stfeva emu bylo zjisténo vice gend MO, nez obsahovaly
segmenty tenkého stieva, které se podileji na ochranné nebo imunitni odpovédi na stfevni
patogeny. Mikrobialni traveni a fermentace probihd pievazné v la¢niku a slepém stievu.
Podobn¢ jako u vétSiny ptacich druht prevladaly ve stfevni mikrobiot¢ emu Firmicutes
a Proteobacteria, s niz§im zastoupenim Bacteroidetes a Actinobacteria (Kim et al. 2023). Song
et al. (2020) zjistili u pstrosit nejmensi mnozstvi proteobakterii, V porovnani s 1étajicimi savci
a ptaky. Proteobacterie uemu tvofily na arovni kmene piiblizné¢ 30 % mikrobioty a byly
rovnomérng rozlozeny mezi jednotlivé stfevni segmenty. Firmicutes dominuji ve slepém stifevu
prevazné bylozravého pstrosa Struthio camelus. Firmicuta zde hraji klicovou roli pfi rozkladu
vlakniny na TMK, které poskytuji hostiteliim energii. Firmicutes byly u emu nejdominantné;jsi
v la¢niku, o dominanci se délily s Proteobacteria v dvanactniku a kyc¢elniku. Diky Firmicutes
jsou emu schopni stravit az 45 % vlakniny v potravé. U emu naopak ve slepém stievu prevazuji
Bacteroidetes. Bakteroidetes obecné produkuji, jako koneény produkt fermentace butyrat,
u kterého se predpokladaji protinddorové ucinky, a hraje tak roli pfi udrZzovani zdravého stfeva.
Vysoky vyskyt Bacteroidetes se nachazi také v slepém stievu zmifiovaného pstrosa Struthio
camelus, coz muze podporovat hypotézu, Ze Bacteroidetes hraji specifickou roli pii rozkladu
celulozy a dalsich rostlinnych materiali. Analyzy ukdzaly, ze detoxikaci rostlinného materialu
a chemickych latek z prostiedi zfeymé provadi mikrobiota tenkého stfeva, zejména ta v laéniku
(Kim et al. 2023).

Aktinobakterie, zejména bifidobakterie, se podileji na biodegradaci rezistentnich
sacharidi rostlinného piivodu, pfiC¢emz aktinobakterie jsou v kycelniku emu zcelého TT
nejhojnéjsi (Kim et al. 2023).

3.3.7 Ryby

Zda se, Ze stievni mikrobiota ryb je nezanedbatelné zavisla na okolnim prostfedi a méni
se v zavislosti na zménach v TT, vlastnostech vody a zatizeni mikrobialnich spolecenstev
Vv prostfedi. Zatimco mikrobidlni komunita se méni s zivotni f4zi a stanovi§tém, u mnoha druhti
se béhem prvnich 50 dnl Zivota vytvoii relativné stabilni stfevni spolecenstvi. Bylo také
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zjisténo, ze zastupci BMK nejsou zasadnimi slozkami stfevni mikrobioty sladkovodnich
I mofskych ryb (Uma et al. 2020).

U jednotlivych rybich reprezentantd se setkdvame s riznorodosti v zastoupeni MO
Vv jejich TT. Celkov¢ je napf. stfevni mikrobiota kapra obecného rozmanita, ale prevladaji v ni
Ctyfi kmeny: Proteobacteria, Bacteroidetes, Fusobacteria a Firmicutes (Chang et al. 2023).
SloZeni stfevnich mikrobioma sladkovodnich ryb se 1isi v disledku rozdilnych podminek
prostiedi, v némz ziji. Ve sttevech sladkovodnich druhti ryb nachézime zastupce bakterialnich
rodd  Acinetobacter, Aeromonas, Flavobacterium, Lactococcus, Pseudomonas, obligatni
anaeroby (Bacteroides, Clostridium a Fusobacterium) a prislusniky ¢eledi Enterobacteriaceae.
Omezeny pocet bakteridlnich taxonl nalezenych ve stfevech nékterych druhd ryb mize svédcit
nejen o nizké diverzité téchto bakterii, ale mize byt zptisoben i nedostate¢nymi znalostmi
onich. V qtrobach moftskych ryb dominuji Alcaligenes, Alteromonas, Aeromonas,
Flavobacterium, Carnobacterium, Moraxella, Micrococcus, Pseudomonas a Vibrio. Analyzy
stfevni mikrobioty rybich larev a potéru 24 moiskych i sladkovodnich ryb ukazal, ze nejéastéji
zjisténymi bakteriemi byly Vibrio, Pseudomonas, Cytophaga, Flavobacterium a celed
Enterobacteriaceae (Uma et al. 2020).

BMK (napt. Lactococcus raffinolactis) byly detekovany u sladkovodnich ryb,
konkrétné¢ u druhtt Hypophthalmichthys molitrix, Cyprinus carpio, Ictalurus punctatus ci
Carassius cuvieri. U kapra obecného (Cyprinus carpio) a sumce (Ictalurus punctatus) nalezeny
Bacteroides, s potencialem produkovat vitamin B12 a bakterie rezistentni k vankomycinu
(Cetobacterium somerae). Dale se Vanalyzovanych TT vyskytovaly — Aeromonas,
Bacteroidaceae a Clostridium produkujici amylazu, ktera hraje dtlezitou roli pfi traveni Skrobu
(Uma et al. 2020).

3.3.8 Vcely, ¢melaci

Stievo evropskych véel medonosnych (Apis mellifera), ma rtiiznorodou mikrobiotu a je
znamo, ze je obsazeno piiblizné 70 % gramnegativnich bakterii, 27 % grampozitivnich bakterii
a 1 % kvasinkami (Tootiaie et al. 2021). Bakterie v TT v¢el tedy viditelné pocetné pievazuji
a jejich pocet u dospélého jedince ¢ini zhruba 10° bakterialnich bunék (Engel & Moran 2013).
V komunité stitevni mikrobioty A. mellifera se vyskytuje nékolik bakterialnich druhd, které jsou
specifické pro véely a jsou pfenaseny prostiednictvim socidlnich interakei mezi jednotlivci.
Podle dostupnych informaci existuje ve stievé véel pét hlavnich bakterialnich skupin: 1)
skupiny gramnegativnich bakterii (naptf. Snodgrassella alvi, Gilliamella apicola), 2) kmene
Proteobacteria a grampozitivnich Firmicutes (Lactobacillus), 3) kmen Actinobacteria (napf.
Bifidobacterium asteroides), 4) maly pocet druhti Proteobacteria (napi. Frischella perrara,
Bartonella apis, Parasaccharibacter apiu) a 5) zastupci Gluconobacter (Kwong & Moran
2016). Travici trakt dosp€lych véel je osidlen spiSe anaerobnimi bakteriemi, byly zde nalezeny
koliformni bakterie, enterokoky, stafylokoky, Bacillus sp., Pseudomonas sp., mikroskopické
houby a kvasinky (Kacaniova et al. 2009).

Hojné byly ve stfevech vcel stanoveny druhy BMK, které jsou povazovany za velmi
dilezité pro zdravi hostiteld. Neékteré tyto druhy maji potencial byt vyuzity jako probiotika
(Tootiaie et al. 2021). Tyto kmeny BMK jsou specifické pro vcely a jsou schopny produkovat
bioaktivni slouceniny, které synergicky pusobi jako Sirokospektralni antimikrobialni latky proti
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n¢kolika patogenim (Serratia marcescens, Eschericia coli, methicilin-rezistentni
Staphylococcus aureus, Klebsiella aerogenes, Salmonella typhi, Pseudomonas spp., Klebsiella
spp., Proteus spp., S. aureus a Bacillus subtilis) (Niode et al. 2020). Typické stievo dospélych
véel je Casto kolonizovano probiotickymi laktobacily, a bakteriemi roda Bifidobacterium
a Bacillus (Rada et al. 1997), konkrétnimi zastupci BMK jsou napi. Apilactobacillus kunkeei,
Fructobacillus fructosus, Lactobacillus johnsonii, Enterococcus faecium a rod Micrococcus
(Niode et al. 2020).

