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Bakterie mlécného kvaSeni v travicim traktu
hospodarskych zvirat a jejich potencialni probiotické
vlastnosti

Souhrn

Bakalatska prace se vénuje problematice bakterii mlééného kvaseni v travicim traktu
hospodarskych zvitat a jejich potencidlnimi probiotickym vlastnostmi.

Prace se zabyva anatomii a fyziologii traviciho traktu hospodarskych zvitat, dale se
soustfed’uje na mikrobiotu osidlujici jednotlivé useky traviciho traktu hospodarskych zvitat a
na skladbu a funkci stfevni mikrobioty. Pozornost je dale vénovana bakteriim mlécného
kvaSeni, vCetné nové taxonomické tpravy dulezité skupiny mikroorganismu — laktobacilt.
Podrobné jsou v praci shrnuty informace o skladbé mikrobioty jednotlivych zastupct
hospodarskych zvitat a objasnény pojmy probiotikum, prebiotikum a synbiotikum, spolu s
vyctem potencialnich pozitivnich vlastnosti bakterii, zvlasté pak bakterii mlécného kvaseni,
ptipadné také bifidobakterii v travicim traktu téchto zvifat. Zminény jsou také otazky tykajici
se adherence bakterii v prostiedi traviciho traktu, a nesmirn¢ aktualni tématika antibiotické
rezistence a jejiho mozného pienosu bakteriemi.

Klicova slova: probiotika, bakterie mlécného 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
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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
jedine¢ny a ma odli§né pozadavky. V travicim traktu hospodatskych zvifat zije rozmanita
sestava mikroorganismu, mezi jejiz vyznamné Cleny patii také bakterie mlééného kvaseni. Ty
maji Casto znacny vliv na zdravi a produkci svych hostiteld. Mtzeme je oznacit jako probiotika,
tedy zivé pozitivni mikroorganismy.

V tomto prehledu jsem se zaméfila na hospodaiska zvifata, ktera jsou definovana ve
veterinarnim zakoné ¢. 166/1999 Sb. Byli vybrani zastupci urcitych skupin, ktefi maji vétSinou,
dle mého nazoru, v CR majoritni zastoupeni. Po Gvaze byli jako zastupci zvéfe ve farmovém
chovu vybrani jelenoviti na zakladé vyctu zvifat z mysliveckého zakona ¢. 449/2001 Sb.
(449/2001 Sb. Zéakon o myslivosti 2001).



2 (il prace

Cilem bakalarské prace bylo zhodnoceni stavajiciho stavu poznani a formulovani
aktualnich otazek (adheren¢ni schopnosti bakterii mlécného kvaSeni, problematika prenosu
antibiotické rezistence) / perspektiv.



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

Hospodatskymi zviraty se rozumi zvifata u kterych je sledovan konkrétni hospodarsky
uzitek. Jsou vyuzivana ptrevazné k chovu, vykrmu, praci a jinym hospodaiskym ucelim.
Hospodatskym uzitkem je nejCastéji 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
kiizence, drabez, bézce, kraliky, zvél ve farmovém chovu, ryby a jiné vodni Zivocichy, vcely,
¢meldky a hmyz uréeny k lidské spotifebé nebo k vyrobé zpracované zivocisné bilkoviny
(166/1999 Sb. Veterinarni zakon 1999).

3.1.2 Domestikace

Domestikace je evoluc¢ni proces, béhem néhoz se zménilo mnoho znakli chovani
divokych zvifat na stavajici, domestikované jedince (Mignon-Grasteau et al. 2005). Je to d¢j
fizeny vyhradné ¢lovékem za ucelem metabolickych a morfologickych zmén, které jsou
n&jakym zptisobem pro ¢lovéka zadané. Casto jsou tyto zmény doprovazeny adaptaci chovani
na lidské prostiedi. Zmeéni se tim chovani zvifete, napf. snizenim reaktivity na zmény v okolnim
prostiedi (Price 1984). Zvirata jsou poté urCitym zptasobem na Cloveéku zavisla, zvlasté, pokud
jde o zajisténi potravy a ukrytu. Domestikaci bychom ale neméli zaméfiovat s ochoCenim, to je
podminéna zména chovani jedince, zatimco domestikace je trvald geneticka modifikace
vySlechténé linie. Tato modifikace vede k dédi¢né predispozici ke spojeni s ¢lovékem (Driscoll
et al. 2009).

Za zménu morfologickych vlastnosti mizeme povazovat napt. konkrétni druhotné
pohlavni znaky ziskané vynucenym vybérem reprodukénich jedinct (Driscoll et al. 2009) nebo
rychly rust organismu/téla u hospodarskych zvirat. Pfikladem metabolickych zmén mize byt
schopnost spolehlivé reprodukce, odolnost vici stresu (napt. u laboratornich zvifat) a také
zmeéna skladby mikrobiomu v travicim traktu (TT). Chovani zvirat je formovano k poslusnosti
u zemeédelskych zvifat a jedineCnym behavioralnim vlastnostem u spolecenskych (Reese et al.
2021).

Domestikovana zvifata zazila podstatné zmény ve straveé, prostfedi a socialnich
interakcich, které pravdépodobné vyznamné formovaly jejich stfevni mikrobiotu. Pfi porovnani
domestikovanych koni a divokych koni Pievalského se ukazalo, ze divoka zvirata maji odlisné
slozeni a celkové rozmanitéjsi stfevni mikrobidlni spoleCenstva. Dosud vSak nebyl proveden
zadny obecny prazkum, ktery by charakterizoval globalni vliv domestikace na stfevni
mikrobiotu (Reese et al. 2021). Je obtizné zpétné vysledovat jak k témto zménam skute¢né
doslo, také proto, ze u nékterych druhl jiz divoké protéjsky neexistuji. Domestikace
pravdépodobng stale probiha a populace domécich zvitat 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 ucinnosti traveni krmiva. TT je pfesné€ uzplisoben dle potravy a konkrétnim
potiebam zvifete: 1) bylozrava zvifata — konzumuji krmiva rostlinného puvodu s vysokym
obsahem celulozy a ligninu, které je zvife schopno travit vyhradné pomoci své stievni
mikrobioty v pfizpusobeném prostiedi (Bomba et al. 2006). Dle Rada & Havlik (2010) zde MO
umi rozkladat jak zasobni (Skrob, inulin), tak strukturni (celulosa, hemicelulosa, pektin)
polysacharidy; 2) vSezrava zvifata — konzumuji krmiva rostlinného ptivodu s malym obsahem
celuldzy a ligninu, stejné jako krmiva zivocisného puivodu, jsou snadno a rychle travena pomoci
enzymu produkovanych v TT zvifete (prasata); 3) masozrava zvifata — v prirozenych
podminkach konzumuji pfevazné krmiva zivocisného puivodu (Bomba et al. 2006).

Mezi bylozravci vSak existuji velké rozdily ve strukture a funkcich traviciho traktu. Lze
rozlisit tii kategorie: 1) predni fermentatofi - prezvykavci jako je skot, ktefi maji pfedni travici
fermentacni ¢innost v bachoru; 2) zadni fermentatofi, jako jsou koné, kteti maji tlusté a slepé
stfevo jako fermentacni komoru; 3) cékotrofni zvifata, jako jsou kralici, ktefi 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 prednich a zadnich fermentatorti se vSak lisi. 1) U téch prednich
vznikaji konecné produkty fermentace jiz na zacatku procesu, tudiz jsou piipraveny k dal§imu
vstiebani ve stfeve. 2) Diky prezvykovani a pfesunu sousta bachor — jicen - dutina Ustni dochazi
k dokonalejSimu mechanickému zpracovani rostlinnych vlaken. Vzdalené slepé stievo zadnich
fermentatora toto pfemistovani neumoziuje. 3) Prezvykavci umi pretvaret velkou ¢ast dusiku,
ktery je u vétSiny obratlovet odpadnim produktem, na zdroj. 4) U zadnich fermentatora
prochazi travenina hlavnimi absorpcnimi 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 pred fermentaci. Naproti tomu u prednich
fermentatorti dochazi k fermentaci brzy, a mnoho nezbytnych Zzivin je zlikvidovano dtive, nez
mohou byt vstiebany. Aby predCasné traveni kompenzovali, musi se predni fermentatofi
spoléhat na obcCasné vyplaveni mikroorganismii (MO) do stieva, kde jsou straveny, aby
nahradily ziviny ztracené pii fermentaci. Fermentace v prednim casti TT je sice dukladna, ale
pomala. Potrava v bachoru tedy musi stravit déle asu, aby byla zpracovana celul6za (Kardong
& Zalisko 2012).

Schéma TT prednich a zadnich fermentator(i viz obrazek cislo 1.

-11 -
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(Kardong & Zalisko 2012)

3.1.3.1 Velci, mali pfezvvkavci a jelenoviti

Prezvykavci se rozumi skot, ovce, kozy (Bomba et al. 2006) a jeleni. Jejich TT se sklada
ze stejnych organa: bachor, Cepec, kniha, slez, tenké stievo, slepé stievo, tlusté stievo
a koneCnik (Hu et al. 2022). Konzumuji rostlinnou vlakninu jako svou béznou stravu. Ta je
zdrojem komplexnich polysacharidd (hemicelulozy, celulézy a ligninu). Chybi jim vsak
enzymaticky systém pro jejich rozklad (Flint et al. 2008). Proto prezvykavci udrzuji
symbioticky vztah s MO, které produkuji své, mikrobialni enzymy k hydrolyze rostlinnych
polymert za GcCelem ziskani energie. Tato mikrobiota TT je velmi pestra, obsahuje bakterie,
prvoky, houby, archea i bakteriofagy. V TT se nachazi v riznych koncentracich, aby bylo
dosazeno optimalniho vyuziti zdroja (Xu et al. 2021).

Prezvykavci jsou polygastricka zvifata s pfedzaludky s kapacitou 150-180 1u dospélych
jedincd (Bomba et al. 2006). Zaludek pfervykaved miZeme oznadit jako quadra
kompartmentalni travici vak slozeny z bachoru, ¢epce, knihy a slezu (Castillo-Gonzalez et al.
2014). Krmivo, ¢astecné rozzvykané, putuje do sbérné komory bachoru a ¢epce. Bachor slouzi
jako multifunk¢ni fermentacni vak, s velikosti 35-100 litrti u skotu a 3-5 litrG u ovci. Zde se
potrava uchovava pro interakci s mikrobiotou a pro naslednou 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 poméha zvétSovat povrch potravy a zaroveri zmenSovat velikost
¢astic krmiva, ¢imz je umoznéna spravna fermentace krmiva mikroorganismy (Xu et al. 2021).
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Zarover je u zvykani dulezité vyluCovani velkého mnozstvi slin, které slouzi nejen pro zvlh¢eni
a ulehceni posunu krmiva, ale také jako tlumici pufr, tedy proti kyselinam, které vznikaji
v bachoru nasledkem fermentace krmiva MO (Sahu & Kamra 2002).

Bachor u dospélych zvirat predstavuje 80 % celkového objemu TT (Bomba et al. 2006).
Atmosféra je zde pfevazné anaerobni s obsahem oxidu uhlicitého (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 zvifete
pohybuje mezi 6,2-6,8 a je ovliviiovana potravou a pufrovaci kapacitou slin. Mikrobialni
ekosystém bachoru je jednim z nejslozitéjsich, s Sirokou Skalou raznych interakci mezi MO,
MO a hostitelem a mezi MO a krmivem (Bomba et al. 2006). Mikrobiota bachoru je velmi
nachylna na zmény a jakékoli vétsi naruSeni homogenity ma zadvazné Ginky na travici systém
a dalSi organy. Tato disharmonie v komunitnim vztahu zpasobuje také rizné metabolické
poruchy. Napi. dominance metanogent nékdy vede k nadymani a vysoka cukernatost krmiva
vrcholi bachorovou aciddzou (Xu et al. 2021).

Plisobeni MO v bachoru je velmi komplexni a pro zvife pfinosné. MO jsou schopny
diky fermentaci preménit mocovinu a dalsi jiné odpadni produkty/latky na zdroj, likvidovat ¢i
neutralizovat potencialni rostlinné toxiny na zacatku traveni a rozkladat celulozu v bunéénych
sténach rostlin. Pfi fermentaci celulézy vznikéa oxid uhlicity, voda a teékavé mastné kyseliny
(TMK). Tvorba téchto organickych kyselin je pro organismus velmi vyhodna (Kardong &
Zalisko 2012), diky nim totiz zvite pokryje az 70 % denni potieby energie (Yeoman & White
2014). Predzaludkova fermentace je tedy obzvlasté ui¢inna pfi ziskavani co nejvetsiho mnozstvi
zivin, a to 1 z nekvalitni potravy. Pfezvykavci jsou proto obzvlasté uspésni v prostiedich, kde
je k dispozici pouze chuda pice, napt. ve vysokohorskych oblastech (kozy) (Kardong & Zalisko
2012).

Funk¢nost bachoru se béhem vyvoje zvifete méni. Béhem prvnich tydnt zivota, kdy
zvirata jesté saji matefské mléko, neni bachor plné funkéni. Saté mléko jim neprochazi
v dasledku uzavieni jicnové ryhy reflexni ¢innosti. Proto jsou rozméry bachoru podstatné mensi
nez u dospélého jedince a bachorové klky slouzici k absorpci zivin jesté nejsou plné 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 stfevech, fermentace v bachoru proto
neni nutna (Kardong & Zalisko 2012).

Po bachoru néasleduje ¢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 oddé¢luje fermentujici obsah bachoru a ¢epce od vysoce kyselého
obsahu slezu (Kardong & Zalisko 2012). Kniha hraje roli filtru, kterym mohou volné€ prochéazet
Castice mensi velikosti (<2 mm). Poté se natravené krmivo piesune do slezu, pravého zaludku
(Xu et al. 2021). Jeho sliznice je tvofena tiemi typy, které jsou typické pro pravy zaludek savca
a to: cardia, fundus a pylorus (Kardong & Zalisko 2012). Slez disponuje vyraznou enzymovou
slozkou - lysozymem, ktery napada bunétné stény bakterii. Ve slezu probiha traveni
bakterialnich proteinti i traveniny podobnym zptuisobem, jako u neprezvykavcu (Xu et al. 2021).
Probiha zde enzymaticka a kyseld hydrolyza. Poté se travenina dostava do stfeva (Kardong &
Zalisko 2012).
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3.1.3.2 Koné a osli

Osli a koné (rod Equus) jsou typickymi monogastrickymi bylozravci. Pouzivaji surovou
vlakninu jako fermentacni substrat ve stfev€, kde probiha hlavni mikrobidlni fermentace
(Bergman 1990). Konisky TT se vyznacuje kombinaci velkého slepého stieva s kapacitou 100-
140 litra a jesté vétsiho tlustého stieva. Zde dochazi k fermentaci ligninu a celul6zy (Bomba et
al. 2006). Vyzkumy napovidaji, ze osli oproti konim jsou schopni travit krmnou davku
s vysokym obsahem vlakniny mnohem lépe nez koné¢, pfi€emz si udrzuji podobny nebo vySsi
ptijem krmiva. Anatomie TT osla je i pies n€ékteré rozdily v rozmérech podobna konim, ale pro
srovnani nejsou k dispozici podobné morfometrické prace u koni. Pro lepsi pochopeni anatomie
traviciho traktu a podobnosti ¢i rozdilt s ostatnimi druhy koni jsou nutné specifické budouci
vyzkumy u osla (Jerbi et al. 2014). Tim ze se osli vyvinuli z predku, ktefi obyvali Casto
polopoustni nebo horské prostiedi s velmi fidkou vegetaci, maji oproti konim TT uzptsobeny
k lep§imu 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 korimi,
tedy delsi expozici vlastnich enzymu a enzymu stievni mikrobioty (Edwards et al. 2020).

Vétsinu svych energetickych pozadavku ziskavaji kon€ a osli rozkladem strukturalnich
sacharida fibrolytickymi bakteriemi. Jako nepfezvykavi bylozravci toho dosahuji anaerobni
fermentaci ve slepém a tlustém stfevé, produkci TMK, které jsou absorbovany stfevni sliznici
(Costa et al. 2015). Délka zazivaciho traktu od dutiny ustni po analni otvor ¢ini zhruba 30 metra
(Cunha 1991; Ericsson et al. 2016) pfi objemu pfiblizné 150 litrt (Ericsson et al. 2016). Trva
asi 65 az 75 hodin, nez se krmivo dostane z dutiny ustni do kone¢niku (Cunha 1991).

Krmivo zpracované (rozmélnéné, smichané se slinami) v dutiné ustni putuje do jicnu.
Ten méfi priblizn€ 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 mekké
patro. Kun také nemuiize zvracet kvuli svéraci zvanému sphrincter. Ten reguluje otevirani jicnu
do zaludku a znemoziuje soustu projit zpét. Korisky zaludek je vuci velikosti koné pomérné
maly, zabira cca 8-10 % celkové délky TT, a neni proto schopen pfijmout vét§i mnozstvi
potravy najednou (Cunha 1991). Déli se na 2 Casti, oblast nezlaznatou (dorzalni) a zlaznatou
(pylorickou) (Yuki et al. 2000). Pepsin a dalsi proteolytické enzymy jsou vyluovany
v 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 stfevo méfi piiblizné 21
m a zabira tak 30 % TT (Cunha 1991). Déli se stejné€ jako u jinych savcl na dvanactnik, laénik
a kycCelnik. pH je v téchto oblastech pufrované na neutralni vlivem pankretického bikarbonatu
ajaterni zluci. Je zde primarni misto traveni bilkovin, rozpustnych sacharidd, tuka a je osidleno
komenzalnimi mikrobialnimi spolecenstvy (Ericsson et al. 2016). Pfiblizné za 3 hodiny od
pozieni se potrava dostava do tlustého stieva (Dicks et al. 2014). To tvorii 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 probih4 hlavni mikrobiéalni fermentace (ad ,,zadni
fermentatoti*) (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 hfibat slepé stievo dosahuje své plné funkce az ve véku 15-24 mésicu
(Cunha 1991).
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3.1.3.3 Prasata

Prase je vSezravé zvife se srovnatelnou anatomii, nutriénimi pozadavky, travicimi
a zanétlivymi procesy podobnymi ¢lovéku. TT vykazuje podobnosti i1 s lidskym stfevnim
mikrobialnim ekosystémem (Yin et al. 2017).