V kycelniku vcel byly zjistény druhy Snodgrassella alvi a Frischella perrara které,
aktivuji vrozeny imunitni systém, dale Gilliamella apicola degradujici pektin a Bartonella apis
podporujici odolnost vii¢i chorobam. V kone¢niku byly bedle laktobacili, degradujicich pektin,
identifikovany také bifidobakterie (viz B. asteroids, vyse), které mohou prostiednictvim
glykosidazy a pektinesterazy rozkladat pyl, bakterie rodu Gluconobacter a druh
Parasaccharibacter apium (Tootiaie et al. 2021). Dominantnim bakterialnim druhem
u italskych vcel byl Apilactobacillus kunkeei hojny na jafe a v 1été, ale v zim¢ zde témét chybél.
Apilactobacillus kunkeei, Lactiplantibacillus plantarum a Lactobacillus apis byly nalezeny ze
sttevniho traktu asijské véely A. florea, ktera pochézela z riiznych oblasti franu. Ze stieva A.
nigrocincta z Indonésie byly izolovany rody Enterococcus, Fructobacillus, Lactobacillus,
Lactococcus, Leuconostoc, Vagococcus a Bifidobacterium (Niode et al. 2020). U rodu
Bifidobacterium konkrétné B. asteroides a B. coryneforme. Druh B. indicum byl nalezenv TT
v¢el A. cerana a A. dorsata z Filipin a Malajsie. Druhy B. bombi, B. actinocoloniiforme a B.
bohemicum byly izolovany ze stieva ¢melakd. U véel medonosnych, kde se pocet bifidobakterii
pohyboval od 2 do 8 % z celkového poctu bakterii, se zda, Ze nej¢astéjsim druhem je B. indicum
(Bunesova et al. 2014).

Jednou z bioaktivnich slozek v BMK, ktera je izolovana ze stfeva véely medonosné, je
AMP, velmi dulezitd souCdst imunitniho systému, ktera je také vhodnou alternativou
k soucasné 1é¢be¢ antibiotiky nebo prevenci mikrobialnich infekci (Niode et al. 2020). Dle
Forsgren (2010) vykazovaly nékteré izolaty bifidobakterii antagonistickou aktivitu vuci
Paenibacillus larvae. Krom¢ toho byly nékteré izolaty bifidobakterii ze stfevniho traktu
japonskych véel schopny inhibovat riist Melissococcus plutonius in vitro, coz naznacuje, Ze tyto
izolaty jsou potencidlné vhodné pro pouziti jako probiotika ve vcelafstvi. BMK disponuji
potencialnimi  zdroji antibakterialnich latek, které jsou UCinné proti patogennim
gramnegativnim a grampozitivnim bakteriim (Kenfack et al. 2018).

3.3.9 Jedly hmyz

cey

Mezi mikroorganismy Zzijici ve stievech hmyzu obecné mohou patfit bakterie, archea,
houby a protista. Tato bakterialni spolecenstva se velmi lisi co do velikosti, sloZeni, umisténi
a funkci ve stfevé. Zhruba 10° bakterialnich bunék se vyskytuje v TT u dospélého cvréka
domaciho (Acheta domestica), zatimco TT dospélé kobylky (Melanoplus sanguinipes)
obsahuje pouze asi 10° bakterii. Nejvyssi pomér celkové stfevni mikrobialni biomasy
k hmotnosti hostitele maji nékteti detritivoii a dievokazni brouci, véetn¢ termiti, cvrcku, Svabu.
Rozmanitost spolecenstev je vyssi ve sttevech hmyzu, jako jsou néktefi brouci a termiti, kteti
se zivi dfevem nebo detritem. Jinak se zda, Ze na Grovni fadu hmyzu existuje jen malo Sirokych
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taxonomickych vzorct, ackoli n¢které skupiny maji specifické vazby na urcité druhy bakterii
(Engel & Moran 2013).

Piimo ve stfevech hmyzu se bézn€ vyskytuje cela fada bakteridlnich kment, vcetné
Gamaproteobakterii, Alfaproteobakterii, Betaprotecobakterii, Bacteroidetes a Firmicutes, se
zastupci laktobacilt, Actinomycetes, Spirochetes, Verrucomicrobia, Actinobacteria a rodu
Bacillus, Clostridium a dalsich (Engel & Moran 2013).

Mikrobiom hmyzu zahrnuje bakterie, viry a houby nachazejici se v zaludku, ale
I v jinych ¢astech jejich téla. V celém téle tzv. jedlého hmyzu (nejen v TT) byly identifikovany
bakterialni druhy rodd Staphylococcus, Bacillus, Pseudomonas, Micrococcus, Erwinia,
Clostridium, Acinetobacter, Streptococcus, laktobacily a také pfislusnici celedi
Enterobacteriaceae. Nékteré druhy téchto rodl jsou patogenni, byly zde zjistény druhy roda
Campylobacter a Salmonella. Intenzivni kontakt hmyzu se zvitaty i clovékem zvySuje moznost
ptenosu téchto patogent. Nalezené patogenni MO v hmyzu jsou vzhledem k fylogenetickym
rozdilim povazovéany za neskodné pro zvitata i ¢lovéka, pii predpokladu dodrZeni spravnych
hygienickych zasad pti chovu, sbéru, zpracovani a skladovani hmyzu (Papastavropoulou et al.
2023).

Studie, ktera srovnavala slozeni mikrobioty vn¢ i uvniti cvrckll a odhalila celkem 35
bakterialnich ¢eledi a 35 rodi. Porovnavavani byli cvréci Acheta domesticus a Gryllus assimilis.
Nejrozsifengjsim kmenem bakterii u obou cvréki byl Bacteroidetes. Kmen Proteobacteria byl
dale dominantni u cvrékt domacich (A. domesticus) zatimco kmen Verrucomicrobia byl
hojn&jsi u cvréku jamajskych (G. assimilis). Kmen Firmicutes byl nachazen u obou cvrcka
Vv podobné cetnosti. Z tfidy Bacteroidia dominovali zéstupci celedi Porphyromonadaceae.
Nasledovaly celedi Bacteroidaceae a Rikenellaceae. Porphyromonadaceae byly zastoupeny
bakteriemi rodt Parabacteroides, Dysgomonas a Paludibactergenera. Rody Lactococcus,
Candidatus, Azobacteroides a Coprococcus se objevily s nizkou frekvenci u cvrckt jamajskych
(G. assimilis). Rody Enterococcus, Akkermansia a Acinetobacter byly fidce zastoupeny v TT
cvrckt domacich (A. domesticus) (Aleknavicius et al. 2022).

Z hlediska mikrobialni kolonizace ptredstavuji vnitinosti hmyzu c¢asto nestabilni
prostiedi. Hmyz béhem larvalniho vyvoje mnohokrat odhodi exoskeletalni vystelku pfedniho
a zadniho stfeva, a tim znaéné¢ narusi ¢i eliminuje hostujici bakterialni populace.
U holometabolniho hmyzu dochézi pfi metamorféze k radikalni ptfestavbé stieva a dalSich
organi. Hmyz ve stadiu dospélce jiz disponuje TT vhodnym pro bakterialni kolonizaci.
U hmyzu vyvstava navic i problém pienosu stfevnich symbiontt, spocivajici ve formé jejich
socialnich vazeb. Samic¢ky vétSinou nakladena vaji¢ka ihned opoustéji. Potomstvo ma tedy
omezengjsi moznost ziskat své specifické MO (Engel & Moran 2013).
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3.4 Potencidlni probiotické vlastnosti bakterii mlééného kvaSeni

3.4.1 Koncept probiotik a prebiotik

Probiotika jsou definovana jako zivé nepatogenni mikroorganismy (bakterie nebo
kvasinky), které pii podavani v dostatecném mnozstvi pfinaSeji hostiteli zdravi prospésné
ucinky (Mahmoudi et al. 2018).

Hlavnimi béznymi probiotiky jsou piislusnici skupiny laktobacild, dnes reklasifikované
skupiny 25 rodi (mimo jiné véetné nékterych kmend téchto druhii: Lactobacillus acidophilus,
Lactobacillus delbrueckii ssp. bulgaricus, Lactobacillus gasseri, Lactobacillus crispatus,
Lacticaseibacillus rhamnosus, Lacticaseibacillus casei, Lactiplantibacillus plantarum,
Limosilactobacillus reuteri, Levilactobacillus brevis, Ligilactobacillus salivarius a dalsi.
Druhy probiotik zaloZzené na laktobacilech uzivanych u HZ viz tabulka cislo 2. Déle jsou
uzivany kmeny jinych bakteridlnich rod, napt. Lactococcus lactis, Pediococcus
mesenteroides, Enterococcus faecium, Streptococcus thermophilus, Bacillus subtilis, Bacillus
coagulans, Clostridium butyricum, Escherichia coli, a také i nékteré kmeny kvasinek, napf.
Saccharomyces cerevisiae var. boulardii (Fijan 2023). Dal$imi rody jsou Leuconostoc nebo
Propionibacterium (Kothari et al. 2019). Nejcastéji pouzivanymi druhy bifidobakterii pro
pouziti v krmivech pro zvifata jsou B. animalis ssp. animalis, B. animalis ssp. lactis, B. longum
ssp. longum, B. pseudolongum ssp. pseudolongum a B. thermophilum (Bunesova et al. 2014).
Bé&Zzné se pouzivaji bakterie druhu Lactobacillus a Bifidobacterium (Mahmoudi et al. 2018;
Veigaetal. 2020; Shimizu et al. 2021; Zhang et al. 2021), primarn€ izolované z fermentovanych
mlécnych vyrobkl a fekdlniho mikrobiomu (Veiga et al. 2020). Komeréné dostupnd a bézné
pouzivana probiotika u HZ viz tabulka ¢islo 3.

Tabulka 2 Laktobacily uzivané u HZ
(Upraveno dle Deng et al. 2022)

Pouziti riznych druhi Lactobacillus spp. v chovu hospodaiskych zvii‘at a dribeze

Zvire Druh Efekt pri podavani v krmivu
selata Lactobacillus johnsonii |podpora dennl'.ho prirtstku a konverze krmiva,
BS15 zlepSeni vyvoje stiev a traveni
Limosilactobacillus
selata retu'Feri; _ optimalizace sloiepi sttevnich bakterii pro zlepSeni
Ligilactobacillus rustové vykonnosti odstavenych selat
salivarius
zvySena superoxiddismutaza (t€lu vlastni enzym a
prasata ve |Lactiplantibacillus antioxidant), glutathionperoxidaza (enzym a
vykrmu | plantarum antioxidant, odstrafiuje peroxidy v org.) a katalaza

(enzym + antioxidant, rozklada peroxidy)

podporuje vyvoj bachoru a ¢asny odstav; snizuje
obsah aflatoxinu B1 (mykotoxin produkovany
Aspergillus, ma genotoxické a karcinogenni ucinky) a
hydroxylovaného metabolitu aflatoxinu M1 (hlavni
metabolit aflatoxinu B1) v TT

Lacticaseibacillus

telata rhamnosus GG
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oy Lactiplantibacillus zvySuje antioxidacni aktivitu a zlepSuje integritu
jehnata ST
plantarum RG14 stfevni bariéry
Lactiplantibacillus zvySuji produkc'lvmle}favt’a nek'te:re funkcron slozky .
) mléka (IgG- nejcetnéjsi protilatka savet, laktoferin -
- plantarum; Y . o
dojnice . S mlécna bilkovina transportujici Fe, lysozym - enzym
Lacticaseibacillus R - .
. se silnymi antimikrob.t¢inky, laktoperoxid - enzym
casel o , % 9.0 . o
fungujici jako prvni obranna linie proti patogenim)
Kufata Lactobacillus zvétsuje slizni¢ni vrstvu a zlepSuje produkéni
acidophilus D2/CSL vykonnost
zvysuje expresi interferonu - y (cytokin/protein
stimulujici imunitni systém), IL - 6 (prozanétlivy
broilefi Lactiplantibacillus cytokin) a IL - 10 (protizanétlivy cytokin) v ilealni
) plantarum 16 sliznici a snizuje expresi alkalické fosfatazy Cox2
(prozanétlivy enzym) a kreatinkinazy (enzym
energetického metabolismu bunék)
brojlri | L2SPlantinacillus | kotoxin produkovanyin
) plantarum JM113 Y] y p Y
Fusarium)
kachnata Lac_:tobacnlgs inhibuje kolonizaci Salmonella Enteritidis
kefiranofaciens DN1
kapr Limosilactobacillus snizuje oxidac¢ni stres zpisobeny expozici olova a
obecny reuteri P16 obnovuje aktivitu stfevnich enzymu
véel Apilactobacillus obnovuje antibiotiky vyvolanou nedostate¢nou
Y kunkeei BR-1 produktivitu véelstev a B diverzitu stievni mikrobioty

Tabulka 3 Komercné dostupna probiotika pouzZivand u HZ

(Upraveno dle Bogere et al. 2019)

Komercné dostupna probiotika béZné pouzivana u hospodarskych zvirat

SloZeni

Urceni pro

Lacticaseibacillus casei, Bacillus subtilis, Saccharomyces
cerevisiae, Aspergillus oryzae, Streptomyces grieus

prasata, dribeZ, skot

Bacillus subtilis, Bacillus licheniformis

prasata, driibez, telata,
kralici

Bacillus Licheniformis, Bacillus Megaterum, Bacillus Mesentricus,
Bacillus polymyxa, Saccharomyces bourlrdii, Bacillus subtilis

prasata, driibez

Lactobacillus acidophilus, Lacticaseibacillus casei,
Bifidobacterium thermophilum, Enterococcus faecium

prasata, telata, kon¢,
dritbez

Bacillus subtilis

sajici a odstavend prasata

L. delbrueckii ssp.bulgaricus, L. acidophilus, Lactiplantibacillus
plantarum, Lacticaseibacillus rhamnosus, Bifidobacterium
bifidum, Enterococcus faecium, Streptococcus thermophilus

vétSina HZ vcetné prasat

Lacticaseibacillus rhamnosus, Companilactobacillus farciminis

prasata

Bifidobacterium longum ssp. infantis

prasata, ¢lovék
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Aby byla probiotika Gspé$na svymi u¢inky musi mit urcité klicové schopnosti. Mezi né
patii naptiklad pteziti v kyselych podminkéch zaludku a odolavani enzymam, zluéi a zlucovym
kyselinam (Sanders et al. 2010), schopnost alespont do¢asné kolonizace povrchu stieva pomoci
adherence, absence nezadoucich vlastnosti jako je mutagenita a karcinogenita (Kadlec et al.
2011), inhibice rastu ruznych patogenti (napi. Enterococcus faecalis, Salmonella enterica ssp.
enterica sérotyp Enteritidis, Listeria monocytogenes, Staphylococcus aureus a E. coli), ale
zaroven je zadouci podpora rustu jinych prospésnych MO (Zucko et al. 2020). Kromé toho jsou
u probiotickych bakterii vyZzadovany i dal$i vlastnosti, jako napft. technologické a senzorické
vlastnosti. Napf. laktobacily izolované z mléka a mlécnych vyrobku se Siroce pouzivaji jako
zakys v riznych potravinaiskych vyrobcich (jogurty, syry, ndpoje, dopliky stravy) (Bernardeau
et al. 2008).