Pti prichodu zaludkem prochazi potrava kardickou, zalude¢ni a pylorickou oblasti. HCI
a pepsin pochazejici ze zaludeCnich zlaz se v nejvetsi mife misi v pylorické oblasti (Pekas
1991). Praimérné pH Zaludku pfi je 4,4 (Merchant et al. 2011). U mladych selat se ukazalo, ze
zaludeCni proteolyticka aktivita a aktivity pankreatického trypsinu a chymotrypsinu nejsou
konzistentné funkcni az do véku 3 tydni. Az nasledny odstav selat vyvolal vétsi aktivitu téchto
enzymu (Pekas 1991). Hlavni vstiebavani Zivin a energie se odehrava v tenkém stfevé. Proto je
casti TT, kde ma bakterialni aktivita pravdépodobné nejveétsi vliv na a¢innost rastu (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 stievo. To
(a slepé stfevo) je u prasat hlavnim mistem mikrobialni aktivity. Bakterie se zde nachazeji ve
vysokych poétech (10'°-10'!/g obsahu). Prostiedi je typické nizkym redoxnim potencidlem
a relativné vysokou koncentraci tékavych mastnych kyselin s kratkym fetézcem (SFCA).
Slozeni mikrobioty je zde rozmanité a stabilni (Gaskins et al. 2002). Vlaknina, ktera nebyla
stravena v pfednich ¢astech TT, je fermentovana praveé zde. Vznika acetat, propionat, butyrat
a laktat, s velkym vlivem na mikrobialni ekologii TT prasat (Jha & Berrocoso 2016). pH je
niz§i oproti tenkému stievu, 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 Kralici

Kralik je monogastricky bylozravec s hlavni fermentaci v zadnim stfevé se slozitou
a jedinecnou fyziologii TT, ktera do zna¢né miry z&visi na koprofagii (Smith 2020). Koprofagie
umoziuje kralikim a nékterym hlodavcim opé€tovné piijimat vykaly obsahujici produkty
fermentace, které vznikly pfi prvnim prachodu TT. To dava t€émto fermentatorim zadniho
stfeva druhou pfilezitost ziskat ¢ast nestraveného materialu (Kardong & Zalisko 2012).

Jejich TT se vyznacuje jednoduchym zaludkem, ktery tvoii pfiblizné 15 % celkového
objemu TT (Brewer & Cruise 1994). Kyselina chlorovodikova a pepsin zahajuji travici proces
v podstaté stejnym zpusobem jako u jinych typu zvifat, pH zaludku je zde ale velmi kyselé.
Bézné se pohybuje kolem hodnoty 1,6 (Merchant et al. 2011), postprandialné muaze klesnout az
na hodnotu 1,0 (po poziti cekotropti se naopak zvysi na 3,0). V oblasti pfechodu jicnu v zaludek
se nachazi dobfe vyvinuty svérac, ktery zabratiuje zvraceni (Blas et al. 2020). Tenké stfevo je
primarnim mistem traveni a vstfebavani zivin a je podobné jako u jinych monogastrickych
zvifat. Vstfebavani zivin probiha vlac¢niku a kycelniku. Dochédzi zde také k traveni
a aminokyselin (AMK) se vstfeba, nez se dostanou do distalniho kycelniku (Smith 2020).
Bikarbonat je vylucovan do proximalniho tenkého stfeva a slouzi k neutralizaci kyselé
traveniny opoustéjici zaludek. Ve dvanactniku se nachazi enteropeptidazy, aminopeptidazy
a oligosacharidazy a disacharidazy. Behem vyvojového prechodu na pevnou stravu dochézi
k regulaci hostitelskych travicich enzymt, mezi néZz patii pankreaticka amylaza a lipaza,
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proteazy, jako je trypsin a chymotrypsin (Carabafio et al. 2010). pH tenkého stfeva se pohybuje
v rozmezi 6,4-7,4 (Merchant et al. 2011). Pfevazna Cast potravy kralikii prochéazi tenkym
sttevem z velké Casti nestravena rovnou do distalni ¢asti TT, tlustého stfeva a slepého stieva
(Smith 2020). Komplexni struktura této Casti TT odrazi jeji roli pfi fermentaci a tvorbé
cekotropti (Brewer & Cruise 1994). Tlusté stfevo zabira vice nez polovinu prostoru bfisni
dutiny (Smith 2020). Hodnota pH zde Cini 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). Konéi Cervovitym vybézkem, ktery kromé své lymfoidni
tkané vylucuje vodu a hydrogenuhliitan do slepého stfeva, coz napomaha fermentacnim
procesum (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 1 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 ptakd je charakteristicka fadu znaka, které je odlisuji od savcu a jinych
obratlovct, napii. absence zubl, mékke patro, ¢i specialni strategie ptijmu potravy (Wasilewski
et al. 2015). Obecna anatomie a fyziologie TT je u ptakd ve vétSin€ shodna. Napt. TT trakt
kutete zahrnuje vole, proventriculus, svalnaty zaludek, dvanactnik, lacnik, kycelnik, slepé
stfevo, tlusté stfevo a kloaku (Yeoman et al. 2012).

Jicen se u nékterych skupin ptakd formuje ve vakovitou vychlipeninu, tzv. vole. Zde se
docasné potrava zdrzuje (Kardong & Zalisko 2012; Deusch et al. 2015),je zmékcovana vodou,
sekreci slinnych zlaz a 714z jicnu (Bomba et al. 2006), a je nasledné vyvrzZena pro mlad’ata nebo
pokracuje do zlaznatého zaludku, ktery je spojen se zadnim zaludkem svalnatym. Ve svalnatém
zaludku Casto mechanicky napomahaji traveni kousky tvrdé drti a kaminkt (Kardong & Zalisko
2012). Vzhledem k niz§imu pH a fermentacni aktivit¢ funguje svalnaty zaludek jako
mikrobialni bariéra (Deusch et al. 2015). Dale navazuje dlouhé, svinuté tenké stievo. Cetné
studie prokazaly, ze lacnik a kycCelnik u driibeze byly hlavnimi misty vstiebavani vétsiny zivin
(Li et al. 2022). Vzhledem pankreatické a zluCové sekreci a pH, je hustota bakterii ve
dvanactniku nizka (Deusch et al. 2015). Tlusté stievo je kratké, piimé a usti do kloaky. U mnoha
druhti mize ze stieva vyrustat jedno nebo nékolik slepych stiev, obvykle v blizkosti kiizeni
tlustého a tenkého stfeva (Kardong & Zalisko 2012). Nestravené bilkoviny a vlaknina se
fermentuji standartn€ ve slepém a tlustém stfeveé (Kim et al. 2023). Bylozravi a vSezravi ptaci
maji obvykle velka slepa stieva; rybozravi a semenozravi ptaci maji slepa stteva 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
v prvnich hodinach (Rada & Havlik 2010).

Dynamicky TT vodnich ptaka Casto reaguje na konkrétni chovani ptak. Tato reakce
ma obvykle podobu zmén velikosti organt (napf. velikosti zaludku), coz napf. kachnam
umoziuje ucinngji ziskavat potfebné ziviny. U vodnich ptakd neni vytvoreno ,,pravé™ vole, maji
vSak v jicnu dostateCnou potencialni prostorovou, zasobni kapacitu(James 2012). Jejich jicen
je schopen se, v pfipad€ potteby, rozsifit po celé své délce (Bomba et al. 2006). Zajimava je
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napt. schopnost hus vyuzivat vlakninu obsazenou v travé, celulolytické a hemicelulolytické
enzymy produkuji v jejich TT mikroorganismy. Zména ve skladbé MO slepého stieva hus mize
ovlivnit jejich travici schopnosti (Li et al. 2022). Druhy vodnich ptaku, které se trvale zivi tvrdsi
potravou, jako jsou mékkysi a semena v tvrdych obalech, maji zaludek vétsi nez druhy, které
se trvale zivi mek¢i potravou (James 2012).

3.1.3.6 Bézci

Stejné jako vsichni ptaci jsou 1 pStrosi monogastricti. PStros nema zuby, vole a jicen usti
ptimo do zlaznatého zaludku bez zfetelného ohraniceni (Deeming 1999). Dale pak nasleduje
svalnaty zaludek, dvanactnik, lacnik, proximalni a distalni rektum (Cooper & Mahroze 2004).
Emu jsou pievazné bylozravi, a také nemaji zadné vole (Kim et al. 2023). Proventriculus pStrosa
je velka, rozsifena tenkosténna struktura. Vylucovani enzymu a kyselin je u pstrosi omezeno
na oblast pouhych 25 % celkového vnitiniho povrchu zldznatého zaludku (Cooper & Mahroze
2004). Tato zlaznata oblast obsahuje piiblizné 300 vystouplych vyusténi zlaz (Deeming 1999).
Jedine¢nym znakem pstrosu je rizn€ vyvinuta hladka svalovina ve svalnatém zaludku, ktera
usnadniuje traveni potravy (Bezuidenhout & Van Aswegen 1990). Svalnaty zaludek je
silnosténna struktura a obsahuje priblizné 1,5 kg kaminku, které pomahaji rozmélnovat potravu.
Jejich zelenohnédé zbarveni se pripisuje refluxovanym zluCovym pigmentim z dvanactniku
(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
pfiblizn€ 80 cm a tvoii uzkou, prodlouzenou kli¢ku. Pfiblizné 7 cm od zaludku do né&j usti
zluCovod z jater a na distalnim konci pankreaticky vyvod. Na urovni sedmého obratle navazuje
lacnik dlouhy pfiblizn€ 1,6 m a tvofi 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 stfevo (Deeming 1999). U emu se zd4, ze zpracovani a fermentace rostlinného
materidlu a chemickych latek z prostfedi provadi mikrobiota tenkého stieva, zejména ta
v lacniku a také ve slepém stieve. V lacniku bylo zjisténo vyrazn€ vice zastupct mikrobioty
nez v ostatnich segmentech tenkého a tlustého streva. Jelikoz se ale v kyc¢elniku nachézi nejvetsi
mnozstvi traveniny a slepé stfevo emu je malé, ve srovnani s jinymi ptaky, kteti k fermentaci
a traveni vlakniny pouzivaji slepé a tlusté stfevo, kyCelnik mize byt mistem, kde probiha
vétSina fermentace vlakniny (Kim et al. 2023). Tlusté stfevo je dlouhé piiblizn€ 16 m (Deeming
1999). Je tiikrat delsi nez tenké stfevo a obecné€ vétsi, aby umoznilo traveni objemné potravy
a usnadnilo vstfebavani tekutin. Dobfe vyvinuté zadni stfevo slouzi jako misto fermentace
vlakniny (Cooper & Mahroze 2004). U Cerstvé vylihlého pstrosiho mladéte je pomér tenkého
stfeva 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 stieva zacinaji spoleCnym otvorem na prechodu kycelniku
a konec¢niku. Jsou dlouha pfiiblizné 90 cm a maji vackovity vzhled diky pfitomnosti vnitiniho
spiralniho zahybu, ktery zvétSuje jejich povrch (Deeming 1999). Predpoklada se, ze zahyb hraje
dilezitou roli pii vstiebavani TMK a dalsich metaboliti vznikajicich pfi mikrobialni fermentaci
celulozy a hemicelulozy (Cooper & Mahroze 2004).
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3.1.3.7 Ryby

Struktura TT se u riznych druhti ryb lisi a je odvisla od vztahu k potravé a stravovacim
navykam. Ryby jsou obecné klasifikovany jako masozravé, bylozravé, vSezravé, detritivorni
a dfevozravé (Ray & Ringe 2014). Takové rozdéleni vSak nemusi byt vzdy pfesné, nebot
nékteré druhy konzumuji smisenou stravu, pfip. se jejich stravovaci navyky mohou v pribéhu
zivotniho cyklu ménit (Olsen & Ringe 1997). Bylozravé ryby se oproti masozravym vyznacuji
delSimi stfevy a jejich vétsi hmotnosti, pravdépodobné v zavislosti na naro¢n€jsim zpracovani
a vstirebavani rostlinné stravy (Ray & Ringe 2014).

Na zakladé pfitomnosti nebo nepifitomnosti zaludku se b&zné rozliSuji dvé hlavni
skupiny ryb. Nejpozoruhodnéjsim rysem traviciho systému bylozravych ryb je absence pravého
zaludku. Patfi sem 1 Celed kaproviti (Cyprinidae). U kaprovitych predni ¢ast stfeva vytvori
vakovity utvar nazyvany stfevni bulb (pseudogaster). Pti absenci zaludku plni pfedni stfevo
funkci docasného uchovavani pozité potravy (Sinha 1983). Predni ¢ast zaludku (srde¢ni nebo
fundickd oblast) je charakterizovana pfitomnosti zaludecnich zlaz. Tato ¢ast zaludku je
zodpovédna za skladovani a pocatecni fyzikalni a enzymatickeé §t€peni stravy. Sliznice zadni
casti zaludku (pyloricky zaludek) obsahuje mnoho pylorickych hlenovych zlazek. Pyloricka
Cast je ale zcela bez zaludecnich zlaz. Naptiklad u lososovitych se pohybuje pH Zzaludku
pohybuje mezi 3,0 a 4,5 (Ray & Ringe 2014). U pstruht asti kratky svalnaty jicen do velké
predni srdeCni ¢asti zaludku s vyraznymi podélnymi zahyby. Kratsi, valcovity usek pylorického
zaludku usti pres silny pyloricky svérac do stfeva. Stievo bylo z divodu prakti¢nosti rozdéleno
na dvanactnikovou a kycelnikovou cast, pficemz jejich spojnice je definovana jako misto, za
kterym se neobjevuje slepé stitevo. Mezi obéma oblastmi neni histologicky rozdil. Konec¢nik je
vSak jasné oddélen, je vétsi a tmaveé pigmentovany (Burnstock 1959). U ryb je stievo dualezité
také pro rovnovahu vody a elektrolytd, endokrinni regulaci traveni, metabolismus a imunitu.
Zadni ¢ast stieva 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 druht. Uvadi se, ze zvétSuje povrchovou plochu pro
traveni a absorpci, ale nehraje zadnou roli pii fermentaci traveniny. Riizné enzymy, zlu¢ové
kyseliny a pankreatické enzymy, které do TT vstupuji, mohou vyznamné ovlivnit rast a slozeni
stfevni mikrobioty (Ray & Ringe 2014).

3.1.3.8 Vcely. ¢melaci

Vcely (Apis spp.) jsou dulezitymi opylovaci plodin. Jsou spoleCenskym hmyzem
a disponuji jedinecnou skladbou stfevni mikrobioty (Niode et al. 2020). Stfevo vcely
medonosné je souvisla trubice, ktera zacina sty a konci fitnim otvorem. Déli se na predni
stfevo, stfedni stfevo a zadni stfevo. Zadni stfevo je pro mikrobiotu relativné piivétivé prostredi
a je proto mistem s nejbohatsim mikrobialnim osidlenim (Huang et al. 2010). Jina je situace ve
sttednim stfevu, kde jsou epitelem uvoliiovany enzymy a antimikrobidlni peptidy (AMP).
Kromé toho zde pH dosahuje hodnot nizsich nez 3. Tak nizké pH zpusobuje destrukci
mikrobialnich bunék (Tootiaie et al. 2021).
Mikrobiota v TT v¢el hraje velmi dileZitou roli pfi Sté€peni sacharidi na fadu alkohold,
SCFA a dal$ich organickych kyselin (Tootiaie et al. 2021). Stfevni mikrobiota vcel se sezonné
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meéni, coz je spojovano sjejich vyzivovymi navyky. V zimé maji véely konecnik znacné
roztazeny, zabira velkou cast 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 polokiidli (Hemiptera, 10 %), vazky a sviznici
(Odonata, 3 %), termiti (Isoptera, 3 %), mouchy (Diptera, 2 %) a ostatni taxony 6 %
(Papastavropoulou et al. 2023). Cvrcci domaci (Acheta domesticus) a cvrCel Gryllus assimilis
jsou preferovanymi druhy hmyzu, které se komercné vyuzivaji jako potrava (Aleknavicius et
al. 2022).

Zakladni stavba traviciho traktu je u vSech druhti hmyzu podobna, ackoli maji rizné
modifikace souvisejici s adaptaci na rizné zpusoby vyzivy. Stfevo tvoii tfi zakladni oblasti:
predni, stfedni a zadni stfevo. Pfedni a zadni stfevo jsou vystlany exoskeletem tvorenym
chitinem a kutikularnimi glykoproteiny. Tento exoskelet oddéluje stfevni lumen od
epidermalnich bunek a pfi ekdyse (svlékani) odpada. Pfedni stfevo ma Casto oddelené , vole*
nebo divertikly pro docasné skladovani potravy. Stfedni stfevo je u mnoha druhti hmyzu
primarnim mistem traveni a vstfebavani. Mnoho druhtit hmyzu vyluCuje epitelové buiiky
stfedniho stfeva a vytvafi obal zvany peritrofickda membrana (PM) (Engel & Moran 2013).
Prostiedi je zde mirn€ kyselé a ma vysokou aktivitu glykosidhydrolazy. PM je foliovita chitin-
proteinova struktura, ktera rozdéluje lumen stfedniho stfeva na endoperitroficky prostor (uvnitt
PM, kde je potrava) a ektoperitroficky prostor mezi bunikami stfedniho stfeva a PM (Terra &
Ferreira 2020). MO se nachazeji pfevazné v endoperitrofickém prostoru, coz zabrariuje jejich
pfimému kontaktu s epitelem stfedniho stfeva. Peritrofickd membrana plni celou fadu funkei:
poskytuje bariéru, ktera chrani epitel pfed mechanickym poskozenim Casticemi potravy, pred
pusobenim velkych molekul toxinti obsazenych v potravé a pred mikrobialni invazi, a také
koncentruje potravu a travici enzymy (Engel & Moran 2013). Nejdulezitejsi funkci je ale
zvySeni G¢innosti traveni. Toho je dosazeno segregaci travicich déju a umoznénim existence
protiproudych tokti vody ve sméru opa¢ném, nez je pohyb potravy. Tyto toky jsou pohanény
sekreci vody v zadni ¢asti stfedniho stfeva a absorpci v predni Casti stfedniho stfeva, coz
vytlauje travici enzymy a castecné€ straveny material do predni casti stfedniho stfeva.
V disledku toho travici enzymy pusobi v organismu delsi ¢as (Terra & Ferreira 2020). PM je
protkana pory, které brani prichodu vétsiny MO a zaroveni umoziiuji prichod enzymt a malych
molekul z natravené potravy. Nékteré druhy hmyzu PM nevytvateji; mezi tyto skupiny patii
vétSina mizokfidlych (fad Hemiptera), mnoho druhti broukt (fad Coleoptera) a mravenci (fad
Hymenoptera). Zadni stfevo zahrnuje samostatné c¢asti, jako jsou fermentacni komory
a oddéleny konecnik pro zadrzovani vykala pred defekaci. U mnoha skupin hmyzu (napf. cvrcci
a Svabi) bylo zjisténo, ze se zde vstiebava urcité mnozstvi zivin a je zde hlavni misto pro
resorpci vody (Engel & Moran 2013). Zadni stfevo vykazuje zasadité pH a vykazuje vysokou
aktivitu endopeptidazy (Terra & Ferreira 2020).