Stale vice vyzkumi pfinasSi informace o tom, Ze probiotika zmirfiuji mnoho poruch
souvisejicich s imunitnim systémem, kardiovaskuldrnim zdravim, rakovinnymi metastdzemi,
depresi, uzkosti, cukrovkou 2. typu a obezitou (Kothari et al. 2019). Probiotické kmeny
poskytuji hostiteli Sirokou $kalu ptiznivych Gcink, jako je antihypertenzni schopnost, prevence
rakoviny, antioxida¢ni G¢inky, usnadnéni vsttebavani minerald, pokles hladiny cholesterolu v
krvi (Ooi & Liong 2010), zmirnéni p¥iznaki alergie a snizeni kazivosti zubti (Alvarez-Cisneros
& Ponce-Alquicira 2018). Také se ma za to, ze zesiluji nespecifickou bunécnou imunitni
odpovéd’ prostiednictvim aktivace pfirozenych zabijecskych bunék a makrofagh a
uvolfiovanim riznych cytokinli. Mohou také zlep$it imunitni systém stfevni sliznice zvySenim
poctu IgA (+) bunék. Kromé toho mohou probiotika napomahat procesu trdveni a odbouravani
laktozy, zlepSuji a podporuji syntézu/syntetizuji fady vitamint (thiamin, riboflavin, niacin,
kyselina pantotenova, vitamin K). Hraji také diillezitou roli pti 16¢bé€ riznych onemocnéni, jako
je onemocnéni jater, prijem a gastroenteritida. Kromé toho se také ukazalo, ze maji
antiproliferativni, proapoptotické a antioxidacni vlastnosti (Nowak et al. 2019).

Mechanismy pusobeni probiotik jsou vysvétlovany zlepSenim bariérové funkce a
imunity prostiednictvim puisobeni bunéénych slozek a metabolitt probiotik (Shimizu et al.
2021). N¢kolik druht rodu Bacillus (B. subtilis, B. licheniformis a B. cereusvar toyoi) se
pouziva v prase¢im primyslu. Je zajimavé, Ze tyto organismy obvykle nejsou soucasti ptivodni
sttevni mikrobioty prasat. Jsou to vSak béZné pldni bakterie, které jsou pravdépodobné
pfechodnymi pasaZéry stfev vétSiny venku chovanych prasat (Kenny et al. 2011). Pfedpoklada
se, ze aktinobakterie, zejména bifidobakterie se podileji na pfeméné kyseliny linolové (LA) na
konjugovanou kyselinu linolovou (CLA), ktera posiluje imunitni funkce. Bifidobakterie jsou
schopny produkovat velké mnozstvi acetatu, ktery je kliCovy pro zajisténi energie na obnovu
epitelialnich bunék stfevni bariéry a pro jejich silnou antibakterialni aktivitu (Kim et al. 2023).

Podpora a ovlivnéni mikrobioty u mladych zvifat je klicové, zvlast€ v obdobi
novorozenych mlad’at a béhem procesu odstavu (Bunesova et al. 2014). V téchto obdobich je
vysoké riziko prijmi a jinych onemocnéni. Preventivni aplikace probiotik zde pomaha tato
rizika minimalizovat a zlepSovat tak zdravi zvitat (Bomba et al. 2006). Tteba u prasat by bylo
nejucinnéjsim zplisobem, jak dodat selatim probiotika, jejich ddvkovani prasnici pted porodem
a béhem porodu tak, aby bylo prostedi nasyceno zadoucimi organismy v takové formée, aby je
selata mohla ziskat v rdmci svého pfirozeného vyvoje (Kenny et al. 2011).
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Zkrmovani probiotickych bakterii u mladych zvifat prokazatelné snizuje infekce,
prijmova onemocnéni a imrtnost, coz odpovida potfebam antibiotické 1é¢by a omezuje vznik
a Sifeni bakterii rezistentnich vii¢i antibiotikiim a rezidui antibiotik v mlé¢nych vyrobcich, mase
a mléce. V EU se u hospodaiskych zvirat uplatituje fada mikrobiadlnich druht, véetné druht
Lactobacillus, Bacillus, Pediococcus, Enterococcus a Saccharomyces. V posledni dobé jsou
Casto vyuzivany bifidobakterie pro mladd hospodarska zvifata, jako jsou selata a telata.
Vysledkem je zlepSeni prirastku télesné hmotnosti a konverze krmiva, snizeni vyskytu prijmut
a lepsi zdravotni stav. Pozitivni ucinek probiotik byl zjistén také u dribeze (Bunesova et al.
2014). Bylo zaznamenano, Ze osetieni prasnic a jejich vrhi krmivem doplnénym o B. cereus
var. toyoi snizilo ptenos patogennich kmenti E. coli a vedlo ke zmén¢é absolutniho poctu a
rozlozeni imunitnich buné¢k u selat (Scharek et al. 2007). Bézné pouzivané MO jako probiotika
ve vyzive prasat viz tabulka ¢islo 4 a malych ptezvykavci viz tabulka ¢islo 5.

Tabulka 4 Pouzivané MO jako probiotika ve vyzZivé prasat
(Upraveno dle Bogere et al. 2019)

Mikroorganismy bézZné pouzivané jako probiotika ve vyZivé prasat

ROD POPIS DRUH
VSudyptitomné v prostfedi, tvofi endospory a
. dostate¢né odolné, aby prezily v riznych B. subtilus, B.
Bacillus ., AR TITIP : .
potravinach ve srovnani s jinymi probiotickymi [licheniformis, B. cereus
druhy.

Grampozitivni, anaerobni, vSudypiitomni
obyvatelé ust, TT a pochvy savci. Vzhledem k
Bifidobacterium ftomu, ze jsou sacharolytické povahy, produkuji
kyselinu octovou a mlé¢nou bez produkce CO2
s vyjimkou rozkladu glukondtu.

\Vyskytuje se v TT savcu a na kizi. Patii do
skupiny BMK. Ma antagonistické vlastnosti
vici patog. bakteriim, proto se pouZiva jako
probiotikum.

B. longum, B. animalis, B.
lactis

Enterococcus Enterococcus faecium

Lactiplantibacillus
plantarum,
Limosilactobacillus
Grampozitivni, produkuji kyselinu mlé¢nou fermentum,

L actobacillus jako koneény produkt fermentace sacharidti. Ma|Lacticaseibacillus casei, L.

velky pocet druhii zafazenych do kategorie acidophilus,

obecné povazovanych za bezpecné. Levilactobacillus brevis,
Ligilactobacillus
salivarius,

Limosilactobacillus reuteri

'V pfirodé€ nepatogenni, komenzalni izolat E.
coli a tvoti zaklad pro vyrobu probiotik. Escherichia coli
Pouziva se pii 1écbé sttevnich poruch.
INejbéznéjsi symbioticka kvasinka osidlujici
dychaci cesty, TT a vaginalni sliznici. Oznacuji
se také jako pivovarské kvasinky. Mezi
probiotické vlastnosti kvasinek patii

\Probiotickad
Escherichia coli

Saccharomyces cerevisiae
\var. boulardii,
Saccharomyces cereviciae

Saccharomyces
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antagonizace jinych MO, jako jsou plisné a
bakterie.

Tabulka 5 Probiotika vyuzivand u malych prezvykavcii
(Upraveno dle Zhang et al. 2021)

Probiotika pouzZivana u malych piezvykavci

Rod Druh

Bacillus B. licheniformi, B. toyoi, B. natto, B. cereus, B. mesentericus
B. bifidum, B. breve, B. thermophilum, B. lactis, B. longum,
B. pseudolongum

Enterococcus E. faecium, E. faecalis

Escherichia E. coli (avirulentni kmeny)

Faecalibacterium F. prausnitzii

Levilactobacillus brevis, Lacticaseibacillus casei,
Companilactobacillus farciminis, Limosilactobacillus
reuteri, Lactocaseibacillus rhamnosus, Lactiplantibacillus
plantarum, Limosilactobacillus fermentum, L. helveticus, L.
acidophilus, L. delbrueckii, L. amylovorus, L. gallinarum,
Ligilactobacillus salivarius

Bifidobacterium

Lactobacillus

Lactococcus L. lactis

Leuconostoc L. mesenteroides, L. citreum, L. lactis
Pediococcus P. pentosaceus

Ruminococcus R. flavefaciens

Streptococcus S. thermophilus

Kluyveromyces K. marxianus, K. fragilis
Saccharomyces S. cerevisiae, S. pastorianus, S. boulardii
Aspergillus A. oryzae, A. niger

Schopnost bakterii pfilnout ke stfevni sliznici je kritickou vlastnosti nezbytnou pro
dlouhodobou kolonizaci stfevniho traktu. Tato schopnost miiZe byt vysoce citliva na pfitomnost
prebiotik. Jiz diive se prokéazalo, Ze pfitomnost prebiotik miZe snizit adherenci v n€kolika pre-
a probiotickych kombinacich (Krausova et al. 2021). Konkurence o receptory na stievni sténé
je jednim z mechanismil, které zprostiedkovavd inhibi¢ni ucinek probiotickych
mikroorganismil na adhezi patogentl na sténu stfevni sliznice. Na zékladé této skutecnosti 1ze
pfedpokladat, ze zvySeni poctu probiotickych mikroorganismil osidlujicich stfevni epitel bude
zvySovat jejich probioticky ucinek (Bomba et al. 2006). Adherence probiotickych bakterii je
nejcasteji vyjadiovana jako procento bakterii adherovanych, vzhledem k poc¢ateénimu mnozstvi
bakterii pfidanych, napf. k Caco-2 buitkkdm (Kadlec et al. 2011).

Adherence bakterii ke stievnimu povrchu muze byt realizovdna specifickym nebo
nespecifickym zptisobem. K prvni varianté dochézi diky specidlnim vazbam mezi bilkovinou
bakteridlniho povrchu (lektin) a oligosacharidiim na povrchu tkéni. Druha varianta pak vyuziva
hydrofobni interakce se sttevnim povrchem. Co se tyce vlivu na zdravi hostitele, plati tu ptima
iméra. Cim vy$§i schopnost adherence méa kmen bakterie, tim vétsi vliv ma. Adherence tedy
slouzi jako selekéni ukazatel pro splnéni probiotickych ucinka (Kadlec et al. 2011).
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Celkové adheze mikroorganismi mize byt ovlivnéna riznymi faktory prostiedi: pH,
teplota, dostupnost kysliku, povrchovymi slozkami bakterii (kyselina lipoteichoové, proteiny,
peptidoglykany, polysacharidy). Také pritomnost oligosacharidii jako prebiotik mize kvalitu
adherence ovlivnit a to pozitivné 1 negativné (Servin & Coconnier 2003; Cao et al. 2019).
Naptiklad Volstatova et al. (2016) zjistila dualezitost proteinu glyceraldehyd-3-fosfat
dehydrogenazy (GAPDH), ktery byl umistény na povrchu Limosilactobacillus reuteri ZJ617 a
hraje roli v adhezi ke stfevnimu povrchu.

Stanoveni adherence MO metodou in vivo je obtizné, proto byly vyvinuty modely studii
in vitro. Ty jsou provadény na ruznych substratech simulujicich povrch stfeva. Nejcastéji jsou
v téchto studiich pouzivany humanni epitelialni bunécné linie HT-29 a Caco-2 (Kadlec et al.
2011).

Vedle terminu probiotikum, oznacujicim zivé MO, pracujeme také s oznaCenim
prebiotika. Ta jsou v soucasnosti definovana jako nestravitelné slozky potravy, které piiznive
ovliviiuji hostitele tim, Ze selektivné stimuluji rist a/nebo aktivitu jedné nebo omezeného poctu
bakterii v pfisluSném misté (Shimizu et al. 2021).

Obecné a jednoduse jsou prebiotika kategorizovéna jako: 1) oligosacharidy, 2) polyoly
(cukerné alkoholy), 3) rozpustna vlaknina (Mohanty et al. 2018). Radi se mezi né ale i ostatni
nestravitelné sacharidy, vcéetné polysacharidi (rezistentni Skrob, pektin a dextrin) a
oligosacharidy, jako jsou fruktooligosacharidy, galaktooligosacharidy, xylooligosacharidy,
isomaltooligosacharidy, = mannanooligosacharidy,  arabinoxylanoligosacharidy, inulin
(Oniszczuk et al. 2021), laktuléza, sojové oligosacharidy (rafindza a stachyodza),
glukooligosacharidy. Nicméné oligosacharidy, jako je inulin, oligofrukt6za a rezistentni Skrob,
jsou hlavnimi typy prebiotik pouzivanych v potravindch (Cruz et al. 2010). Uvazuje se také o
nékolika nové vznikajicich nebo kandidatnich prebiotikach, jako je polydextroza, celobidza,
melibioza a isomaltuldza (Celebioglu et al. 2017). Momentaln€ na trhu ale dominuji primarné
vyuzivané galaktany a fruktany (inulin) (Cardona et al. 2013).

Oligosacharidy ptedstavuji hlavni zdroj fermentovatelnych cukr jako potrava pro
mikrobiotu pfitomnou ve stfeveé (Celebioglu et al. 2017). M¢ly by byt tedy selektivné vyuzity
bakteriemi povaZzovanymi za prospé$né a v dasledku jejich fermentace tak probihaji dalsi
sttevni aktivity jako vznik TMK, poniZeni miry kolonizace patogeny a dalSich jinych
zdravotnich pifinosti (Ricke et al. 2020). Ackoli tedy nestravitelnd vldknina nepfispiva
metabolizovatelnou energii piimo, jeji objemové vlastnosti podporuji pfimo ovliviiuji stievni
motilitu, bunécnou regeneraci, svalovy tonus a pomahaji regulovat slozeni mikrobioty. Pro
zdravou intestindlni funkeci je tedy nestravitelnad vldknina nezbytna (Smith 2020). Prebiotika tak
predstavuji latky nejvice pouzivané k udrZzeni normalni stfevni mikrobioty a obnoveni jeji
rovnovahy pfi ovlivnéni homeostazy (Oniszczuk et al. 2021).

Mnoho vedlejSich produktl ze zpracovani ovoce, zeleniny a obili obsahuje potencidlni
prebiotika, jako je pektin z pomerancové kiiry, arabinoxylany z lihovarského a pivovarnického
odpadu (Cunningham et al. 2021). Lze je také ziskat z jinych zdrojQ, napf.: s6jové boby, surovy
oves a med. Nejoblibenéjsimi prebiotiky jsou rostlinné oligosacharidy (Oniszczuk et al. 2021).

Aby byly tyto latky brany jako prebiotika, musi spliiovat urcitd nezbytné specifika: 1)
nesmi byt hydrolyzovany ani absorbovany v horni ¢asti TT; 2) musi slouZit jako selektivni zdroj
zivin, ktery podporuje rist a/nebo metabolickou aktivitu ¢lent mikrobidlniho spolecenstvi TT,
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které 1ze povazovat za prospésné; 3) vyvolavat lumindlni nebo jiné systémové fyziologické
reakce, které jsou urcitym zpisobem prospésné pro hostitele (Gibson & Roberfroid 1995).

Neékteré studie ukdzaly, ze pfidani fruktooligosacharidii (FOS) vyznamné inhibovalo
adhezi Salmonella a Escherichia coli na stievni epitel (Uyeno et al. 2015). Malmuthuge et al.
(2015) uvedli, ze suplementace galaktooligosacharidy u novorozenych telat zvysila kolonizaci
Bifidobacterium a Lactobacillus v tlustém stfevé (Zhang et al. 2021). Podobné i u kufat bylo
prokazano, ze pouziti prebiotik jako modulatorti stravy ma pozitivni G¢inky na nékteré
bakteridlni taxony v tlustém stievé. Naptiklad fruktooligosacharidy (FOS) a
galaktooligosacharidy (GOS) zvysily populaci Bifidobacterium a Lactobacillus (Shang et al.
2018).