Kolonizace TT hmyzu MO je ovlivnéna mnoha faktory. Obecnym faktorem jsou
fyzikalné-chemické vlastnosti prostiedi v riznych Castech stieva, kde se mohou vyskytovat

-19-



extrémni rozdily v pH a pfistupnosti kysliku. pH ve stfevnim lumen je fizeno aktivné a €asto se
lisi od pH hemolymfy, které se obvykle blizi hodnoté 7. Stredni stfevo housenek motylt
(Lepidoptera) je vysoce alkalické s pH dosahujicim 11-12, coz vyzaduje specialni adaptace
travicich enzymu. Toto pH koreluje s konzumaci listi obsahujicich tfisloviny a umoziiuje snizit
vazbu bilkovin s tfislovinami, coz zvysuje dostupnost zivin. Tato adaptace ovSem negativné
ovliviiuje mikrobialni spolecenstva (Engel & Moran 2013).

3.14 Mikrobiota traviciho traktu hospodarskych zvirat

Mikrobiota TT hospodaiskych zvitat, jako jsou kurata, prasata a prezvykavci, je jiz
mnoho let v popfedi zajmu veterinait, odbornikt na vyzivu zvifat a mikrobiologli (Deusch et
al. 2015). Tyto bakterie maji zdsadni vliv na metabolismus, travici ¢innost, imunitu, odolnost
vuci infekcim, zdravi a pohodu hostitelského organismu (Cotozzolo et al. 2020), hraji roli také
pii metabolismu xenobiotik, poskytuji organismu bariéru pred patogennimi MO a produkuji
vitaminy a dalsi dalezité metabolity (Bomba et al. 2006). Poznani vlastnosti MO v TT je proto
dilezité pro pochopeni mnoha specifickych funkci vlastniho hostitelského organismu
(Cotozzolo et al. 2020).

Zatimco bakterialni diverzita obecné ¢i pritomnost nékterych tradi¢né studovanych
bakterialnich skupin je spojovana s pfiznivymi ucinky pro zdravi hostitele, je stale velmi
naro¢né definovat konkrétni faktory, které pfispivaji k pozitivnimu rozvoji a naopak. Neni
proto znama néjaka ,,idealni“ mikrobiota (Celi et al. 2017).

Mikrobiota je definovéana jako komplexni mikrobialni spolecenstvo, které obyva urcitou
niku, interaguje s ni a vytvari vzajemné vztahy (napt. symbiotické). Kazdy zivocich hosti rizné
rozsahlé spoleCenstvi bakterii, prvokd, hub a fas, které osidluji povrchy i vnitini oblasti téla
hostitele (Cotozzolo et al. 2020). Mikrobiota TT zvifat a lidi je mikrobialni ekosystém
s velkymi rozdily mezi jednotlivei a Zivogisnymi druhy, tvofeny az 10'* MO. Stfevni
mikrobialni systémy, které pomahaji pfi traveni jinak pro hostitele nestravitelnych slozek
potravy, jsou nejslozitéj§im znamym biologickym systémem u zvifat a jsou povazovany za
zvlastni, postnatalné ziskany organ (MC et al. 2014). Srovnani ptiblizné koncentrace v travicim
traktu u produkénich zvitat viz obrazek cislo 2.
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Obrazek 2 Hustota mikroorganismui v travicim traktu produkcnich zvirat
(Yeoman & White 2014)

Stifevni 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 vekem hostitele,
funkci jeho imunitniho systému, genetikou a slozitymi interakcemi mezi mikrobialnimi druhy
(Yeoman & White 2014), plemenem, pohlavim, rozdily v klimatu, ro¢nim obdobim, slozenim
krmiva, zptisobem chovu (Rzeznitzeck et al. 2022), nemocemi, zpusoby krmeni, fizenim farmy
a uzitkovosti. Tyto parametry mohou riznou meérou ovlivnit mikrobialni rovnovahu v TT
a nasledné 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 charakteristikam mikrobiomu. Vliv genetiky na mikrobiom TT muze byt
zastinén vyzivou, jejiz ucinky jsou dnes dobfe popsany (Yeoman & White 2014).

Osidleni stfevniho traktu MO se beéhem zivota méni. Kolonizaéni vzorce béhem raného
Zivota jsou nestabilni a nové narozena zvirata jsou pak nachylna k pfijeti patogent z okolniho
prostredi. Pocatecni kolonizace v raném obdobi Zivota mize mit pro hostitele velky vyznam,
protoze bakterie mohou modulovat expresi genu v epitelialnich burikach (a vytvaret si tak pro
sebe pfiznivé prostiedi) (Bunesova et al. 2014). Osidlovani TT je zahajeno ihned po narozeni
a za¢ina rychlou kolonizaci aerobnimi a fakultativné anaerobnimi populacemi (Yeoman &
White 2014). Slozeni se li§i mezi jednotlivymi druhy zvifat, mezi jedinci v ramci stejného druhu
1 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 zvirata chovana v nepiitomnosti bakterii, jsou podminky v TT pro vstfebavani zivin
a normalni imunitni funkce velmi narocné. Pokud v normalnich podminkéach (v idealnim
ptipad¢) bakterialni symbidza dosdhne homeostazy, stteva budou zdrava s dobrou funkei (Liao
& Nyachoti 2017).

Oproti nékterym druhim hmyzu zistavaji mlad’ata savci pravdépodobné sterilni az do
okamziku narozeni. Pokud dojde k nakaze mladéte jesté v obdobi biezosti, ma to Casto za
nasledek potrat, narozeni mrtvého plodu, perinatalni imrtnost nebo pfedcasny porod. U lidi
narozenych pfirozenou cestou, dochazi k pocatecni kolonizaci jiz béhem prichodu vaginalnim
traktem. Zda to plati i pro hospodarska zvitata bude nutné ovéfit, pravdépodobné ano, protoze
napi. konvencné narozena selata a selata narozena cisafskym fezem vykazuji odli§né slozeni
MO v TT (Yeoman & White 2014).

Mikrobiota TT hraje u zvifat 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 stfeve, tvori ,,bioreaktor”, ktery fermentuje slozky potravy, které
unikly traveni v hornich ¢astech stieva (bilkoviny, sacharidy a dietni vlakninu), rozklada je na
mikrobialni produkty, napi. SCFA. Stfevni mikrobiota muze také transformovat dalsi slozky
potravy, napf. polyfenoly, do potencialné metabolicky relevantnéjSich forem (Oniszczuk et al.
2021). Dalsimi produkty jsou plyny. VétSinu bakteriemi vytvareného plynu tvori vodik, oxid
uhliCity a metan. Skladba stfevni mikrobioty byva charakteristickd vysokym podilem
laktobacilli, zejména u zvifat, ktera maji v horni Casti stfevniho traktu nesekrecni epitel, véetné
volete driibeze, jicnu prasat a predzaludku prislusnikt Celedi koniovitych (Walter et al. 2008).

Navzdory stale rostoucimu poctu studii o mikrobiomu TT jsou biologické funkce riiznych
mikrobialnich populaci Casto stale nejasné. Také neznamé bakterialni druhy, obyvajici TT, jsou
prekazkou v chapani zmén ve slozeni mikrobiomu TT, jeho metabolickych aktivit a interakci
s hostitelem (Celi et al. 2017). Napftiklad u pfezvykavci a prasat se odhaduje, ze v TT se
nachazi 300 az 1 000 raznych druh MO (Leser et al. 2002; Kong et al. 2010), zatimco
u hrabavé drubeze je toto Cislo jesté podstatné vyssi, a to vice nez 2200 druhti (Danzeisen et al.
2011).

Analyza mikrobioty je dulezita pro zlepSeni strategii vyzivy zvifat a podpory jejich
zdravi. Tyto znalosti lze vyuzit k modulaci mikrobioty s cilem omezit 1é€bu antibiotiky
a v piipadé prezvykavcu potlacit tvorbu emisnich plyni (Deusch et al. 2015). Dnes, kdy uz
vime, ze zménou skladby stfevni mikrobioty mizeme cilené ovlivnit hostitelsky organismus, je
takova Uprava béznou praxi u vysoce produkénich zvifat. Dé&e se tak v intenzivnich
produk¢nich systémech za ucelem zlepSeni zdravotniho stavu, zvySeni ristové vykonnosti HZ
vcetné dribeze a k prevenci prijmu (Zimmermann et al. 2016).

3.2 Bakterie mlééného kvaSeni

BMK jsou skupinou bakterii, které jsou Siroce rozsifené v piirodé - ve stievnim
a urogenitalnim traktu lidi a zvifat, v pudé a ve vode€, pfip. jsou napf. vyuzivané ve
fermentovanych mléénych, masnych a rostlinnych produktech (Ayivi et al. 2020).

Ekologie bakterii mlé¢ného kvaseni se presunula v prub€hu ¢asu z ptdnich a rostlinnych
stanovist do stfev savcu (Ayivi et al. 2020). Diky svym schopnostem se tato pro nas uzite¢na
skupina hojné vyuziva v mnoha pramyslovych odvétvich, jako je potravinafstvi, l1ékafstvi
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a krmivarstvi. Moderni intenzivni systémy sice zvysily efektivitu zivocisné vyroby, ale zaroveri
poskytuji vhodné prostiedi pro Sifeni patogent, které mohou ohrozit zdravi zvirat i ¢loveka
(Lee et al. 2016). BMK se zdaji byt nad€jnou ochranou v boji proti témto rizikim. Efektivni
ucinky maji pfi 1écbé zvifecich i lidskych onemocnéni, a proto jsou povazovany za vhodné
kandidaty na probiotika, vyuzivaji se pro obecné zlepseni pohody zvirat a zivoci$né produkce
v chovech, ¢i v urcitych pripadech i jako alternativa k antibiotikim (Ma et al. 2018; Deng et al.
2022). V prabeéhu let bylo na zakladé raznych studii ovéfeno, ze testované BMK
a bifidobakterie jsou bezpecné pro lidskou a zvifeci spotfebu, 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, napt. pfi
traveni laktdzy, pfi stimulaci imunitniho systému, pfi 1é¢b€ a prevenci prijmu, pii vyrobé
uziteénych priumyslovych a lékafskych produkti, jako stimulatory ristu hospodarskych zvitat,
jako nahrada antibiotik, protizanétlivé latky, proti rakoviné a jako nosice vakcin. Navzdory
témto zjisténim se urcité kmeny BMK a bifidobakterii, pfip. za ur€itych podminek, podileji na
mnoha lidskych a zvifecich onemocnénich (Bamidele et al. 2022).

Péce o mikrobiom TT produkénich zvitat je nyni jiz ov§em bézné€ zakotvena jako klicovy
prvek podtrhujici ziskovost zemédélskych systéma zivocisné vyroby. Soucasné hlavni sméry
vyzkumu mikrobiomu TT produkénich zvifat se zamétuji na zlepSeni zdravi zvifat, a tim na
snizeni jejich nemocnosti a imrtnosti, snizeni potencialnich dopadu Zivocisné vyroby na lidské
zdravi, snizeni dopadd ZzivocCi§né vyroby na zivotni prostiedi, definovani mikrobialnich
determinantt produktivity zvifat a zlepSeni zdravotnich vlastnosti a kvality masa a mlécnych
vyrobkd (Yeoman & White 2014). Uspé$né se BMK jiz pouzivaji jako alternativa
k antibiotickym stimulatorim rastu v dribezaiském pramyslu vzhledem k rizikim, které
predstavuje nevybiravé pouzivani antibiotik, ¢i jako probiotikum nebo doplnék krmiva pro
zlepSeni uzitkovosti zvifat (Wang et al. 2014). Bylo zji§téno, ze BMK osidlujici TT zvifat
chrani své hostitele pred invazi a kolonizaci né€kolika druhy patogennich bakterii
prostiednictvim produkce riznych antimikrobialnich metabolitd a modulaci imunitni odpovédi
hostitele (Tootiaie et al. 2021). Bakterialni metabolity mohou také piimo ovliviiovat centralni
nervovy systém hostitele. Koncept nazvany napf. osa mikrobiota — stfevo - mozek je sice
relativné mladou oblasti vyzkumu, zda se ale, ze jiz pouze prostd konzumace fermentovanych
potravin muze ménit naladu a mozkovou aktivitu zivo€icht i ¢lovéka (Marco et al. 2017).
Konzumace fermentovanych produkti vede ke zlepSeni fady zdravotnich parametrii (Ayivi et
al. 2020; Mathur et al. 2020), jsou pfirodnim zdrojem potencialné probiotickych kmentt BMK
a jejich uzivani je spojeno s vyznamnymi zdravotnimi pfinosy (Marco et al. 2017). Tyto
pozitivni uc¢inky BMK zavisi na produkci bioaktivnich slozek uvoliiovanych 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
tradicné pouziva napt. jako startovaci kultury pfi vyrobé mlécnych, masnych, zeleninovych
a pekafskych produkti (Ayivi et al. 2020). Okyseleni zptsobené diky fermentaci a vzniku
kyseliny mlécné, a dal§i enzymatické procesy, prispivaji k chuti, strukture 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

-23 -



systém, ktery pusobi i proti patogenim a MO zpusobujicim 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
peptidi nebo volnych AMK. Napiiklad hlavni skupina laktobacilti v kefirové kulture ma silny
rozkladny ucinek na mléénou bilkovinu v mléce (Dallas et al. 2016). BMK zde degraduji
kasein, ¢imz snizuji alergenicitu mlécnych produktii (Iwamoto et al. 2019).

3.2.1 Systematika a bakterie mlécného 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 nichZz pocetné
dominantni skupinou jsou laktobacily (Celed” Lactobacillaceae, tiida Bacilli, fad
Lactobacillales) (Vaughan et al. 2005). Laktobacila je dnes rozliSovano vice nez 30 roda.

V pifesném vymezeni rodd, spadajicich pod oznaceni BMK se ovSem rtzni autofi Casto
neshoduji: Bamidele et al. (2022) wuvadi 13 roda: Carnobacterium, Lactobacillus,
Lactosphaera, Leuconostoc, Qenococcus, Enterococcus, Lactococcus, Pediococcus,
Paralactobacillus, Streptococcus, Tetragenococcus, Vaginococcus a Weissella. Rozdé€leni do
9 rodi zmitiuje Mu et al. (2018): kokoidni Lactococcus, Vagococcus, Streptococcus,
Leuconostoc a Pediococcus a tyCinkovité Carnobacterium, Lactobacillus, Bifidobacterium
a Sporolactobacillus — zde tedy véetné bifidobakterii. Také Alvarez-Cisneros & Ponce-
Alquicira, 2018 tvrdi ze, druhy BMK patfi ke dvéma kmentim: Firmicutes a Actinobacteria,
kde Firmicutes zahrnuji rody Aerococcus, Alloiococcus, Carnobacterium, Enterococcus,
Lactobacillus, Leuconostoc, Qenococcus, Pediococcus, Streptococcus, Tetragenococcus,
Vagococcus a Weissella a do kmene Actinobacteria pfislusi praveé rod Bifidobacterium.

Na zakladé urcitych podobnosti bifidobakterii s BMK, nékterym spoleénym vlastnostem,
a také diky spoleCnému statusu potravinaiskych bakterii, ktery vede k jejich zaclenovani do
funkc¢nich potravin, je mozné pro zjednoduseni termini smérem ke komercni sféte a laické
vefejnosti bifidobakterie ,,fadit“ k BMK (idealné s pouzitim zkratky BMK&B) (Vaughan et al.
2005).

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

Pted nékolika lety probéhla v taxonomii zasadni skupiny BMK dramatickd zména,
doslo k reklasifikaci laktobacilt.. Studie hodnotila taxonomii celé skupiny bakterii na zakladé
celogenomového sekvenovani a autofi na zakladeé 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 napf. Upravu popisu Celedi
Lactobacillaceae tak, aby zahrnovala rody Celedi Lactobacillaceae a Leuconostocaceae apod.
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Tvrdi totiz, ze ta dnes jiz historicka taxonomie, ac je hluboce zazita, Siroce piijimana Iékatskou
komunitou, potravinaiskym pramyslem a pramyslem souvisejicim se zdravim, laiky, a je
pouzivana v narodnich a mezinarodnich predpisech apod., brani vyzkumu zaméfenému na
pochopeni ekologie, fyziologie, evoluce a aplikaci této dalezité skupiny mikroorganism.

3.2.2 Charakterizace bakterii mlééného kvaseni

BMK je obecné oznaceni pro rozmanitou skupinu grampozitivnich, nesporulujicich
(Tootiaie et al. 2021; Deng et al. 2022; Fijan 2023), kataldza negativnich, nepohyblivych,
mikroaerofilnich az anaerobnich, acidotolerantnich bakterii, které se bézn€ vyskytuji v riznych
prostredich, vCetné TT zvitat a ¢loveéka (Tootiaie et al. 2021).

Tato skupina bakterii je si pfibuznd spoleCnym metabolismem a fyziologii schopnou
b&hem fermenta&nich procest 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 sacharida, a to bud’'to homofermentativni nebo heterofermentativni cestou
(Fijan 2023). V potravinaiském primyslu mohou riizné bakterie fermentovat rizné substraty
a produkovat rizné primyslové suroviny béhem fermenta¢niho procesu (Wang et al. 2021).

Glukoza
Homofermentativni Heterofermentativni
Glukoza-6-P Glukéza-6-P
Fruktdza-6-P 6-fosfoglukonat
Fruktéza-1,6-DP R‘Ibuliza-S-P
Glyceraldehyd-3-P ——> Dihydroxidaceton-P Glyceraldehyd-3-P Acetyl-P
N
H,0 ¢ ¢
2 Plru"'at Pyruvat Acetaldehyd
2 Laktat Laktat Etanol

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

BMK jsou obecné mezofilni, ale mohou rast i pii teplotach pod 5 °C a nad 45 °C.
Podobné¢, zatimco vétsSina kment roste pii pH 4,0-4,5, nékteré kmeny jsou aktivni i pii 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 tyCinek, 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 kone¢nych metabolickych
produktil pfi vyuziti glukdzy nebo jinych hexdzovych cukrl viz obrazek Cislo 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 moll laktatu z jedné molekuly
glukozy, ziskévaji tedy vice energie nez druha skupina (Caplice & Fitzgerald 1999),
heterofermentory, ktefi z jedné molekuly glukozy tvoii ekvimolarni mnozstvi laktatu, ethanolu
a oxidu uhli¢itého (Ayivi et al. 2020; Widyastuti et al. 2021). Homofermentativni BMK jsou
napt. rody Pediococcus, Streptococcus, Lactococcus a nékteré laktobacily (Caplice &
Fitzgerald 1999) a heterofermentory napt. rody Leuconostoc, Wiessella a nékteré laktobacily
(Ayivi et al. 2020). Priklady homo a heterofermentativnich bakterii viz tabulka cislo 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

ILimosilactobacillus fermentum

L. lactis Levilactobacillus brevis

L. helveticus Lentilactobacillus hilgardii

L. acidophilus Rod Streptococcus

Lacticaseibacillus casei Sirep tocogcus salivarius ssp.
thermophilus

Rod Leuconostoc

Leuconostoc mesenteroides Ssp.
dextranicum

Lactiplantibacillus plantarum

Rod Lactococcus

Lactococcus lactis ssp. lactis, ssp.
cremoris

Rod Streptococcus -

Leuconostoc mesenteroides Ssp. cremoris

Streptococcus faecium -

Rod Pediococcus -

Pediococcus acidilactici -

Tradi€ni pfistup k charakterizaci bakterii mlééného kvaseni byl zalozen na
fyziologickych a biochemickych ukazatelich. V posledni dobé se vSak zasadnim nastrojem pro
charakterizaci BMK stala molekularni charakterizace (Ayivi et al. 2020). Pfi pouziti
fenotypovych metod k identifikaci bakterii je interpretace vysledki testt zna¢né€ subjektivni
a Casov€ naroc¢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
odpoveédi na mnohé otazky. Pokud jde o dnes standardni analyzy se ale tfeba na piikladu
markerového genu pro 16S rRNA, jednom z obecné piijimanych postupi pro identifikaci druht
bakterii, v€éetné BMK, ukazuje, ze tato metoda Casto nedokaze fylogeneticky blizce piibuzné
druhy nebo poddruhy BMK rozli$it (Reginensi et al. 2013).
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3.3 Bakterie mlécného kvaSeni v travicim traktu hospodarskych zvirat
3.3.1 Velci, mali prezvykavci a jelenoviti

Skladba stfevni mikrobioty prezvykavcu se vyviji a méni diky riznym faktorim. Kvili
zménam ve slozeni zivin (napt. vlaknina, Skrob, bilkoviny a tuky) mikrobiélni taxony, které
preferuji konkrétni substraty, obvykle vykazuji vyssi rychlost ristu, coz vede k rychlé zméné
slozeni stfevni mikrobioty. Velka cast MO vSak muze byt v TT u zdravych jedinct
pozoruhodné stabilni po celd 1éta (Fassarella et al. 2021).

Na rozdil od stabilni mikrobioty TT dospélych prezvykavci musi mikrobiota u mladsich
jedinci projit nékterymi zjevnymi zmeénami v zavislosti na obdobi, jako je obdobi od
nepiezvykavci do obdobi prezvykavcl, od obdobi pied odstavem po odstav, a od kolonizace
TT aerobnimi bakteriemi k jejich zaméné za anaerobni taxony. Diky Casové orientaci mezi
témito prechody je mozné napf. predvidat prijem u mladych prezvykavcu, coz potencialné
poskytuje pfilezitost pro v€asné intervence (napf. prebiotika, probiotika a synbiotika). Je
ziejmé, Ze poruchy, jako jsou rlizna 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 vékovymi skupinami. Je zde patrné, ze pouze nekolik rodi je spolecnych
pro bakterialni spoleCenstvo v primarnich fazich kolonizace a spektra zjisténa u dospélych
zvitat, ukazuji na odlisna a rychle se ménici bakterialni spoleCenstva béhem prvnich dni 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 piezvykavcl se
béhem prvnich 2 dnt po porodu vyrazné vyviji, a mikrobialni bohatstvi a diverzita, stejné jako
dominantni bakterie, se v pribéhu Casu vyrazné méni. Po odstaveni mikrobiom postupné
dozrava ve stabilni a komplexni mikrobialni spolecenstvi. Na urovni kmene byly v bachoru
novorozenych telat nalezeny majoritni Proteobacteria, po nich nasledovaly Bacteroidetes
a Firmicutes. S pfibyvajicim vékem byly proteobakterie nahrazeny Bacteroidetes jako
prevladajicim kmenem. Po 2 tydnech komunita jiz nevykazovala vyznamné casové zmény na
urovni kmene, ale relativni poCetnost neékterych rodu 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 zmeény, ke kterym v téchto spoleCenstvech dochazi
v raznych fazich ristu zvifete, zastavaji z velké Casti neznamé. U skotu se nékteré z roda
objevily u tfidennich zvitat a byly ptitomny 1 v dospélém funkénim bachoru a jsou povazovany
za dulezité pro jeho spravnou funkci. Mezi tyto rody pattil Coprococcus, Prevotella,
a Ruminococcus, rod obsahujici dva hlavni celulolytické bakterialni druhy — R. albus a R.
flavefaciens. Z n€kolika analyz vyplynulo, ze né€které druhy osidlujici dospély bachor, lze
nalézt jiz v prvnich dnech zivota v pfedfunkénim bachoru. Celulolyticka bakterie R.
flavefaciens byla zjisténa ve vzorcich odebranych jednodennim telatim a jeji mnozstvi se
vyrazné zvySsilo ve vzorcich odebranych tfidennim telatim, zatimco R. albus se poprvé objevila
u tfidennich zvitat. Fibrobacter succinogenes, dalsi vyznamna celulolyticka bakterie, byla
zjisténa pouze ve vzorcich od zvifat starych nejméné 2 mésice. Analyzovany byly také tfi
bachorové druhy klicového rodu Prevotella, které mohou tvofit az 70 % bachorové bakterialni
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populace. Prevotella ruminicola byla nalezena u jednodennich zvifat, 1 kdyz v nepatrném
mnozstvi. Hlavnim produktem segmentace polysacharida je téchto bakterii sukcinat. Ostatni
testované druhy rodu Prevotella se objevily pouze ve dvoumésicni 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 prvoka
i dalsich eukaryotickyché mikroorganismu, které se spolecné podileji na fermentaci krmiva
pfijimaného 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 dnu
véku je v bachoru pozorovana velka funkéni rozmanitost, vcetné fibrolytickych
a metanogennich schopnosti (Yeoman & White 2014). Ze stfevniho traktu piezvykavca bylo
izolovano nékolik zastupci BMK, patii mezi né€ druhy rodu 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 napf.: 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 1 v TT ¢loveéka). 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¢inka environmentalnich faktort na jejich
sttevni mikrobiotu (Zhang et al. 2023). Bylo zisténo, ze prevladajici bakterialni kmeny
u n€kolika druht jelenovitych jsou Firmicutes, Bacteroidetes, Proteobacteria a Actinobacteria;
tato zjiSténi jsou v souladu s predchozimi zji§ténimi tykajicimi se stfevni mikrobioty jinych
prezvykavct (Tanca et al. 2017). V piipadé jelena sika bylo tenké stievo kolonizovano nejméné
raznorodou mikrobiotou, zatimco mikrobialni komunita v tlustém stfevé (shromazdéna ze
slepého stieva, tlustého stfeva a konecniku) vykazovala nejvyssi diverzitu. Vysledky byly
podobné predchozim zji§ténim pro piredodstavena jehnata, kozy a druhy skotu, ale odlisné od
vysledkd ziskanych u monogastrickych zvifat a drubeze. Podobné, jako u ostatnich
prezvykavct prevazuji v TT jelent sika Firmicutes a Bacteroidetes. Pocty Firmicutes byly ve
sttevech vyznamné vys$i nez v bachoru, zatimco u Bacteroidetes tomu bylo pravé naopak.
Mnozstvi bakterialnich vSak reaguji na prostiedi, stravu, 1éCbu antibiotiky a obdobim ristu,
a pomér Firmicutes/Bacteroidetes (pomér F/B) je dalezitym indexem odrazejicim mikrobialni
situaci v TT. Podobné vysledky byly ziskany v ne€kolika dalSich studii na pfezvykavcich, které
ukazaly, ze segmenty zaludku a stfev jsou u jelent sika kolonizovany zcela odliSnymi mikroby.
Bakterie Prevotella byly dominantni v bachoru, Cepci, knize, slezu, zatimco zastupci Celedi
Christensenellaceae byly pfevazné pozorovani ve stievé (tenké, slepé, tlusté, konecnik). Rod
Prevotella byva pozitivné spojovan s dietou bohatou na vldkninu a hraje kliCovou roli pfi
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fermentaci komplexnich polysacharidd, zlepSeni metabolismu glukézy a podpore hromadéni
tuku (Hu et al. 2022).

3.3.2 Koné a osli

Ve studii z roku 2020 Edwards et al. zjistili odliSnou mikrobiotu osla v porovnani
s mikrobiotou ponika i1 ponika x osla. Tyto rozdily se tykaly vySSiho relativniho poctu
a rozmanitosti taxont se znamou nebo predpokladanou ulohou pii rozkladu rostlinného
materialu. Tato zjisténi jsou v souladu s dfive popsanou lepsi degradaci vlakniny u osli ve
srovnani s poniky a naznacuji, ze mikrobiota zadniho stfeva zde hraje zasadni roli. Studie dle
Costa et al. (2015) ukazuje, ze stfevni mikrobiota se mezi nékterymi oddily koriského stfevniho
traktu znacné lisila, ale mezi sousednimi oddily byly variace mensi. Rostouci diverzita nalezena
v bakterialnim slozeni smérem k distalnimu stfevu svédci o slozitosti tohoto prostredi.

Mikrobiotu zadniho stfeva koni tvofi bakterie, anaerobni houby, archea, prvoci a viry.
Z téchto MO byly dosud studovany predevs§im 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
stteveé kon¢ podileji jen omezene (Edwards et al. 2020).

BMK tvoti hlavni slozku mikrobioty v TT, zejména v tlustém stieve, a produkuji vétsinu
TMK vyuzivanych jako zdroj energie. Produkce antimikrobialnich sloucenin vcetné
antimikrobialnich peptidi muze branit ristu patogenti a udrzovat zdravou mikrobialni
rovnovahu v TT. Bakterie mlé¢ného 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 1 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).

Prevazujicimi  identifikovanymi laktobacily byly Ligilactobacillus  salivarius
a Limosilactobacillus mucosae. Ligilactobacillus salivarius byl izolovan z obsahu tlustého
stteva, konecniku i zaludku. To naznacuje potenciadl této bakterie existovat v extrémnich
hodnotach pH a naznacuje, Ze muze prispivat k akumulaci kyseliny mlé¢né jak v zaludku, tak
v zadnim stfeveé (Al Jassim et al. 2005).

V ptipadé mladych oslti vykazovala diverzita a bohatost stfevni mikrobioty vyrazné
mensi podobnost oproti dospélym oslim. Ukazalo se, Ze diverzita a bohatost rostly s vékem,
ale vysoce individualni variace mikrobialniho slozeni byla pozorovana jiz v 1. mésici stafi
zvitete. Slozeni a struktura mikrobialniho spoleCenstva méla v kazdé vékové skupiné
charakteristické rysy v souladu s funk¢ni stabilitou mikrobioty. Tyto analyzy ukazaly, ze
Bacteroides, Lactobacillus a Odoribacter jsou dominantnimi bakteriemi u mladych osla (1. a 3.
meésic stafi) a poCty téchto bakterialnich skupin maji tendenci s vékem klesat, zatimco rod
Streptococcus je nejhojnéjsim bakterialni skupinou u dospélych osla (meésice 7, 12 a 24) (Xing
et al. 2020).

Mezi nejhojngjsi taxony zjisténé v horni ¢asti TT koni patfily Lactobacillus sp.,
Streptococcus sp., Actinobacillus sp., Sarcina sp. a presné neidentifikované bakterie z Celedi
Enterobacteriaceae. Nejhojnéji zastoupenymi taxony, zjiSténymi ve slepém stfevé a tlustém
stiteveé, byly zastupci Bacteroidales, Prevotella, fad Clostridiales, Celedi 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 prechod z horni do dolni ¢asti TT
byl mnohem méné zietelny (Ericsson et al. 2016). Nicméné o mikrobioté tenkého stfeva koni
existuje pomérmne malo informaci. Stejn€ jako u ostatnich druhti zvitat vSak celkovy pocet MO,
kontinualné stoupa od dvanactniku ke kycCelniku. Ve dvanactniku prevazuji laktobacily (Bomba
et al. 2006). Dle zpravy Al Jassim et al. (2005) byly zachyceny v zalude¢nim 1 rektalnim obsahu
kon¢ BMK Lactobacillus delbrueckii, podobné tém, které se bézné vyskytuji ve
fermentovanych potravinach véetné jogurtu a tradi¢nich syru.

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 pfedchozimi 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 vykonnéjsi nez
izolat téhoz druhu pochazejici z ponika. Anaerobni houby jsou vykonnymi rozkladaci vlakniny
diky kombinaci invazivniho rastu a Siroké Skaly vysoce ucinnych enzymua (Edwards et al.
2020).

3.3.3 Prasata

Nejvétsi pocet bakterialnich kment byl identifikovan v mikrobioté vazané na sliznici
kyCelniku. Celkové v mikrobiot€ ve stfevnich nikach prasat dominovaly Firmicutes,
Proteobacteria, Bacteroidetes, Actinobacteria a Cyanobacteria. Mikrobialni slozeni se vyrazné
meénilo od kyc€elniku k tlustému stfevu (Zhang et al. 2018). Koncentrace bakterii v obsahu
zazivaciho traktu prasat jsou mnohem vyssi ve slepém a tlustém stfevé nez v proximalnéjSich
Castech traktu. V mikrobioté dominuyji striktni anaeroby a nejpocetnéj§imi druhy jsou piislusnici
rodu Bacteroides, Selenomonas, Butyrivibrio, Lactobacillus, Peptostreptococus a Eubacterium
(Bomba et al. 2006).

U velmi mladych selat jsou Escherichia coli spolu s druhy rodu Lactobacillus
a Streptococcus dominantnimi bakteriemi vSech stfevnich segmentd. Pfitomnost laktobacilti
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
vyS§si 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 streva (kycCelnik) si udrzuje rozmanitéj§i mikrobiotu a vyssi pocet bakterii
(10%/g obsahu), nez horni ¢ast stfeva a je povazovana za prechodnou zonu predchazejici
tlustému strevu (Gaskins et al. 2002). To potvrzuje i Zhang et al. (2018) tidaji o poctech bakterii
v tlustém stievé (10'! — 10'%/ml) ve srovnani s poty MO v tenkém stievé (10* — 10%/ml).
V tlustém steveé jsou idealni podminky pro rust MO, prostiedi je bohaté na substraty a je zde
neutralni pH. Kmeny Firmicutes a Proteobacteria dominovaly v kycCelniku a predstavovaly
vétsSinu luminalniho a na sliznici vazané mikrobioty. Pti pfechodu z tenkého stfeva do tlustého
stteva se ale zvysil poCet luminalnich i slizni¢nich Bacteroidetes. Vzhledem k citlivosti na pH
dominovaly grampozitivni Firmicutes na mirné kyselych urovnich pH okolo 5,5, zatimco
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Bacteroides spp. je prekonaly na urovnich pH blizkych neutralnim okolo 6,7. Prudce snizené
koncentrace kysliku v tlustém stfevé umoziuji vysokou zatéz anaerobu, jako jsou Bacteroides
spp., Clostridia a dal§i rody vramci Clostridium (vCetn€ Ruminococcus, Butyrovibrio,
Fusobacterium, Eubacterium a Peptostreptococcus) Mikrobiota schopna degradovat
komplexni sacharidy, vCetné Bacteroidetes a nékterych Celedi Firmicutes (Veillonellaceae,
Lachnospiraceae a Ruminococcaceae) je v tlustém stievé bohaté zastoupena a intenzita
mikrobidlni fermentace je zde vysoka, coz je indikovano vice nez Snasobnym 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 trovni celedi
bylo vtlustém stfevé nalezeno vice Prevotellaceae, a méné Enterobacteriaceae,
Campylobacteraceae, Helicobacteraceae a Desulfovibronaceae, oproti kycelnikové Casti.
Metabolity detekované v TT prasat jako primarmi zlucové kyseliny, taurin a glycin
a konjugované zluové kyseliny, pozitivné korelovaly s vyskytem Lactobacillaceae,
Enterobacteriaceae, Clostridiaceae, Peptostreptococcaceae, zatimco sekundarni zlucové
kyseliny, acetat, propionat, butyrdt a wvalerat 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 Kralici

Ve stfevni mikrobioté kraliki nachazime mikrobialni zastupce patfici do riznych fisi:
prokaryotni bakterie i archea, a eukaryotna, jako protozoa, houby a fasy. Bakterie jsou dominuji
kvantitou i poltem zastupci riznych taxont (Cotozzolo et al. 2020). U kraliki je hojna
bakterialni komunita pfitomna v celém slepém stievé a v tvrdém a meékkém trusu (10!°- 102
/g), zatimco archealni populace se odhaduje na 107 (dle kopii genu pro 16S rRNA, viz 3.2.2
Charakterizace bakterii mlécného kvaseni) na gram obsahu slepého stfeva. Pokud jde
o eukaryota, zda se, ze travici ekosystém slepého stieva kralika postrada anaerobni houby
a prvoky, o pfitomnosti kvasinek (Cyniclomyces guttulatus) ve slepém stievé se diskutuje
(Combes et al. 2013). Nejhojnéj$im je kmen Firmicutes, jehoz zastupci piedstavovaly piiblizné
40 % strevni mikrobioty, kromé zaludku, kde pfedstavoval 68 % slozeni mikrobioty. Druhym
nejpocetnéj§im kmenem byly Bacteroidetes v tlustém stfevé a v zaludku. Naopak v tenkém
stfeve prevazovaly Euryarchaeota. DalSimi identifikovanymi bakteriemi byly Verrucomicrobia
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

Ptacti ve svych utrobach, podobné jako ostatni obratlovci hosti rozmanité 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 druha ptakt, uvadéji, ze
dominantnimi bakteridlnimi rody byly Escherichia-Shigella, Turicibacter, laktobacily
a klostridie. Mezi ekologickymi typy ptacich hostiteld byly rozdily. Napf. relativni pocetnost
Escherichia a Shigella byla nejvyssi u vodnich ptakd a nejniz§i u suchozemskych ptakd.
Relativni pocetnost laktobacilti byla nejnizsi u suchozemskych ptakd, kde byla zjisténa naopak
nejvyssi pocetnost klostridii. Relativni poCetnost Turicibacter byla nejvyssi u vodnich ptakd.
V porovnani suchozemskych ptakii a vodnich se zjistilo, ze prameérna relativni Cetnost
Proteobacteria u suchozemskych ptakia byla vyrazné nizsi nez u vodnich ptak. U vrubozobych
prumérna relativni poCetnost Campilobacterota byla vyznamné vyssi nez u suchozemskych.
Firmicutes a Bacteroidota jsou hlavnimi bakterialnimi skupinami hrabavych.