Kombinaci ucinkti fermentovatelnych substrati (prebiotik) a zivych mikroorganismi
(probiotik) vznikaji smési znamé jako synbiotika. Synbiotika mohou mit komplementarni nebo
synergickou povahu. Komplementarni synbiotika se sklddaji z kombinace akceptovaného
prebiotika a probiotika, protoze jejich mechanismy ucinku mohou byt na sobé nezavislé a
prebiotika 1 probiotika musi mit své vlastni prokdzané zdravotni ptfinosy. Alternativné
synergickd synbiotika obsahuji fermentovatelny substrdt pro spolecné podavany zivy
mikroorganismus, kde substrat a MO mohou nebo nemusi byt schopny vyvolat zdravotni ptinos
nezévisle na sob€. V tomto piipad¢ jednotlivé slozky nemusi byt nutné€ potvrzenymi probiotiky
nebo probiotiky, musi v§ak mit v kombinaci prokézany zdravotni piinos (Swanson et al. 2020).
Pozoruhodné je, ze prebiotika by neméla byt Siroce metabolizovana stievni mikrobiotou, ale

naopak by méla selektivné stimulovat rlst zdravi prospésnych mikroorganismi (Gibson et al.
2017).

rv__r

3.4.2 Bakterie mlééného kvaSeni a jejich potencialni probiotické vlastnosti

Nejpodrobngji studovanou skupinou organismid z BMK je v tomto ohledu rod
Lactobacillus (Kenny et al. 2011). Zejména ty, se staly od druhé poloviny dvacatého stoleti
obecné pouzivanymi probiotickymi MO. U hospodatskych zvitat by probiotika méla zlepSovat
jejich zdravotni stav, pfip. jejich uzitkovost. Napt. jiz Fuller (1997) konkrétné zminuje vétsi
odolnost proti infekénim onemocnénim, zvySeni rustovych vlastnosti, lepsi konverzi krmiv,
vstfebavani Zivin a traveni potravy a dale také zvysSeni produkce a kvality mléka, vajec i jate¢né
opracované¢ho masa. Kromé& laktobacilii jsou 1 bé€Zn€ pouzivanymi probiotiky piidruzené
bifidobakterie, ktera mohou kolonizovat a pfilnout ke stfevni sliznici novorozencii, aby
konkurovaly patogennim bakteriim, snizily vyskyt priymu a zvySsily pfirastek hmotnosti malych
prezvykavci (Zhang et al. 2021). Bylo prokazano, ze Lactobacillus a Bifidobacterium, maji
preventivni U¢inky u mnoha druhii onemocnéni, véetné prijmu vyvolaného antibiotiky,
akutniho prijmu a nekrotizujici enterokolitidy (Shimizu et al. 2021). Z hovéziho mléka bylo
izolovano 12 bakterii mléEného kvaseni, které maji vysoky probioticky potencial, a tudiz
spliuji pfedpoklady pro probiotické pouziti (antimikrobialni aktivita, hydrofobicita a schopnost
autoagregace). Osm izolatd bylo Lactiplantibacillus plantarum a ctyfi Limosilactobacillus
fermentum (Mahmoudi et al. 2018).

V soucasné dob¢ je znamé velké mnozstvi kmenii laktobacili a dalSich tradicné
vyuzivanych zastupci BMK s prokdzanymi antimikrobidlnimi vlastnostmi. Probiotickym
BMK se ptipisuje také produkce cytokinli (zminénych v kapitole probiotika), kterd souvisi
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S jejich pisobenim ve stievni lymfatické tkani. To ovliviiuje imunitu hostitele, chrani jej pfed
infekcemi zpisobenymi patogeny a potlacuje alergické priznaky (Fijan 2023). Mezi dalsi
sekundarni metabolity s vlastnostmi podporujicimi zdravi navic patfi antihypertenzni
angiotenzin, konvertujici enzym produkovany prostfednictvim proteolytického systému
Lactobacillus helveticus, Lactobacillus acidophilus a Lactobacillus delbrueckii (Alvarez-
Cisneros & Ponce-Alquicira 2018).

Véaznou hrozbou pro hostitele, kde mohou BMK pozitivné plisobit, jsou také metabolicka
onemocnéni uvedené v kapitole probiotika. BMK jsou silnymi regulatory v prostfedi TT, a maji
tak perspektivu v prevenci metabolickych onemocnéni, konkrétni ucinky a mechanismy je
ovSem nutné dale studovat. Zda se ale, ze BMK hostiteli prospivaji pfi 1écbé takovych
metabolickych onemocnéni jako jiz zminéné obezita a diabetes mellitus 2. typu (Li et al. 2021).

Jak jiz vime, BMK a bifidobakterie jsou typické produkci mastnych kyselin s kratkym
fetézcem (SCFA), napf. butyratu, propionatu a acetatu. Cetné studie nap¥. informuji o pozitivni
roli SCFA v 1é¢bé chronickych zilnich onemocnéni (CVD - chronic venous disease). Bylo
prokazéano, ze dieta s vysokym obsahem vldkniny a suplementace acetatem je schopna zménit
slozeni stievni mikrobioty, coz muzZe u hypertenznich mysi sméfovat k prevenci hypertenze
a srde¢niho selhani. Koncentrace SCFA jsou niz$i u jedincu s aterosklerotickym vaskularnim
onemocnénim nebo hypertenzi. SCFA maji pravdépodobné piiznivy ucfinek na tvorbu
aterosklerotického platu zlepsenim funkce stfevni bariéry (Oniszczuk et al. 2021).

Studie ukazaly, ze kyselina mlé¢na, produkovana BMK, mize chelatovat ionty kovi
a ménit propustnost buné¢né membrany grampozitivnich bakterii, ¢imz poskytuje konkrétni
probioticky u¢inek (Servin 2004). Kyselina mlé¢na také snizenim pH stfevniho traktu piispiva
k inhibici bakterii Escherichia coli a Clostridium spp. Kmen Lacticaseibacillus rhamnosus GG,
diky akumulaci kyseliny mlééné, vykazuje silnou antibakterialni aktivitu vici Salmonella
typhimurium (De Keersmaecker et al. 2006). Ptimé antimikrobialni G¢inky organickych kyselin
produkovanych BMK mohou byt disledkem ptisobeni téchto kyselin na cytoplazmatickou
membranu bakterii, které naruSuje udrZzovani membranového potencidlu a inhibuje aktivni
transport. Muze byt zprostfedkovan jak jejich disociovanou, tak nedisociovanou formou.
Antimikrobidlni aktivita jednotlivych kyselin pfi dané molarni koncentraci neni stejna.
Kyselina octova je U€inné€jsi nez kyselina mlé¢na a miiZze inhibovat nejenom bakterie, ale také
kvasinky a plisné, kyselina propionova inhibuje bakterie a plisné (Caplice & Fitzgerald 1999).

Bylo prokazéano, ze kyselina mlééna snizuje prozanétlivou sekreci cytokini TLR
aktivovanych makrofagl a dendritickych bun¢k odvozenych z kostni dfené¢ v zavislosti na
davce. Laktat také méni redoxni stav snizenim zatéze reaktivnimi formami kysliku ve stfevnich
enterocytech. Pokud se tedy kyselina mlécna ¢i jiné SCFA dostanou do tenkého stfeva, mohou
tyto bunééné produkty piedstavovat pro piijemce velky zdravotni ptinos (Marco et al. 2017).
Podle Kenny et al. (2011) zmirfiovala aplikace riznych BMK fadu onemocnéni TT, napf. rizné
typy zénétlivych stfevnich onemocnéni.