Literarni zdroje uvad¢ji, ze v kufecim TT se nachazi vice nez 900 druhti bakterii
(Apajalahti et al. 2004). K osidlovani stfeva drubeze dochazi jiz v prvnich hodinach po
vylihnuti. Nejprve prevladaji grampozitivni bakterie streptokoky, laktobacily), pozdé&ji se
objevuji 1 gramnegativni anaerobni mikroorganismy (Rada & Havlik 2010). Nekolik studii
u kurat (Gallus gallus domestica) ukazalo, ze laktobacily jsou hlavni bakterialni skupinou
v celém tenkém stfeveé (dvanactnik, lacnik 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, laktoza-negativni enterobakterie a koliformni bakterie.
Nejnizsi hustota bakterii z tenkého stfeva je ve dvanactniku, kvili kratké dobé prichodu
a zfedéni traveniny sekretovanou zluci. Bakterialni komunitu ve dvanactniku tvoii piedevsim
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 pattily Clostridiaceae, Enterococcus
a v ptipadé volete také unikatni bifidobakterie a Enterobacteriaceae (Deusch et al. 2015).
V celém stieve kurat se nachazely bifidobakterie jako: B. pullorum a B. gallinarum (Bunesova
et al. 2014). U brojlerd je od tietiho dne zivota v celém traktu pfitomno také velka a stabilni
populace laktobacilti. Mikrobiota slepého stfeva je slozena ze striktnich anaerobud 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 stfevni komunity v kyc€elniku, byly zde
nejdominantnéjsi laktobacily (Lu et al. 2003). Jejich poCty byly vyssi ve voleti, proventrikulu,
zaludku, dvanactniku, la¢niku, kycCelniku 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 meél nejvyssi zastoupeni Limosilactobacillus reuteri, ve dvanactniku, lacniku
a kycCelniku Ligilactobacillus aviarius. Lze tedy vyvodit, ze horni trakt je vice osidlen
laktobacily nez dolni. Obecné se ma za to, ze laktobacily dominuji v pfedni Casti tenkého stieva,
ve voleti, a v prostredi epitelovych bun¢k dvanactniku a lacniku (Wang et al. 2014).

Nejveétsi pocet identifikovanych organismt v kratim TT patfil do kmene Firmicutes.
Jejich mnozstvi bylo veétsi v distalni Casti traktu, oproti proximalnimu. Zastupci
Lactobacillaceae a Peptostreptococcaceae byly nejCastéjSimi bakteridlnimi Celedémi
nalezenymi v laéniku. Ve slepém stfevu mezi dominantni MO patiily zastupci Celedi
Lachnospiraceae a Ruminococcaceae. Klostridie a Oscillospiraceae byly vyznamnéjsi

-3



v distalnim nez v proximalnim useku traktu, kde bylo vice Erysipelotrichaceae, Aerococcaceae
a Staphylococcaceae. MO patiici do kmene Bacteroidota tvortily jen malé procento celkového
slozeni ve srovnani s Firmicutes. V lacniku je tvorily pfedevS§im Bacteroidaceae, zatimco
v slepém stfevu prevazovaly Rikenellaceae. Bakterie z kmene Proteobacteria byly zastoupeny
predev§im Celedi Enterobacteriaceae a nachazely se vice v proximalnim traktu nez v distalnim.
Aktinobakterie, zastoupené hlavné cCeledi Corynebacteriaceae, byly nalezeny v lacniku
(Rzeznitzeck et al. 2022).

3.3.6 Bézci

V TT ptaka zije méné obligatnich anaerobli a vice fakultativnich anaerobti nez v TT
savcu, ale nelétavi ptaci maji vice obligatnich anaerobu nez létavi ptaci v poméru ke stfevnim
mikrobialnim spoleCenstviim. Velci nelétavi ptaci navic hosti homogennéjsi mikrobiomy nez
napt. mensi pévci. PStros i emu patfi samoziejmé mezi prvni zmifiovanou skupinu (Kim et al.
2023).

V mikrobiomu slepého stfeva emu bylo zjist€éno vice geni MO, neZz obsahovaly
segmenty tenkého stfeva, které se podileji na ochranné nebo imunitni odpoveédi na strevni
patogeny. Mikrobialni traveni a fermentace probiha pfevazné v lacniku a slepém stfevu.
Podobné jako u veétSiny ptacich druha prevladaly ve stifevni mikrobioté emu Firmicutes
a Proteobacteria, s niz§im zastoupenim Bacteroidetes a Actinobacteria (Kim et al. 2023). Song
et al. (2020) zjistili u pStrost nejmensi mnozstvi proteobakterii, v porovnani s Iétajicimi savci
a ptaky. Proteobacterie uemu tvofily na trovni kmene pfiblizné 30 % mikrobioty a byly
rovnomeérné rozlozeny mezi jednotlivé sttevni segmenty. Firmicutes dominuji ve slepém stfevu
prevazné bylozravého pstrosa Struthio camelus. Firmicuta zde hraji kli€¢ovou roli pfi rozkladu
vlakniny na TMK, které poskytuji hostitelim energii. Firmicutes byly u emu nejdominantné;jsi
v la¢niku, o dominanci se délily s Proteobacteria v dvanactniku a kycelniku. Diky Firmicutes
jsou emu schopni stravit az 45 % vlakniny v potravé. U emu naopak ve slepém stfevu prevazuji
Bacteroidetes. Bakteroidetes obecné produkuji, jako konecny produkt fermentace butyrat,
u kterého se predpokladaji protinddorové ucinky, a hraje tak roli pfi udrzovani zdravého stieva.
Vysoky vyskyt Bacteroidetes se nachazi také v slepém stfevu zminovaného pstrosa Struthio
camelus, coz muze podporovat hypotézu, ze Bacteroidetes hraji specifickou roli pfi rozkladu
celulozy a dalSich rostlinnych materialti. Analyzy ukazaly, ze detoxikaci rostlinného materialu
a chemickych latek z prostfedi zfejmé provadi mikrobiota tenkého stieva, zejména ta v latniku
(Kim et al. 2023).

Aktinobakterie, zejména bifidobakterie, se podileji na biodegradaci rezistentnich
sachariddi rostlinného plivodu, pficemz aktinobakterie jsou v kycelniku emu z celého TT
nejhojné&si (Kim et al. 2023).

3.3.7 Ryby

Zda se, ze sttevni mikrobiota ryb je nezanedbatelné zavisla na okolnim prostredi a méni
se v zavislosti na zménach v TT, vlastnostech vody a zatizeni mikrobidlnich spolecenstev
v prostiedi. Zatimco mikrobialni komunita se méni s zivotni fazi a stanovistém, u mnoha druhti
se behem prvnich 50 dnd Zzivota vytvofi 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 reprezentanti se setkavame s ruznorodosti v zastoupeni MO
v jejich TT. Celkové je napft. stitevni mikrobiota kapra obecného rozmanita, ale prevladaji v ni
Ctyfi kmeny: Proteobacteria, Bacteroidetes, Fusobacteria a Firmicutes (Chang et al. 2023).
Slozeni stfevnich mikrobiomt sladkovodnich ryb se lisi v dasledku rozdilnych podminek
prostiedi, v némz ziji. Ve stievech sladkovodnich druhta ryb nachazime zastupce bakterialnich
rodi  Acinetobacter, Aeromonas, Flavobacterium, Lactococcus, Pseudomonas, obligatni
anaeroby (Bacteroides, Clostridium a Fusobacterium) a ptislusniky Celedi Enterobacteriaceae.
Omezeny pocet bakterialnich taxona nalezenych ve stfevech nékterych druhti ryb maze sveédcit
nejen o nizké diverzité téchto bakterii, ale mize byt zptusoben i nedostateCnymi znalostmi
onich. V utrobach motskych ryb dominuji Alcaligenes, Alteromonas, Aeromonas,
Flavobacterium, Carnobacterium, Moraxella, Micrococcus, Pseudomonas a Vibrio. Analyzy
sttevni mikrobioty rybich larev a potéru 24 motskych i sladkovodnich ryb ukazal, ze nejCastéji
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 druhd Hypophthalmichthys molitrix, Cyprinus carpio, Ictalurus punctatus i
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). Déle se v analyzovanych TT vyskytovaly  Aeromonas,
Bacteroidaceae a Clostridium produkujici amylazu, ktera hraje dulezitou roli pfi traveni Skrobu
(Uma et al. 2020).

3.3.8 Vcely, ¢melaci

Stievo evropskych véel medonosnych (Apis mellifera), ma riznorodou mikrobiotu a je
znamo, zZe je obsazeno priblizné 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 bun&k (Engel & Moran 2013).
V komunité stfevni mikrobioty A. mellifera se vyskytuje nékolik bakterialnich druha, které jsou
specifické pro vCely a jsou prenaSeny prostiednictvim socialnich interakci mezi jednotlivei.
Podle dostupnych informaci existuje ve stievé vcel pét hlavnich bakterialnich skupin: 1)
skupiny gramnegativnich bakterii (napt. Snodgrassella alvi, Gilliamella apicola), 2) kmene
Proteobacteria a grampozitivnich Firmicutes (Lactobacillus), 3) kmen Actinobacteria (napf.
Bifidobacterium asteroides), 4) maly poCet druhti Proteobacteria (napt. Frischella perrara,
Bartonella apis, Parasaccharibacter apiu) a 5) zastupci Gluconobacter (Kwong & Moran
2016). Travici trakt dospélych vcel 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. Nékteré 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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nékolika 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
vCel je Casto kolonizovano probiotickymi laktobacily, a bakteriemi rodu Bifidobacterium
a Bacillus (Rada et al. 1997), konkrétnimi zastupci BMK jsou napt. Apilactobacillus kunkeei,
Fructobacillus fructosus, Lactobacillus johnsonii, Enterococcus faecium a rod Micrococcus
(Niode et al. 2020).

V kycelniku v¢el 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 konecniku byly bedle laktobacilti, 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 jare a v 1ét€, ale v zimé zde témeéft chybél.
Apilactobacillus kunkeei, Lactiplantibacillus plantarum a Lactobacillus apis byly nalezeny ze
stfevniho traktu asijské véely A. florea, ktera pochazela z riznych oblasti Iranu. 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 nalezen v TT
vCel A. cerana a A. dorsata z Filipin a Malajsie. Druhy B. bombi, B. actinocoloniiforme a B.
bohemicum byly izolovany ze stieva ¢melaku. U v€el medonosnych, kde se pocet bifidobakterii
pohyboval od 2 do 8 % z celkového poctu bakterii, se zda, ze nejCastéjSim druhem je B. indicum
(Bunesova et al. 2014).

Jednou z bioaktivnich slozek v BMK, ktera je izolovana ze stieva vCely medonosné, je
AMP, velmi ddalezita soucast imunitniho systému, ktera je také vhodnou alternativou
k soucCasné l1écbé antibiotiky nebo prevenci mikrobidlnich infekci (Niode et al. 2020). Dle
Forsgren (2010) vykazovaly nékteré izolaty bifidobakterii antagonistickou aktivitu vaci
Paenibacillus larvae. Kromé toho byly nékteré izolaty bifidobakterii ze stfevniho traktu
japonskych v¢el schopny inhibovat rist Melissococcus plutonius in vitro, coz naznacuje, ze tyto
izolaty jsou potencialné¢ vhodné pro pouziti jako probiotika ve vcelafstvi. BMK disponuji
potencidlnimi zdroji antibakterilnich latek, které jsou ucinné proti patogennim
gramnegativnim a grampozitivnim bakteriim (Kenfack et al. 2018).

3.3.9 Jedly hmyz

vees

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 cvreka
domactho (Acheta domestica), zatimco TT dospélé kobylky (Melanoplus sanguinipes)
obsahuje pouze asi 10° bakterii. Nejvys§i pomér celkové stievni mikrobialni biomasy
k hmotnosti hostitele maji néktefi detritivofi a dfevokazni brouci, vCetné termitl, cvréka, Svaba.
Rozmanitost spoleCenstev je vyssi ve stfevech hmyzu, jako jsou nektefi brouci a termiti, ktefi
se zivi dfevem nebo detritem. Jinak se zda, Ze na Grovni fadu hmyzu existuje jen malo Sirokych
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taxonomickych vzorct, ackoli nékteré skupiny maji specifické vazby na urcité druhy bakterii
(Engel & Moran 2013).

Piimo ve stfevech hmyzu se bézné vyskytuje cela fada bakterialnich kmend, vCetné
Gamaproteobakterii, Alfaproteobakterii, Betaproteobakterii, Bacteroidetes a Firmicutes, se
zastupci laktobacilt, Actinomycetes, Spirochetes, Verrucomicrobia, Actinobacteria a roda
Bacillus, Clostridium a dalSich (Engel & Moran 2013).

Mikrobiom hmyzu zahrnuje bakterie, viry a houby nachéazejici se v zaludku, ale
i v jinych Castech jejich téla. V celém téle tzv. jedlého hmyzu (nejen v TT) byly identifikovany
bakterialni druhy roda Staphylococcus, Bacillus, Pseudomonas, Micrococcus, Erwinia,
Clostridium, Acinetobacter, Streptococcus, laktobacily a také pfislusnici celedi
Enterobacteriaceae. Nékteré druhy téchto rodi jsou patogenni, byly zde zjistény druhy rodu
Campylobacter a Salmonella. Intenzivni kontakt hmyzu se zvitaty 1 clovékem zvySuje moznost
prenosu téchto patogend. Nalezené patogenni MO v hmyzu jsou vzhledem k fylogenetickym
rozdilim povazovany za neskodné pro zvirata i cloveka, pti predpokladu dodrzeni spravnych
hygienickych zasad pti chovu, sbéru, zpracovani a skladovani hmyzu (Papastavropoulou et al.
2023).

Studie, ktera srovnavala sloZzeni mikrobioty vné i uvnitf cvrcka a odhalila celkem 35
bakterialnich Celedi a 35 roda. Porovnavavani byli cvréci Acheta domesticus a Gryllus assimilis.
Nejrozsifenéjsim kmenem bakterii u obou cvr¢ka byl Bacteroidetes. Kmen Proteobacteria byl
dale dominantni u cvrckd domacich (A. domesticus) zatimco kmen Verrucomicrobia byl
hojné&jsi u cvrckl jamajskych (G. assimilis). Kmen Firmicutes byl nachazen u obou cvrcki
v podobné cetnosti. Z tfidy Bacteroidia dominovali zastupci ¢eledi 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 cvrcki jamajskych
(G. assimilis). Rody Enterococcus, Akkermansia a Acinetobacter byly tidce zastoupeny v TT
cvrckd domacich (A. domesticus) (AleknaviCius et al. 2022).

Z hlediska mikrobialni kolonizace pfedstavuji vnitfnosti hmyzu Casto nestabilni
prostfedi. Hmyz béhem larvalniho vyvoje mnohokrat odhodi exoskeletalni vystelku pfedniho
a zadniho stfeva, a tim znacné narusi ¢i eliminuje hostujici bakterialni populace.
U holometabolniho hmyzu dochazi pifi metamorféze k radikalni prestavbé stieva a dalSich
organd. Hmyz ve stadiu dospélce jiz disponuje TT vhodnym pro bakterialni kolonizaci.
U hmyzu vyvstava navic i problém pienosu stievnich symbionti, spocivajici ve formé jejich
socialnich vazeb. Samicky vétSinou nakladend vajicka ihned opoustéji. Potomstvo ma tedy
omezenéj§i moznost ziskat své specifické MO (Engel & Moran 2013).
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3.4 Potencialni probiotické vlastnosti bakterii mlécného kvaSeni

3.4.1 Koncept probiotik a prebiotik

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

Hlavnimi béznymi probiotiky jsou pfislusnici skupiny laktobacild, dnes reklasifikované
skupiny 25 rod (mimo jiné vCetné nékterych kment téchto druhli: 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 zalozené na laktobacilech uzivanych u HZ viz tabulka cislo 2. Dale jsou
uzivany kmeny jinych bakterialnich rodt, napt. Lactococcus lactis, Pediococcus
mesenteroides, Enterococcus faecium, Streptococcus thermophilus, Bacillus subtilis, Bacillus
coagulans, Clostridium butyricum, Escherichia coli, a také 1 nékteré kmeny kvasinek, napt.
Saccharomyces cerevisiae var. boulardii (Fijan 2023). DalSimi rody jsou Leuconostoc nebo
Propionibacterium (Kothari et al. 2019). Nejcastéji pouzivanymi druhy bifidobakterii pro
pouziti v krmivech pro zvitata jsou B. animalis ssp. animalis, B. animalis ssp. lactis, B. longum
ssp. longum, B. pseudolongum ssp. pseudolongum a B. thermophilum (Bunesova et al. 2014).
Bézné se pouzivaji bakterie druhu Lactobacillus a Bifidobacterium (Mahmoudi et al. 2018;
Veiga et al. 2020; Shimizu et al. 2021; Zhang et al. 2021), primarné izolované z fermentovanych
mléénych vyrobku a fekalniho mikrobiomu (Veiga et al. 2020). Komerc¢né dostupna a bézné
pouzivana probiotika u HZ viz tabulka ¢islo 3.

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

Pouziti ruznych druhu Lactobacillus spp. v chovu hospodarskych zvirat a dribeze

Zvire Druh Efekt pri podavani v krmivu
selata Lactobacillus johnsonii |podpora denni‘ho prirastku a konverze krmiva,

BS15 zlepSeni vyvoje stiev a traveni

Limosilactobacillus

reuteri; optimalizace slozeni stfevnich bakterii pro zlepSeni
selata . . 5 : ,

Ligilactobacillus rastové vykonnosti odstavenych selat

salivarius

zvySena superoxiddismutaza (t€lu vlastni enzym a

prasata ve |Lactiplantibacillus antioxidant), glutathionperoxidaza (enzym a
vykrmu | plantarum antioxidant, odstranuje peroxidy v org.) a katalaza

(enzym + antioxidant, rozklada peroxidy)
podporuje vyvoj bachoru a ¢asny odstav; snizuje
. o obsah aflatoxinu B1 (mykotoxin produkovany
Lacticaseibacillus . , _— . 7 Do
telata hamnosus GG Aspergillus, ma genotoxické a karcinogenni ucinky) a
hydroxylovaného metabolitu aflatoxinu M1 (hlavni
metabolit aflatoxinu B1) v TT
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Lactiplantibacillus

zvysuje antioxidacni aktivitu a zlepSuje integritu

kunkeei BR-1

[Ee plantarum RG14 stfevni bariéry
Lactiplantibacillus zvySuji produkc'lvmleke},a nek‘te?re funkcrcn slozky ‘
mléka (IgG- nejCetnéjsi protilatka savei, laktoferin -
.. plantarum; w1 . o
dojnice . oo mlécna bilkovina transportujici Fe, lysozym - enzym
Lacticaseibacillus e e 4
. se silnymi antimikrob.u¢inky, laktoperoxid - enzym
casei o . R : "
funguyjici jako prvni obranna linie proti patogentim)
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
rojlefi L . . - ;
plantarum 16 sliznici a snizuje expresi alkalické fosfatazy Cox2
(prozanétlivy enzym) a kreatinkinazy (enzym
energetického metabolismu bunék)
o O snizuje ‘apoptozu a strevni Zapet vyvolany ,
brojleti deoxynivalenolem (mykotoxin produkovanym
plantarum JM113 .
Fusarium)
kachnata Lactobacillus inhibuje kolonizaci Salmonella Enteritidis
kefiranofaciens DN1 :
kapr Limosilactobacillus snizuje oxidacni stres zpusobeny expozici olova a
obecny reuteri P16 obnovuje aktivitu stfevnich enzymu
e Apilactobacillus obnovuje antibiotiky vyvolanou nedostate¢nou

produktivitu véelstev a  diverzitu stfevni mikrobioty

Tabulka 3 Komercné dostupna probiotika pouzivand 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, drubez, skot

Bacillus subtilis, Bacillus licheniformis

prasata, dribez, telata,
kralici

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

prasata, drubez

Lactobacillus acidophilus, Lacticaseibacillus casei,
Bifidobacterium thermophilum, Enterococcus faecium

prasata, telata, koné,
driibez

Bacillus subtilis

sajici a odstavena prasata

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

vetsina HZ vCetné prasat

Lacticaseibacillus rhamnosus, Companilactobacillus farciminis

prasata

Bifidobacterium longum ssp. infantis

prasata, clovék
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Aby byla probiotika uspésna svymi ucinky musi mit urcité klicové schopnosti. Mezi né
patii napiiklad preziti v kyselych podminkach zaludku a odolavani enzymim, zluci a Zlu¢ovym
kyselinam (Sanders et al. 2010), schopnost alespori do¢asné kolonizace povrchu stfeva pomoci
adherence, absence nezadoucich vlastnosti jako je mutagenita a karcinogenita (Kadlec et al.
2011), inhibice rastu riznych patogent (napt. Enterococcus faecalis, Salmonella enterica ssp.
enterica serotyp Enteritidis, Listeria monocytogenes, Staphylococcus aureus a E. coli), ale
zarover je zadouci podpora rustu jinych prospésnych MO (Zucko et al. 2020). Kromé toho jsou
u probiotickych bakterii vyzadovany 1 dal§i vlastnosti, jako napt. technologické a senzorické
vlastnosti. Napt. laktobacily izolované z mléka a mlécnych vyrobkl se Siroce pouzivaji jako
zakys v riznych potravinaiskych vyrobcich (jogurty, syry, napoje, dopliky stravy) (Bernardeau
et al. 2008).

Stale vice vyzkumu pfinasi informace o tom, ze probiotika zmiriiuji mnoho poruch
souvisejicich s imunitnim systémem, kardiovaskularnim zdravim, rakovinnymi metastazemi,
depresi, uzkosti, cukrovkou 2. typu a obezitou (Kothari et al. 2019). Probiotické kmeny
poskytuji hostiteli Sirokou Skalu ptiznivych Gc¢inku, jako je antihypertenzni schopnost, prevence
rakoviny, antioxidacni G€inky, usnadnéni vstfebavani mineralt, pokles hladiny cholesterolu v
krvi (Ooi & Liong 2010), zmirnéni piiznakd alergie a snizeni kazivosti zubti (Alvarez-Cisneros
& Ponce-Alquicira 2018). Také se ma za to, ze zesiluji nespecifickou bunécnou imunitni
odpovéd prostiednictvim aktivace piirozenych zabijeCskych bunék a makrofagi a
uvolfiovanim riznych cytokinti. Mohou také zlepsit imunitni systém stfevni sliznice zvySenim
poctu IgA (+) bunék. Kromé toho mohou probiotika napomahat procesu traveni a odbouravani
laktozy, zlepSuji a podporuji syntézu/syntetizuji fady vitamint (thiamin, riboflavin, niacin,
kyselina pantotenova, vitamin K). Hraji také dulezitou roli pii 1€¢b€ 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 prostfednictvim plsobeni bunécnych slozek a metabolitti probiotik (Shimizu et al.
2021). Nekolik druht rodu Bacillus (B. subtilis, B. licheniformis a B. cereusvar toyoi) se
pouziva v praseCim prumyslu. Je zajimavé, Ze tyto organismy obvykle nejsou soucasti pivodni
sttevni mikrobioty prasat. Jsou to vSak bézné pudni bakterie, které jsou pravdépodobné
prechodnymi 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, zvlasté v obdobi
novorozenych mlad’at a béhem procesu odstavu (Bunesova et al. 2014). V téchto obdobich je
vysoké riziko prjmu a jinych onemocnéni. Preventivni aplikace probiotik zde pomaha tato
rizika minimalizovat a zlepSovat tak zdravi zvifat (Bomba et al. 2006). Tieba u prasat by bylo
nejucinnéj§im zpusobem, jak dodat selatim probiotika, jejich davkovani prasnici pfed porodem
a béhem porodu tak, aby bylo prostiedi nasyceno zddoucimi organismy v takové formé, 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 umrtnost, coz odpovida potfebam antibiotické 1éCby a omezuje vznik
a Sifeni bakterii rezistentnich vuci antibiotikiim a rezidui antibiotik v mlé¢nych vyrobcich, mase
a mléce. V EU se u hospodaiskych zvifat uplatiuje fada mikrobialnich druhti, véetné druht
Lactobacillus, Bacillus, Pediococcus, Enterococcus a Saccharomyces. V posledni dobé jsou
Casto vyuzivany bifidobakterie pro mladd hospodaiska zvifata, jako jsou selata a telata.
Vysledkem je zlepSeni prirtstku té€lesné hmotnosti a konverze krmiva, snizeni vyskytu prajma
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 prenos patogennich kment E. coli a vedlo ke zméné absolutniho poctu a
rozlozeni imunitnich bunék u selat (Scharek et al. 2007). Bézné pouzivané MO jako probiotika
ve vyzive prasat viz tabulka Cislo 4 a malych prezvykavcu viz tabulka Cislo 5.

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

Mikroorganismy bézné pouzivané jako probiotika ve vyzivé prasat

ROD POPIS IDRUH
VSudypfitomné v prostredi, tvoti endospory a
. dostatecn€ odolné, aby prezily v riznych B. subtilus, B.
Bacillus . PO PETITS N . .
potravinach ve srovnani s jinymi probiotickymi [licheniformis, B. cereus
druhy.

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

Vyskytuje se v TT savcua a na kuzi. Patfi do
skupiny BMK. Ma antagonistické vlastnosti

B. longum, B. animalis, B.
lactis

FEnterococcus . ., v Enterococcus faecium
vUcl patog. bakteriim, proto se pouziva jako
robiotikum.
Lactiplantibacillus
plantarum,
Limosilactobacillus
Grampozitivni, produkuji kyselinu mlécnou fermentum,
. jako konecny produkt fermentace sacharidi. Ma|Lacticaseibacillus casei, L.
Lactobacillus L 5 o , . . .
velky pocet druhti zatazenych do kategorie acidophilus,
obecné povazovanych za bezpecné. Levilactobacillus brevis,
Ligilactobacillus
salivarius,
Limosilactobacillus reuteri
Probiotick V ptirodé nepatogenni, komenzalni izolat E.

coli a tvoti zaklad pro vyrobu probiotik. Escherichia coli

Pouziva se pti 1é¢be stievnich poruch.

Nejbeéznéjsi symbioticka kvasinka osidlujici

dychaci cesty, TT a vaginalni sliznici. Oznacuji

se také jako pivovarské kvasinky. Mezi
robiotické vlastnosti kvasinek patii

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 prezvykavcu
(Upraveno dle Zhang et al. 2021)

Probiotika pouZivana u malych piezvykavci

[Rod Druh

Bacillus B. licheniformi, B. toyoi, B. natto, B. cereus, B. mesentericus

e 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

Slapl plantarum, Limosilactobacillus fermentum, L. helveticus, L.
acidophilus, L. delbrueckii, L. amylovorus, L. gallinarum,
Ligilactobacillus salivarius

Lactococcus L. lactis

[ euconostoc 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 maze byt vysoce citliva na pfitomnost
prebiotik. Jiz diive se prokazalo, Ze pfitomnost prebiotik mtze snizit adherenci v nékolika pre-
a probiotickych kombinacich (Krausova et al. 2021). Konkurence o receptory na stfevni sténé
je jednim =z mechanismt, které zprostiedkovava inhibi¢ni ucinek probiotickych
mikroorganismu na adhezi patogenl na sténu stievni sliznice. Na zaklade této skutecnosti 1ze
predpokladat, ze zvyseni poctu probiotickych mikroorganismu osidlujicich stfevni epitel bude
zvySovat jejich probioticky ucinek (Bomba et al. 2006). Adherence probiotickych bakterii je
nejcastéji vyjadiovana jako procento bakterii adherovanych, vzhledem k po¢ateCnimu mnozstvi
bakterii pridanych, napt. k Caco-2 buiikam (Kadlec et al. 2011).

Adherence bakterii ke stfevnimu povrchu muze byt realizovana specifickym nebo
nespecifickym zpusobem. K prvni varianté dochazi diky specialnim vazbam mezi bilkovinou
bakterialniho povrchu (lektin) a oligosacharidiim na povrchu tkani. Druha varianta pak vyuziva
hydrofobni interakce se stfevnim povrchem. Co se tyCe vlivu na zdravi hostitele, plati tu pfima
timéra. Cim vy$i schopnost adherence ma kmen bakterie, tim vétsi vliv ma. Adherence tedy
slouZi jako selekéni ukazatel pro splnéni probiotickych ucinkt (Kadlec et al. 2011).
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Celkova adheze mikroorganismi mize byt ovlivnéna riznymi faktory prostiedi: pH,
teplota, dostupnost kysliku, povrchovymi slozkami bakterii (kyselina lipoteichoova, proteiny,
peptidoglykany, polysacharidy). Také pritomnost oligosacharidl jako prebiotik mutze kvalitu
adherence ovlivnit a to pozitivn€ 1 negativné (Servin & Coconnier 2003; Cao et al. 2019).
Naptiklad Volstatova et al. (2016) zjistila dilezitost 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 riznych substratech simulujicich povrch stieva. Nejcastéji jsou
v téchto studiich pouzivany humanni epitelialni bunééné linie HT-29 a Caco-2 (Kadlec et al.
2011).

Vedle terminu probiotikum, oznaujicim zivé MO, pracujeme také s oznacenim
prebiotika. Ta jsou v soucasnosti definovana jako nestravitelné slozky potravy, které priznive
ovliviyji hostitele tim, Ze selektivné stimuluji rust a/nebo aktivitu jedné nebo omezeného poctu
bakterii v pfislu§ném misté (Shimizu et al. 2021).

Obecné a jednoduse jsou prebiotika kategorizovana jako: 1) oligosacharidy, 2) polyoly
(cukerné alkoholy), 3) rozpustna vlaknina (Mohanty et al. 2018). Radi se mezi né ale i ostatni
nestravitelné sacharidy, vCetné polysacharidi (rezistentni Skrob, pektin a dextrin) a
oligosacharidy, jako jsou fruktooligosacharidy, galaktooligosacharidy, xylooligosacharidy,
isomaltooligosacharidy, = mannanooligosacharidy,  arabinoxylanoligosacharidy, inulin
(Oniszczuk et al. 2021), laktuléza, sojové oligosacharidy (rafind6za a stachyoza),
glukooligosacharidy. Nicméné oligosacharidy, jako je inulin, oligofrukt6za a rezistentni Skrob,
jsou hlavnimi typy prebiotik pouzivanych v potravinach (Cruz et al. 2010). Uvazuje se také o
nekolika nové vznikajicich nebo kandidatnich prebiotikach, jako je polydextroza, celobidza,
melibidza a isomaltuloza (Celebioglu et al. 2017). Momentalné na trhu ale dominuji primarné
vyuzivané galaktany a fruktany (inulin) (Cardona et al. 2013).

Oligosacharidy predstavuji hlavni zdroj fermentovatelnych cukri jako potrava pro
mikrobiotu pfitomnou ve stievé (Celebioglu et al. 2017). M¢ly by byt tedy selektivné vyuzity
bakteriemi povazovanymi za prospésné a v duasledku jejich fermentace tak probihaji dalsi
sttevni aktivity jako vznik TMK, ponizeni miry kolonizace patogeny a dalSich jinych
zdravotnich pfinosi (Ricke et al. 2020). Ackoli tedy nestravitelna vlaknina nepfispiva
metabolizovatelnou energii pfimo, jeji objemové vlastnosti podporuji ptimo ovliviiuji stievni
motilitu, bunéCnou regeneraci, svalovy tonus a pomahaji regulovat slozeni mikrobioty. Pro
zdravou intestinalni funkeci je tedy nestravitelna vlaknina nezbytna (Smith 2020). Prebiotika tak
predstavuji latky nejvice pouzivané k udrzeni normalni stfevni mikrobioty a obnoveni jeji
rovnovahy pfi ovlivnéni homeostazy (Oniszczuk et al. 2021).

Mnoho vedlejsich produktd ze zpracovani ovoce, zeleniny a obili obsahuje potencialni
prebiotika, jako je pektin z pomerancové kiiry, arabinoxylany z lihovarského a pivovarnického
odpadu (Cunningham et al. 2021). Lze je také ziskat z jinych zdroji, napt.: s6jové boby, surovy
oves a med. Nejoblibenéj§imi prebiotiky jsou rostlinné oligosacharidy (Oniszczuk et al. 2021).

Aby byly tyto latky brany jako prebiotika, musi spliiovat urcita nezbytna specifika: 1)
nesmi byt hydrolyzovany ani absorbovany v horni ¢asti TT; 2) musi slouzit jako selektivni zdroj
zivin, ktery podporuje rust a/nebo metabolickou aktivitu ¢lent mikrobialniho spolecenstvi TT,
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které lze povazovat za prospesné; 3) vyvolavat luminalni nebo jiné systémové fyziologické
reakce, které jsou ur¢itym zptisobem prospésné pro hostitele (Gibson & Roberfroid 1995).

Nékteré studie ukazaly, ze pridani fruktooligosacharidii (FOS) vyznamné inhibovalo
adhezi Salmonella a Escherichia coli na stfevni epitel (Uyeno et al. 2015). Malmuthuge et al.
(2015) uvedli, ze suplementace galaktooligosacharidy u novorozenych telat zvysila kolonizaci
Bifidobacterium a Lactobacillus v tlustém stieveé (Zhang et al. 2021). Podobné i u kufat bylo
prokazano, ze pouziti prebiotik jako modulatori stravy ma pozitivni ucinky na nékteré
bakterialni taxony v tlustém stfevé. Napriiklad fruktooligosacharidy (FOS) a
galaktooligosacharidy (GOS) zvysily populaci Bifidobacterium a Lactobacillus (Shang et al.
2018).

Kombinaci u€inka fermentovatelnych substrata (prebiotik) a zivych mikroorganismt
(probiotik) vznikaji smési znamé jako synbiotika. Synbiotika mohou mit komplementarni nebo
synergickou povahu. Komplementarni synbiotika se skladaji z kombinace akceptovaného
prebiotika a probiotika, protoze jejich mechanismy ucinku mohou byt na sobé nezavislé a
prebiotika i probiotika musi mit své vlastni prokdzané zdravotni pfinosy. Alternativné
synergicka synbiotika obsahuji fermentovatelny substrat pro spolecné podavany zivy
mikroorganismus, kde substrat a MO mohou nebo nemusi byt schopny vyvolat zdravotni pfinos
nezavisle na sob&. V tomto piipadé jednotlivé slozky nemusi byt nutn€ potvrzenymi probiotiky
nebo probiotiky, musi v§ak mit v kombinaci prokazany zdravotni pfinos (Swanson et al. 2020).
Pozoruhodné je, ze prebiotika by neméla byt Siroce metabolizovana stfevni mikrobiotou, ale
naopak by méla selektivné stimulovat rust zdravi prospésnych mikroorganisma (Gibson et al.
2017).