Tvorba dalSich produkti vznikajicich BMK béhem fermentace, je obvykle kmenové
zavisla. Vitaminy skupiny B, jako napf. riboflavin (B2) a kobalamin (B12), jsou syntetizovany
z riznych nevitaminovych prekurzori nékterymi bakteridlnimi kmeny v rostlinné potraveé
amléku. Aminokyseliny a jejich derivaty s neurotransmiterovou (napi. kyselina gama-
aminomaselnd) a imunomodulacni funkci jsou rovnéz syntetizovany béhem fermentace. Krome
toho mohou nékteré vyluCované bilkoviny a exopolysacharidy vznikajici pfi fermentaci
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potravin slouZzit jako antioxidanty, zabranovat adhezi patogenil na stfevni sliznici nebo
propujc¢ovat imunostimulacni ¢i hypocholesterolemické ucinky (Marco et al. 2017).

BMK mohou dale také produkovat peroxid vodiku (H20.), dilezitou antibakterialni
slouceninu. Za aerobnich podminek produkuji BMK peroxid vodiku (H202) plsobenim
favoproteinoxidazy, nikotinamid adenindinukleotid (NADH) oxidazy a superoxiddismutézy.
H>O, miize aktivovat peroxidasethokyanatovy reakéni systém v tlustém stfevé zivocCichu
a inhibovat gramnegativni bakterie a katalaza pozitivni bakterie, jako jsou patogenni bakterie
rodu Pseudomonas, Salmonella a E. coli. Protoze BMK nedisponuji katalazou, mize
koncentrace produkované¢ho H2O2 Vv prostiedi rust, coz zvysuje jeho antibakterialni G¢innost,
a BMK tak maji konkuren¢ni vyhodu oproti jinym bakteriim. Produkce a akumulace H20>
V tomto procesu vSak zavisi na hmotnostni koncentraci kysliku v prostfedi a na vlastnostech
a teploté prostiedi (Deng et al. 2022).

Velmi zajimava je také produkce bakteriocint jiz zminéna v kapitole 3.2. Bakteriociny
pfedstavuji tfidu antibakteridlnich latek, mikrobialnich proteinil, charakteristickych tzkym
spektrem ucinnosti. Ve veterinarni mediciné bakteriociny zlepSuji produkéni parametry a jsou
¢astecnou nahradou antibiotik, pouzivanych diive jako stimulatory ristu (Herndndez-Gonzalez
et al. 2021). BMK produkuji rizné bakteriociny, napft. laktacin B, laktocin 27 a helveticin J.
Tyto latky jsou tepeln€¢ stabilni s vysokym izoelektrickym bodem. Mohou vyvolat
permeabilizaci bunééné membrany jinych, napf. i patogennich bakterii, a zptisobit tak unik
intracelularniho materialu s naslednym baktericidnim u¢inkem (Langa et al. 2017; Oldak &
Zielinska 2017). Bakteriociny, jako napf. nisin, laktacin, enterocin ¢i kolicin, jsou dalsi peptidy
se silnou schopnosti inhibovat patogenni bakterie (Fijan 2023).

BMK jako probiotika maji velky vyznam pro zdravy chov zvifat a rozvoj ekologického
zemé&délstvi (Deng et al. 2022). Bylo zjisténo, ze kombinace konkrétnich kmeni BMK
Limosilactobacillus reuteri a Ligilactobacillus salivarius, které byly podavany selatim pied
odstavem a po ném, pozitivné ovlivnily stav odstavenych selat (Yang et al. 2020). Zajimavé
jsou 1 pozitivni u¢inky vyvolané podanim bachorové tekutiny Cerstvé narozenym jehiattim.
Podle autort tak byla podpofena kolonizace mikroorganismi v bachoru a tlustém stfeve,
soucasné se snadnéjsim piechodem mlad’at z mléka na pevné krmivo pii odstavu (Zhang et al.
2021).

Chov selat je zdkladem odvétvi chovu prasat. Charakteristické znaky Spatné travici
funkce selat, nestabilni sttevni mikrobiota a nachylnost k infekci jsou typické zvlasté pro selata
po odstavu. BMK zde zlepSuji strukturu stfevni mikrobioty, stfevni imunitu a traveni,
a v dusledku toho jsou ¢asto pouzivany ve vyzivé odstavenych selat viz kapitola 3.4.2 (Yeung
et al. 2013).

BMK se pouZzivaji jako probiotika také v akvakultufe. Olovo z pidy a atmosféry
znecist'uje vodni plochy, coz ma neptiznivy vliv na vodni zivoc€ichy. Studie zkoumala ochranny
ucinek Limosilactobacillus reuteri P16 na toxicitu expozice olova u kapru. Aplikace tohoto
bakterialniho kmene vedla ke sniZeni oxida¢niho stresu zptisobeného expozici olova a zmirnila
zmény slozeni stfevniho spolecenstvi (Giri et al. 2018).

BMK jsou povazovany za bezpeCnou alternativni terapeutickou strategii i v chovech
vcel. Pozitivné ovliviiuji jejich zdravotni stav pfi riznych onemocnénich, véetné moru vceliho
plodu zpuisobeného bakteriemi Paenibacillus larvae, ¢i Melissococcus pluton. Bylo ovéteno,
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ze organické kyseliny produkované Lactobacillus johnsonii inhibuji rist Nosema ceranae
(Tootiaie et al. 2021).

Velmi zajimavym objevem bylo zjisténi, ze suplementace jednim ¢i vice kmeny BMK
zlepsila steroidogenezi, gametogenezi a plodnost omezenim invaze patogennich bakterii
a zvySenim mnozstvi protizanétlivych latek, imunologickych reakci a reproduk¢nich hormont
u zvirat (Nur Mahendra et al. 2022). Bylo napi. pozorovano, ze aplikace kmenu laktobacilt
zvysila funkci samcich reprodukénich organt a uvolilovani hormonu testosteronu. Pii pouziti
kmene Limosilactobacillus reuteri ATCC 6475 pozorovali Poutahidis et al., 2014 zvyseni
objemu, priméru jadra a plochy intersticialnich Leydigovych bunék, coz vedlo ke zvySeni
hladiny testosteronu.

Probiotické kmeny by mély byt vybirany také s ohledem na jejich schopnost kolonizovat
TT hostitele a mély by byt selektovany s ohledem na fyziologii hostitele (Yeoman & White
2014). Schopnosti kolonizovat TT je ovSem v izké vazbé na virulenci mikroorganizmu, tedy
jejich schopnost odoldvat mechanismim hostitelovy imunity. Rozeznavame riizné virulenéni
faktory, jednim takovym dulezitym virulenénim faktorem je ovSem pravé také schopnost
adherence bungk, tvorba biofilmu a extracelularni matrix (Kasparova & Matatkova 2019).

Celosvétovym problémem, diive relativné opomijenym, je rezistence vici antibiotikiim.
Jedna se o pfenos gent bakterii mezi lidmi, zvifaty a zivotnim prostfedim Ptestoze tok bakterii
1 genll omezuji ¢etné bariéry, patogeny opakované ziskavaji nové faktory rezistence od jinych
druhii, ¢imZ se snizuje moznost U¢inn¢ reagovat na bakteriadlni infekce a 1€Cit je. Evolu¢ni
udalosti, které vedou ke vzniku novych faktorii rezistence u patogent, jsou vzacné a je t€zké je
ptedvidat. Mohou ale pfinaset rozsahlé dusledky (Larsson & Flach 2022).

Karakonstantis et al. (2020) oznacuje antimikrobialni rezistenci (AMR) za jednu
z nejvetsich hrozeb pro lidstvo. Jako AMR je oznaovana schopnost mikroorganizmi prezit
resp. se mnozit v pritomnosti latky, kterd jim obvykle v riistu brani ¢i je usmrti a existuje realné
riziko, Ze Sifeni skute¢né nelécitelnych infekci znemozZni poskytovani zdravotni péce, jak ji
Vv soucasné dobé zname, v€etné napt. operaci. Stdle Castéji jsou popisovany mikroorganizmy
rezistentni vi¢i vSem znamym lékim, které byly identifikovany na vSech kontinentech .