3.4.2 Bakterie mlééného kvasSeni a jejich potencialni probiotické vlastnosti

Nejpodrobnéji studovanou skupinou organismi 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 zvifat by probiotika méla zlepSovat
jejich zdravotni stav, prip. jejich uzitkovost. Napft. jiz Fuller (1997) konkrétn€ zmifiuje vétsi
odolnost proti infekénim onemocnénim, zvyseni ristovych vlastnosti, lepsi konverzi krmiv,
vstiebavani zivin a traveni potravy a dale také zvyseni produkce a kvality mléka, vajec i jateCné
opracovaného masa. Kromé laktobacilli jsou i bé€zn€ pouzivanymi probiotiky pfidruzené
bifidobakterie, ktera mohou kolonizovat a pfilnout ke stfevni sliznici novorozenci, aby
konkurovaly patogennim bakteriim, snizily vyskyt prijmu a zvysily ptirastek hmotnosti malych
prezvykavcti (Zhang et al. 2021). Bylo prokazano, ze Lactobacillus a Bifidobacterium, maji
preventivni GCinky u mnoha druhli onemocnéni, vCetné prijmu vyvolaného antibiotiky,
akutniho prijmu a nekrotizujici enterokolitidy (Shimizu et al. 2021). Z hovéziho mléka bylo
izolovano 12 bakterii mlécného kvaseni, které maji vysoky probioticky potencial, a tudiz
spliiuji predpoklady pro probiotické pouziti (antimikrobialni aktivita, hydrofobicita a schopnost
autoagregace). Osm izolatd bylo Lactiplantibacillus plantarum a Ctyti Limosilactobacillus
fermentum (Mahmoudi et al. 2018).

V soucasné dobé je znamé velké mnozstvi kmena laktobacild a dalSich tradi¢né
vyuzivanych zastupci BMK s prokazanymi antimikrobialnimi vlastnostmi. Probiotickym
BMK se pfipisuje také produkce cytokint (zminénych v kapitole probiotika), ktera souvisi

-43 -



s jejich pasobenim ve stfevni lymfatické tkani. To ovliviluje imunitu hostitele, chrani jej pred
infekcemi zpusobenymi patogeny a potlacuje alergické piiznaky (Fijan 2023). Mezi dalsi
sekundarni metabolity s vlastnostmi podporujicimi zdravi navic patfi antihypertenzni
angiotenzin, konvertujici enzym produkovany prostiednictvim proteolytického systému
Lactobacillus helveticus, Lactobacillus acidophilus a Lactobacillus delbrueckii (Alvarez—
Cisneros & Ponce-Alquicira 2018).

Vaznou hrozbou pro hostitele, kde mohou BMK pozitivné pusobit, jsou také metabolicka
onemocnéni uvedené v kapitole probiotika. BMK jsou silnymi regulatory v prostredi 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 pii 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), napt. butyratu, propionatu a acetatu. Cetné studie napf. informuji o pozitivni
roli SCFA v 1écbé chronickych zilnich onemocnéni (CVD - chronic venous disease). Bylo
prokazano, ze dieta s vysokym obsahem vlakniny a suplementace acetatem je schopna zménit
slozeni stfevni mikrobioty, coz muze u hypertenznich mysi sméfovat k prevenci hypertenze
a srdec¢niho selhani. Koncentrace SCFA jsou nizsi u jedincu s aterosklerotickym vaskularnim
onemocnénim nebo hypertenzi. SCFA maji pravdépodobné piiznivy ucinek na tvorbu
aterosklerotického platu zlepSenim funkce stfevni bariéry (Oniszczuk et al. 2021).

Studie ukazaly, ze kyselina mlécna, produkovana BMK, muze chelatovat ionty kovi
a ménit propustnost bunécné membrany grampozitivnich bakterii, ¢imz poskytuje konkrétni
probioticky ucinek (Servin 2004). Kyselina mlé¢na také snizenim pH stievniho traktu pfispiva
k inhibici bakterii Escherichia coli a Clostridium spp. Kmen Lacticaseibacillus rhamnosus GG,
diky akumulaci kyseliny mlécné, vykazuje silnou antibakterialni aktivitu vici Salmonella
typhimurium (De Keersmaecker et al. 2006). Pfimé antimikrobialni u¢inky organickych kyselin
produkovanych BMK mohou byt disledkem pusobeni téchto kyselin na cytoplazmatickou
membranu bakterii, které narusuje udrzovani membranového potencidlu a inhibuje aktivni
transport. Muze byt zprostiedkovan jak jejich disociovanou, tak nedisociovanou formou.
Antimikrobialni aktivita jednotlivych kyselin pfi dané molarni koncentraci neni stejna.
Kyselina octova je u¢inngjsi nez kyselina mlécna a maze inhibovat nejenom bakterie, ale také
kvasinky a plisné, kyselina propionova inhibuje bakterie a plisné (Caplice & Fitzgerald 1999).

Bylo prokazano, ze kyselina mlécna snizuje prozanétlivou sekreci cytokini TLR
aktivovanych makrofagi a dendritickych bunék odvozenych z kostni dfen¢ v zavislosti na
déavce. Laktat také méni redoxni stav snizenim zatéze reaktivnimi formami kysliku ve sttevnich
enterocytech. Pokud se tedy kyselina mlécna ¢i jiné SCFA dostanou do tenkého stfeva, mohou
tyto bunécné produkty predstavovat pro prijemce velky zdravotni ptinos (Marco et al. 2017).
Podle Kenny et al. (2011) zmirniovala aplikace riznych BMK fadu onemocnéni TT, napt. rizné
typy zanétlivych stfevnich onemocnéni.

Tvorba dalsich produktd vznikajicich BMK béhem fermentace, je obvykle kmenové
zavisla. Vitaminy skupiny B, jako napf. riboflavin (B2) a kobalamin (B12), jsou syntetizovany
z riznych nevitaminovych prekurzord nékterymi bakterialnimi kmeny v rostlinné potraveé
amléku. Aminokyseliny a jejich derivaty s neurotransmiterovou (napf. kyselina gama-
aminomaselnd) a imunomodulacni funkci jsou rovnéz syntetizovany béhem fermentace. Kromeé
toho mohou nékteré vylucované bilkoviny a exopolysacharidy vznikajici pfi fermentaci
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potravin slouZit jako antioxidanty, zabrariovat adhezi patogenti na stievni sliznici nebo
propujcovat 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) ptsobenim
favoproteinoxidazy, nikotinamid adenindinukleotid (NADH) oxidazy a superoxiddismutazy.
H>0> mize aktivovat peroxidasethokyanatovy reak¢éni systém v tlustém stievé Zzivocicha
a inhibovat gramnegativni bakterie a kataldza pozitivni bakterie, jako jsou patogenni bakterie
rodu Pseudomonas, Salmonella a E. coli. Protoze BMK nedisponuji katalazou, muze
koncentrace produkovaného H>O> v prostiedi rast, coz zvysuje jeho antibakterialni ucinnost,
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 bakteriocini jiz zminéna v kapitole 3.2. Bakteriociny
predstavuji tfidu antibakterialnich latek, mikrobialnich proteint, charakteristickych uzkym
spektrem ucinnosti. Ve veterinarni medicin€ bakteriociny zlepSuji produk¢ni parametry a jsou
CasteCnou nahradou antibiotik, pouzivanych diive jako stimulatory rastu (Hernandez-Gonzalez
et al. 2021). BMK produkuji rizné bakteriociny, napt. laktacin B, laktocin 27 a helveticin J.
Tyto latky jsou tepelné stabilni svysokym izoelektrickym bodem. Mohou vyvolat
permeabilizaci bunééné membrany jinych, napf. i patogennich bakterii, a zpisobit tak unik
intracelularniho materialu s naslednym baktericidnim ucinkem (Langa et al. 2017; Otdak &
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
zemédélstvi (Deng et al. 2022). Bylo zjisténo, Zze kombinace konkrétnich kmeni BMK
Limosilactobacillus reuteri a Ligilactobacillus salivarius, které byly podavany selatim pred
odstavem a po ném, pozitivné ovlivnily stav odstavenych selat (Yang et al. 2020). Zajimavé
jsou i pozitivni ucinky vyvolané podanim bachorové tekutiny Cerstvé narozenym jehfiatim.
Podle autorti tak byla podpotfena kolonizace mikroorganisma v bachoru a tlustém stieve,
soucasné se snadn¢j§im prechodem mlad’at z mléka na pevné krmivo pfi odstavu (Zhang et al.
2021).

Chov selat je zadkladem odvétvi chovu prasat. Charakteristické znaky Spatné travici
funkce selat, nestabilni stfevni mikrobiota a nachylnost k infekci jsou typické zvlaste 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 pouzivaji jako probiotika také v akvakultufe. Olovo z pudy a atmosféry
znecistuje 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 oxidacniho stresu zpisobeného expozici olova a zmirnila
zmény slozeni stievniho spolecenstvi (Giri et al. 2018).

BMK jsou povazovany za bezpecnou alternativni terapeutickou strategii 1 v chovech
vcel. Pozitivné ovliviiyji jejich zdravotni stav pii riznych onemocnénich, véetné moru vceliho
plodu zptsobeného bakteriemi Paenibacillus larvae, ¢i Melissococcus pluton. Bylo ovéfeno,
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ze organické kyseliny produkované Lactobacillus johnsonii inhibuji rast 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 zvifat (Nur Mahendra et al. 2022). Bylo napf. pozorovano, Ze aplikace kmena laktobacila
zvysila funkci samcich reprodukénich organa a uvolilovani hormonu testosteronu. Pii pouziti
kmene Limosilactobacillus reuteri ATCC 6475 pozorovali Poutahidis et al., 2014 zvySeni
objemu, pruméru 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 ov§em v uzké vazbé€ na virulenci mikroorganizma, tedy
jejich schopnost odolavat mechanismtim hostitelovy imunity. Rozeznavame rizné virulencni
faktory, jednim takovym dilezitym virulen¢nim faktorem je ovSem pravé také schopnost
adherence bunék, tvorba biofilmu a extracelularni matrix (KaSparova & Matatkova 2019).

Celosvétovym problémem, diive relativné opomijenym, je rezistence vuéi antibiotikim.
Jedna se o prenos genu bakterii mezi lidmi, zvifaty a zivotnim prostfedim Prestoze tok bakterii
i genl omezuji Cetné bariéry, patogeny opakované ziskavaji nové faktory rezistence od jinych
druht, ¢imz se snizuje moznost U¢inné reagovat na bakterialni infekce a 1éCit je. Evolucni
udalosti, které vedou ke vzniku novych faktora rezistence u patogent, jsou vzacné a je t€zké je
predvidat. Mohou ale ptinaset rozsahlé dusledky (Larsson & Flach 2022).

Karakonstantis et al. (2020) oznacuje antimikrobialni rezistenci (AMR) za jednu
z nejvétSich hrozeb pro lidstvo. Jako AMR je oznaCovana schopnost mikroorganizma prezit
resp. se mnozit v piitomnosti latky, ktera jim obvykle v ristu brani ¢i je usmrti a existuje realné
riziko, ze Sifeni skute¢né nelécitelnych infekci znemozni poskytovani zdravotni péce, jak ji
v soucasné dobé€ zname, v€etné napi. operaci. Stale Castéji jsou popisovany mikroorganizmy
rezistentni vaci vSem znamym léktim, které byly identifikovany na vSech kontinentech .

Rostouci svétova populace ma za nasledek zvySenou poptavku po potravinach, kde se
antimikrobialni latky jako jsou antibiotika, stale Casto pouzivaji k prevenci a 1écbé infekci
u zvifat uréenych k produkci potravin (Alvarez-Cisneros & Ponce-Alquicira 2018). Zatimco
v mnoha zapadnich zemich nyni jiz existuje zakaz jejich pouzivani jako dopliikovych latek
v krmivech, v zemich se stfednimi pfijmy je aplikace antimikrobiéalnich latek u hospodaiskych
zvitat bézna (Cunningham et al. 2021). V rozvojovych zemich se nepovolené latky, vCetné
velkého mnozstvi antibiotik, pouzivaji masivné. To je spojovano s vyskytem Cetnych kment
BMK, napf. bakterii rodu Enterococcus a laktobacill, rezistentnich vuéi antibiotikiim,
konkrétné napt. u dribeze v Indii. Populace bakterii ze stfeva zvifat vystavenych plisobeni
antibiotik (tetracyklin, penicilin, sulfonamidy, polymyxiny) byly pétkrat Castéji rezistentni.
Rezistentni MO se mohou ptenést z kontaminovanych krmiv, vody nebo z okolniho prosttedi.
Riizné postupy, jako je pfiméfena vakcinace zvifat a pouzivani dopliikovych latek, které
podporuji zdravi a ucinnost konverze krmiva, by v kombinaci s dobrymi hygienickymi
a chovatelskymi postupy snizily pottebu aplikovat nevhodné antimikrobialni latky a antibiotika
pro produkci potravin (Alvarez-Cisneros & Ponce-Alquicira 2018). Nékteii autofi prokazali, Ze
pouzivani antibiotik u zvifat urCenych ke konzumaci, at' uz jako stimulatort ristu nebo
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inhibitorti patogentl, pfimo souvisi s piitomnosti rezistentnich bakterii v jejich TT. Gad et al.
(2014) izolovali né€které kmeny laktobacilti a rodd Streptococcus a Lactococcus z prostiedi
probiotickych mléénych vyrobka, 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) uvad¢ji, ze populace volné Zijicich zivocichu z prostiedi
v tésné blizkosti ¢loveka vykazuji vyssi urover rezistence. Plnych 95 % bakterialnich izolatt
z hlodavcti odchycenych na anglickém venkové bylo rezistentnich vici riznym antibiotiktim.

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

Po zakazu pouzivani antibiotik v krmivech pro zvifata, ktery byl v EU zaveden v lednu
2006 praveé kvuli pozorovanému vyskytu bakterii rezistentnich vici antibiotikim, spolu
s rostoucimi pozadavky spotiebiteltl na bezpe¢né a zdravé potraviny zivocisného ptvodu, byly
navrzeny a vyzkouSeny nové strategie. Také proto se v poslednich letech jako alternativa
k antibiotikim dostalo do popiedi zajmu zemédé€lctu i vyzkumnik( pravé moznost vyuziti
probiotik (Bogere et al. 2019). Zarazovani alternativnich dopliikovych latek do krmiv, které
maji nahradit antibiotika, se zd4 byt obecnym trendem budouciho vyvoje v oblasti chovu
hospodarskych zvitat a dribeze (Yirga 2015; Zimmermann et al. 2016) a prave aplikace BMK
se zde zda byt zajimavou nahradou antibiotik (Yang et al. 2020).

BMK jsou ov§em povazovany za prirozené rezistentni k nékolika antibiotikiim a mohou
mit potencial ziskat rezistenci k jinym antimikrobialnim latkam nebo Sifit rezistenci smérem
k patogentm piitomnym v TT zvifat i lidi. Pfenos bakterii rezistentnich vii¢i antibiotikim mezi
zvitaty, potravinami a lidmi navic muze vyznamné usnadnit potravinovy fetézec. Napf.
fermentované mlééné a masné vyrobky jsou nejcastéjSim prostiednikem pienosu bakterii
rezistentnich vuci antibiotikim do pavodni mikrobioty TT, protoze tyto vyrobky byvaji
standardné¢ konzumovany bez tepelné upravy. U BMK se nejCastéji setkavame s geny
nesoucimi rezistenci k tetracyklinu [tet(M)] a eritromycinu [erm(B)]. Vzhledem k §irokému
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 bakalarské prace bylo shrnout zékladni informace o aktualnim 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 kvasSeni nepochybné€ disponuji mnoha pozitivnimi
vlastnostmi pro své hostitele.

e Velmi aktualni je otazka pfenosu antibiotické rezistence a pohled na adherencni
schopnost bakterii v travicim traktu hostitelu.

- 48 -



5 Literatura

166/1999 Sb. Veterinarni zakon. 1999. Available from https://www.zakonyprolidi.cz/cs/1999-
1662text=veterin%C3%A1m%C3%AD+z%C3% Alkon (accessed April 28, 2024).
449/2001 Sb. Zakon o myslivosti. 2001. Available from https://www.zakonyprolidi.cz/cs/2001-

449Ntext=mysliveck%C3%BD+z%C3% Alkon (accessed April 28, 2024).

AlJassim RAM, Scott PT, Trebbin AL, Trott D, Pollitt CC. 2005. The genetic diversity of lactic
acid producing bacteria in the equine gastrointestinal tract. FEMS Microbiology Letters
248:75-81. Oxford Academic.

Aleknavi&ius D, Luksa J, Strazdaite-zieliené Z, Serviené E. 2022. The Bacterial Microbiota of
Edible Insects Acheta domesticus and Gryllus assimilis Revealed by High Content
Analysis. Foods 11:1-17.

Alvarez-Cisneros YM, Ponce-Alquicira E. 2018. Antibiotic Resistance in Lactic Acid Bacteria.
Antimicrobial Resistance - A Global Threat:53—73. IntechOpen.

Apajalahti J, Kettunen A, Graham H. 2004. Characteristics of the gastrointestinal microbial
communities, with special reference to the chicken. World’s Poultry Science Journal
60:223-232. Cambridge University Press (CUP).

Ayivi RD, Gyawali R, Krastanov A, Aljaloud SO, Worku M, Tahergorabi R, Silva RC da,
Ibrahim SA. 2020. Lactic Acid Bacteria: Food Safety and Human Health Applications.
Dairy 1:202-232.

Bamidele TA, Odumosu BT, Shittu OB, Adeniyi BA, Ogunshe AO. 2022. A review of the
implications of Lactic Acid Bacteria and Bifidobacteria in human and animal diseases.
African Journal of Clinical and Experimental Microbiology 23:27-33. African Journals
Online (AJOL).

Bergman EN. 1990. Energy contributions of volatile fatty acids from the gastrointestinal tract
in various species. Physiological reviews 70:567-590. Physiol Rev.

Bernardeau M, Vernoux JP, Henri-Dubernet S, Guéguen M. 2008. Safety assessment of dairy
microorganisms: the Lactobacillus genus. International journal of food microbiology
126:278-285. Int J Food Microbiol.

Bezuidenhout AJ, Van Aswegen G. 1990. A light microscopic and immunocytochemical study
of the gastrointestinal tract of the ostrich (Struthio camelus L.). The Onderstepoort Journal
of Veterinary Research 57:37—48.