Rostouci sveétova populace mé za nasledek zvySenou poptavku po potravindch, kde se
antimikrobialni latky jako jsou antibiotika, stile ¢asto pouZivaji k prevenci a 1é€bé infekci
u zvitat uréenych k produkci potravin (Alvarez-Cisneros & Ponce-Alquicira 2018). Zatimco
Vv mnoha zapadnich zemich nyni jiz existuje zdkaz jejich pouZivani jako dopliikkovych latek
v krmivech, v zemich se stfednimi pfijmy je aplikace antimikrobialnich latek u hospodatskych
zvifat bézna (Cunningham et al. 2021). V rozvojovych zemich se nepovolené latky, véetné
velkého mnoZstvi antibiotik, pouzivaji masivné. To je spojovano s vyskytem cetnych kment
BMK, napt. bakterii rodu Enterococcus a laktobacilli, rezistentnich vici antibiotikiim,
konkrétné napf. u driibeze v Indii. Populace bakterii ze stfeva zvifat vystavenych piisobeni
antibiotik (tetracyklin, penicilin, sulfonamidy, polymyxiny) byly pétkrat Castéji rezistentni.
Rezistentni MO se mohou pienést z kontaminovanych krmiv, vody nebo z okolniho prostiedi.
Razné postupy, jako je pfimefend vakcinace zvifat a pouzivani doplikovych latek, které
podporuji zdravi a Uc¢innost konverze krmiva, by v kombinaci s dobrymi hygienickymi
a chovatelskymi postupy snizily potfebu aplikovat nevhodné antimikrobialni latky a antibiotika
pro produkci potravin (Alvarez-Cisneros & Ponce-Alquicira 2018). Nékteii autoii prokazali, Ze
pouzivani antibiotik u zvifat uréenych ke konzumaci, at’ uz jako stimulatorii ristu nebo
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inhibitort patogeni, pfimo souvisi s pfitomnosti rezistentnich bakterii v jejich TT. Gad et al.
(2014) izolovali nekteré kmeny laktobacili a rodt Streptococcus a Lactococcus z prostiedi
probiotickych mléénych vyrobkd, kde testy zachytily geny, které vykazovaly profily rezistence
srovnatelné s profily rezistence patogenu, jako jsou Staphylococcus spp., Escherichia coli
a Salmonella spp. Gilliver et al. (1999) uvadéji, ze populace voln¢ zijicich Zivo¢ichi z prostiedi
Vv tésné blizkosti ¢loveéka vykazuji vyssi uroven rezistence. Plnych 95 % bakteridlnich izolati
Z hlodavca odchycenych na anglickém venkové bylo rezistentnich viici riznym antibiotikiim.

Rezistence k antibiotikim muze byt vrozena, tj. charakteristickd pro vSechny izolaty
daného druhu, nebo ziskana. Mezi ptiklady vrozené rezistence k antibiotiklim patii rezistence
gramnegativnich bakterii k vankomycinu, daptomycinu a linezolidu ¢i rezistence
grampozitivnich bakterii viici kolistinu a aztreonamu. K ziskané rezistenci dochazi, kdyz
pfirozené¢ vnimavé bakterie ziskaji geny kodujici mechanismus rezistence. K tomu miize dojit
mutaci nebo pienosem genetického materialu zjinych bakterii (Edwards, MacGowan,
Macnaughton 2021).

Po zékazu pouZivani antibiotik v krmivech pro zvifata, ktery byl v EU zaveden v lednu
2006 pravé kvili pozorovanému vyskytu bakterii rezistentnich vii¢i antibiotikiim, spolu
S rostoucimi pozadavky spotiebitelli na bezpecné a zdravé potraviny zivocisného ptivodu, byly
navrzeny a vyzkouSeny nové strategie. Také proto se v poslednich letech jako alternativa
k antibiotikim dostalo do popiedi zajmu zemédélct i vyzkumnikd pravé moznost vyuziti
probiotik (Bogere et al. 2019). Zatazovani alternativnich doplikovych latek do krmiv, které
maji nahradit antibiotika, se zda byt obecnym trendem budouciho vyvoje v oblasti chovu
hospodaiskych zvifat a dribeze (Yirga 2015; Zimmermann et al. 2016) a pravé aplikace BMK
se zde zda byt zajimavou nahradou antibiotik (Yang et al. 2020).

BMK jsou ovSem povaZovany za pfirozen¢ rezistentni k n€kolika antibiotikiim a mohou
mit potencial ziskat rezistenci k jinym antimikrobidlnim latkdm nebo Sifit rezistenci smérem
k patogentim piitomnym v TT zvifat i lidi. Pfenos bakterii rezistentnich vi¢i antibiotikiim mezi
zvifaty, potravinami a lidmi navic mize vyznamné usnadnit potravinovy fetézec. Napf.
fermentované mlécné a masné vyrobky jsou nejcastéjSim prostrednikem ptenosu bakterii
rezistentnich vi¢i antibiotikim do plivodni mikrobioty TT, protoZe tyto vyrobky byvaji
standardné konzumovany bez tepelné upravy. U BMK se nejcastéji setkdvame s geny
nesoucimi rezistenci k tetracyklinu [tet(M)] a eritromycinu [erm(B)]. Vzhledem k Sirokému
spektru potencialnich aplikaci BMK v primyslu a ve zdravotnictvi lidi a zvifat je zde tieba
detailni studium (Alvarez-Cisneros & Ponce-Alquicira 2018). Podle (FAO & WHO 2002) je
dulezité zjistit, zda startovaci nebo probiotické kultury urcené ke konzumaci lidmi nebo zvitaty
nesou mobilnimi geny ATB rezistence, které by se mohly pfenaset na jiné MO.
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Zavér

e Cilem této bakalafské prace bylo shrnout zadkladni informace o aktudlnim stavu
poznani bakterii mlééného kvaseni a jejich vyskytu v travicim traktu hospodarskych
zvifat, a s tim spojeny jejich potencialni probioticky pfinos pro hostitele.

e Zastupci bakterii mlééného kvaSeni nepochybné disponuji mnoha pozitivnimi
vlastnostmi pro své hostitele.

e Velmi aktualni je otazka ptfenosu antibiotické rezistence a pohled na adherencni
schopnost bakterii v travicim traktu hostitelt.
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6 Seznam pouzitych zkratek a symboli

ABR antibioticka rezistence

AMK aminokyseliny

AMP antimikrobialni peptidy

AMR antimikrobidlni rezistence

BMK bakterie mlécného kvaseni

CLA konjugovana kyselina linolova

CVD - KVO cardiovaskular disease - kardiovaskularni onemocnéni
FOS fruktooligosacharidy

GOS galaktooligosacharidy

HZ  hospodarska zvitata

LA  kyselina linolova

MK  mastné kyseliny

NGS next—generation sequencing — sekvenovani nové generace
PM  peritroficka membrana

Sb.  sbirky zakona
SCFA short chain fatty acids - mastné kyseliny s kratkym fetézcem

TMK  tckavé mastné kyseliny
TT  travici trakt
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Tabulka 4 Pouzivané MO jako probiotika ve VYZIVE Prasat.......cccceceeercieenriveesniveesniveesnnnen.
Tabulka 5 Probiotika vyuzivana u malych preZvyKavel ......cceeviieeriiieiniiienniiecniee e,

7.2 Seznam obrazki
Obrazek 1 Schéma prednich a zadnich fermentatorti .........coceevvveiiiiieiiniinieeccecee

Obrazek 2 Hustota mikroorganismt v travicim traktu produkénich zvifat ..........coceevvenneene.
Obrazek 3 Schéma fermentace glUKOZY.......cccocveviiiiiiiiiiiiiiici
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