Blas E, Gidenne T, Blas C, Wiseman J. 2020. Digestion of sugars and starch. Nutrition of the
rabbit:19-38. CABI Publishing.

Bogere P, Choi YJ, Heo J. 2019. Probiotics as alternatives to antibiotics in treating post-
weaning diarrhoea in pigs: Review paper. South African Journal of Animal Science
49:403-416. South African Bureau for Scientific Publications.

Bomba A, Jonecova Z, Gancarcikova S, Nemcova R. 2006. The gastrointestinal microbiota of
farm animals. Gastrointestinal Microbiology. CRC Press.

Brewer NR, Cruise LJ. 1994. Physiology. The Biology of the Laboratory Rabbit, 2nd edition.
Academic Press.

Bunesova V, Vlkova E, Rada V, Killer J, Musilova S. 2014. Bifidobacteria from the
gastrointestinal tract of animals: differences and similarities. Beneficial microbes 5:377—
388. Benef Microbes.

- 49 -


https://www.zakonyprolidi.cz/cs/1999-
https://www.zakonyprolidi.cz/cs/2001-

Burnstock G. 1959. The Morphology of the Gut of the Brown Trout (Salmo trutta). Journal of
Cell Science 100:183—-198. The Company of Biologists.

Cao P, Wu L, Wu Z, Pan D, Zeng X, Guo Y, Lian L. 2019. Effects of oligosaccharides on the
fermentation properties of Lactobacillus plantarum. Journal of dairy science 102:2863—
2872. ] Dairy Sci.

Caplice E, Fitzgerald GF. 1999. Food fermentations: role of microorganisms in food production
and preservation. International Journal of Food Microbiology 50:131-149. Elsevier.
Carabafio R, Piquer J, Menoyo D, Badiola I. 2010. The digestive system of the rabbit. Nutrition

of the Rabbit: 2nd Edition:1-18. CABI Publishing.

Cardona F, Andrés-Lacueva C, Tulipani S, Tinahones FJ, Queipo-Ortufio MI. 2013. Benefits
of polyphenols on gut microbiota and implications in human health. The Journal of
Nutritional Biochemistry 24:1415-1422. Elsevier.

Castillo-Gonzalez AR, Burrola-Barraza ME, Dominguez-Viveros J, Chavez-Martinez A. 2014.
Rumen microorganisms and fermentation. Archivos de Medicina Veterinaria 46:349-361.
Universidad Austral de Chile.

Celebioglu HU, Olesen SV, Prehn K, Lahtinen SJ, Brix S, Abou Hachem M, Svensson B. 2017.
Mucin- and carbohydrate-stimulated adhesion and subproteome changes of the probiotic
bacterium Lactobacillus acidophilus NCFM. Journal of Proteomics 163:102-110.
Elsevier.

Celi P, Cowieson AJ, Fru-Nji F, Steinert RE, Kluenter AM, Verlhac V. 2017. Gastrointestinal
functionality in animal nutrition and health: New opportunities for sustainable animal
production. Animal Feed Science and Technology 234:88—100.

Chang S, Wang J, Dong C, Jiang Y. 2023. Intestinal microbiota signatures of common carp
(Cyprinus carpio) after the infection of Aeromonas hydrophila. Aquaculture Reports 30:1—
7. Elsevier.

Chaucheyras-Durand F, Durand H. 2010. Probiotics in animal nutrition and health. Beneficial
microbes 1:3-9. Benef Microbes.

Combes S, Fortun-Lamothe L, Cauquil L, Gidenne T. 2013. Engineering the rabbit digestive
ecosystem to improve digestive health and efficacy. Animal 7:1429-1439. Animal.

Cooper RG, Mahroze KM. 2004. Anatomy and physiology of the gastro-intestinal tract and
growth curves of the ostrich (Struthio camelus). Animal Science Journal 75:491-498.

Costa MC, Silva G, Ramos R V., Staempfli HR, Arroyo LG, Kim P, Weese JS. 2015.
Characterization and comparison of the bacterial microbiota in different gastrointestinal
tract compartments in horses. Veterinary Journal 205:1-23.

Cotozzolo E et al. 2020. Characterization of bacterial microbiota composition along the
gastrointestinal tract in rabbits. Animals 11:1-16.

Cruz AG, Cadena RS, Walter EHM, Mortazavian AM, Granato D, Faria JAF, Bolini HMA.
2010. Sensory Analysis: Relevance for Prebiotic, Probiotic, and Synbiotic Product
Development. Comprehensive Reviews in Food Science and Food Safety 9:358-373. John
Wiley & Sons, Ltd.

Cunha TJ. 1991. Horse feeding and nutrition. Academic Press Inc, San Diego, California.

Cunningham M et al. 2021. Shaping the Future of Probiotics and Prebiotics. Trends in
microbiology 29:667-685. Trends Microbiol.

-50 -



Dallas DC, Citerne F, Tian T, Silva VLM, Kalanetra KM, Frese SA, Robinson RC, Mills DA,
Barile D. 2016. Peptidomic analysis reveals proteolytic activity of kefir microorganisms
on bovine milk proteins. Food Chemistry 197:273-284. Elsevier.

Danzeisen JL, Kim HB, Isaacson RE, Tu ZJ, Johnson TJ. 2011. Modulations of the chicken
cecal microbiome and metagenome in response to anticoccidial and growth promoter
treatment. PloS one 6:1-14. Public Library of Science.

De Keersmaecker SCJ, Verhoeven TLA, Desair J, Marchal K, Vanderleyden J, Nagy 1. 2006.
Strong antimicrobial activity of Lactobacillus rhamnosus GG against Salmonella
typhimurium is due to accumulation of lactic acid. FEMS microbiology letters 259:89-96.
FEMS Microbiol Lett.

Deeming DC. 1999. The Ostrich-Biology, Production and Health. CABI Publishing.

Deng Z, Hou K, Zhao J, Wang H. 2022. The Probiotic Properties of Lactic Acid Bacteria and
Their Applications in Animal Husbandry. Current Microbiology 79:1-11.

Deusch S, Tilocca B, Camarinha-Silva A, Seifert J. 2015. News in livestock research - Use of
Omics-technologies to study the microbiota in the gastrointestinal tract of farm animals.
Computational and Structural Biotechnology Journal 13:55-63.

Dicks LMT, Botha M, Dicks E, Botes M. 2014. The equine gastro-intestinal tract: An overview
of the microbiota, disease and treatment. Livestock Science 160:69-81. Elsevier.

Dou S et al. 2017. Characterisation of Early-Life Fecal Microbiota in Susceptible and Healthy
Pigs to Post-Weaning Diarrhoea. PLOS ONE 12:e0169851.

Driscoll CA, Macdonald DW, O’Brien SJ. 2009. From wild animals to domestic pets, an
evolutionary view of domestication. Proceedings of the National Academy of Sciences of
the United States of America 106:9971-9978.

Edwards F, MacGowan A, Macnaughton E. 2021. Antibiotic resistance. Medicine (United
Kingdom) 49:632-637.

Edwards JE, Schennink A, Burden F, Long S, van Doorn DA, Pellikaan WF, Dijkstra J,
Saccenti E, Smidt H. 2020. Domesticated equine species and their derived hybrids differ
in their fecal microbiota. Animal Microbiome 2:1-13. BioMed Central.

Engel P, Moran NA. 2013. The gut microbiota of insects - diversity in structure and function.
FEMS microbiology reviews 37:699—735. FEMS Microbiol Rev.

Ericsson AC, Johnson PJ, Lopes MA, Perry SC, Lanter HR. 2016. A Microbiological Map of
the Healthy Equine Gastrointestinal Tract. PLOS ONE 11:1-17. Public Library of Science.

FAO, WHO. 2002. Probiotics in food-Guidelines for the Evaluation of Probiotics in Food FAO
FOOD AND NUTRITION PAPER. Ontario, Canada.

Fassarella M, Blaak EE, Penders J, Nauta A, Smidt H, Zoetendal EG. 2021. Gut microbiome
stability and resilience: elucidating the response to perturbations in order to modulate gut
health. Gut 70:595-605. Gut.

Fijan S. 2023. Probiotics and Their Antimicrobial Effect. Microorganisms 11:1-4.
Multidisciplinary Digital Publishing Institute (MDPI).

Flint HJ, Bayer EA, Rincon MT, Lamed R, White BA. 2008. Polysaccharide utilization by gut
bacteria: potential for new insights from genomic analysis. Nature reviews. Microbiology
6:121-131. Nat Rev Microbiol.

Forsgren E. 2010. European foulbrood in honey bees. Journal of Invertebrate Pathology
103:S5-S9.

-51 -



Fuller R. 1997. Probiotics for farm animals. Probiotics: A critical review. Horizon Scientific
Press, Wymondham.

Gad GFM, Abdel-Hamid AM, Farag ZSH. 2014. Antibiotic resistance in lactic acid bacteria
isolated from some pharmaceutical and dairy products. Brazilian journal of microbiolog
45:25-33. Braz J Microbiol.

Gaskins HR, Collier CT, Anderson DB. 2002. Antibiotics as growth promotants: mode of
action. Animal Biotechnology 13:29-42.

Gibson GR et al. 2017. Expert consensus document: The International Scientific Association
for Probiotics and Prebiotics (ISAPP) consensus statement on the definition and scope of
prebiotics. Nature reviews. Gastroenterology & hepatology 14:491-502. Nat Rev
Gastroenterol Hepatol.

Gibson GR, Roberfroid MB. 1995. Dietary modulation of the human colonic microbiota:
introducing the concept of prebiotics. The Journal of nutrition 125:1401-1412. J Nutr.

Gilliver MA, Bennett M, Begon M, Hazel SM, Hart CA. 1999. Antibiotic resistance found in
wild rodents. Nature 1999 401:6750 401:233—-234. Nature Publishing Group.

Giri SS, Yun S, Jun JW, Kim HJ, Kim SG, Kang JW, Kim SW, Han SJ, Sukumaran V, Park
SC. 2018. Therapeutic effect of intestinal autochthonous Lactobacillus reuteri P16 against
waterborne lead toxicity in Cyprinus carpio. Frontiers in Immunology 9:1-13. Frontiers
Media S.A.

Hernandez-Gonzalez JC, Martinez-Tapia A, Lazcano-Hernandez G, Garcia-Pérez BE,
Castrejon-Jiménez NS. 2021. Bacteriocins from lactic acid bacteria. A powerful
alternative as antimicrobials, probiotics, and immunomodulators in veterinary medicine.
Animals 11:1-17.

Hu X, Wei Y, Zhang T, Wang X, Xu Y, Zhang W, Zheng Y. 2022. Gastrointestinal
Biogeography of Luminal Microbiota and Short-Chain Fatty Acids in Sika Deer (Cervus
nippon). Applied and Environmental Microbiology 88:1-17. American Society for
Microbiology.

Huang SW, Zhang HY, Marshall S, Jackson TA. 2010. The scarab gut: A potential bioreactor
for bio-fuel production. Insect Science 17:175-183.

Iwamoto H, Matsubara T, Okamoto T, Matsumoto T, Yoshikawa M, Takeda Y. 2019. Ingestion
of casein hydrolysate induces oral tolerance and suppresses subsequent epicutaneous
sensitization and development of anaphylaxis reaction to casein in mice. International
Archives of Allergy and Immunology 179:221-230. S. Karger AG.

James JDPhD. 2012, January 6. Understanding Waterfowl: Duck Digestion | Ducks Unlimited.
Available from https://www.ducks.org/conservation/waterfowl-research-
science/understanding-waterfowl-duck-digestion (accessed January 28, 2024).

Jami E, Israel A, Kotser A, Mizrahi 1. 2013. Exploring the bovine rumen bacterial community
from birth to adulthood. The ISME Journal 2013 7:6 7:1069—-1079. Nature Publishing
Group.

Jerbi H, Rejeb A, Erdogan S, Pérez W. 2014. Anatomical and morphometric study of
gastrointestinal tract of donkey (Equus africanus asinus). Journal of Morphological
Sciences 31:18-22. Brazilian Society of Anatomy.

-52-


http://www.ducks.org/conservation/waterfowl-research-

Jha R, Berrocoso JFD. 2016. Dietary fiber and protein fermentation in the intestine of swine
and their interactive effects on gut health and on the environment: A review. Animal Feed
Science and Technology 212:18-26. Elsevier.

Kacaniova M, Pavlicova S, Hascik P, Kociubinski G, Knazovicka V, Sudzina M, Sudzinova J,
Fikselova M. 2009. Microbial communities in bees, pollen and honey from Slovakia. Acta
Microbiologica et Immunologica Hungarica 56:285-295. Akademiai Kiado ZRt.

Kadlec R, Kftizova L, Halova D. 2011. IN VITRO modely adherence probiotik-prehled.
Miékarské listy-Véda, vyzkum 124:1-3.

Karakonstantis S, Kritsotakis EI, Gikas A. 2020. Pandrug-resistant Gram-negative bacteria: a
systematic review of current epidemiology, prognosis and treatment options. The Journal
of antimicrobial chemotherapy 75:271-282. J Antimicrob Chemother.

Kardong KV, PhD, Zalisko EJ. 2012. Vertebrates: Comparative anatomy, function, evolution,
sixth edition, 6th edition. McGraw-Hill, Washington State University.

Kagparova P, Matatkova O. 2019. Moznosti studia virulence patogennich mikroorganismu.
Pages 30-33 in Mat'atkova O, editors. Kvasna chemie a bioinzenyrstvi. Vysoka §kola
chemicko-technologické v Praze, Praha.

Kenfack CHM, Ngoufack FZ, Kaktcham PM, Wang YR, Zhu T, Yin L. 2018. Safety and
Antioxidant Properties of Five Probiotic Lactobacillus plantarum Strains Isolated from the
Digestive Tract of Honey Bees. American Journal of Microbiological Research 6:1-8.
Science and Education Publishing.

Kenny M, Smidt H, Mengheri E, Miller B. 2011. Probiotics-do they have a role in the pig
industry? Animal 5:462—470. Animal.

Kim JE, Tun HM, Bennett DC, Leung FC, Cheng KM. 2023. Microbial diversity and metabolic
function in duodenum, jejunum and ileum of emu (Dromaius novaehollandiae). Scientific
Reports 13:1-18. Nature Publishing Group.

Kong Y, Teather R, Forster R. 2010. Composition, spatial distribution, and diversity of the
bacterial communities in the rumen of cows fed different forages. FEMS microbiology
ecology 74:612—-622. FEMS Microbiol Ecol.

Kothari D, Patel S, Kim SK. 2019. Probiotic supplements might not be universally-effective
and safe: A review. Biomedicine & pharmacotherapy = Biomedecine & pharmacotherapie
111:537-547. Biomed Pharmacother.

Krausova G, Hynstova I, Svejstil R, Mrvikova I, Kadlec R. 2021. Identification of Synbiotics
Conducive to Probiotics Adherence to Intestinal Mucosa Using an In Vitro Caco-2 and
HT29-MTX Cell Model. Processes 9:1-14.

Kwong WK, Moran NA. 2016. Gut microbial communities of social bees. Nature reviews.
Microbiology 14:374-384. Nat Rev Microbiol.

Lan GQ, Ho YW, Abdullah N. 2002. Mitsuokella jalaludinii sp. nov., from the rumens of cattle
in Malaysia. International journal of systematic and evolutionary microbiology 52:713—
718. Int J Syst Evol Microbiol.

Langa S, Arqués JL, Medina M, Landete JM. 2017. Coproduction of colicin V and lactic acid
bacteria bacteriocins in lactococci and enterococci strains of biotechnological interest.
Journal of applied microbiology 122:1159-1167. J Appl Microbiol.

Larsson DGIJ, Flach CF. 2022. Antibiotic resistance in the environment. Nature Reviews
Microbiology 20:257-269.

-53 -



Lee IK, Kye YC, Kim G, Kim HW, Gu MJ, Umboh J, Maaruf K, Kim SW, Yun CH. 2016.
Stress, Nutrition, and Intestinal Immune Responses in Pigs - A Review. Asian-
Australasian journal of animal sciences 29:1075-1082. Asian-Australas J Anim Sci.

Leser TD, Amenuvor JZ, Jensen TK, Lindecrona RH, Boye M, Mogller K. 2002. Culture-
independent analysis of gut bacteria: the pig gastrointestinal tract microbiota revisited.
Applied and environmental microbiology 68:673—690. Appl Environ Microbiol.

Li HY, Zhou DD, Gan RY, Huang SY, Zhao CN, Shang A, Xu XY, Li H Bin. 2021. Effects
and mechanisms of probiotics, prebiotics, synbiotics, and postbiotics on metabolic
diseases targeting gut microbiota: A narrative review. Nutrients 13:1-22.

Li X, Hu S, Wang W, Tang B, Zheng C, Hu J, Hu B, Li L, Liu H, Wang J. 2022. Effects of
cage versus floor rearing system on goose intestinal histomorphology and cecal microbial
composition. Poultry science 101:1-9. Poult Sci.

Liao SF, Nyachoti M. 2017. Using probiotics to improve swine gut health and nutrient
utilization. Animal Nutrition 3:331-343. Elsevier.

Lu J, Idris U, Harmon B, Hofacre C, Maurer JJ, Lee MD. 2003. Diversity and Succession of
the Intestinal Bacterial Community of the Maturing Broiler Chicken. Applied and
Environmental Microbiology 69:6816—-6824.

Ma T, Suzuki Y, Guan LL. 2018. Dissect the mode of action of probiotics in affecting host-
microbial interactions and immunity in food producing animals. Veterinary immunology
and immunopathology 205:35-48. Vet Inmunol Immunopathol.

Mahmoudi I, Moussa O Ben, El Moulouk Khaldi T, Le Roux Y, Hassouna M. 2018.
Characterization of Lactobacillus Strains Isolated from Bovine Raw Milk for Probiotic
and Technological Properties. Advances in Microbiology 08:719—733. Scientific Research
Publishing, Inc.

Malmuthuge N, Griebel PJ, Guan LL. 2015. The gut microbiome and its potential role in the
development and function of newborn calf gastrointestinal tract. Frontiers in Veterinary
Science 2:1-10. Frontiers Media S.A.

Marco ML et al. 2017. Health benefits of fermented foods: microbiota and beyond. Current
Opinion in Biotechnology 44:94—102. Elsevier Current Trends.

Mathur H, Beresford TP, Cotter PD. 2020. Health benefits of lactic acid bacteria (Lab)
fermentates. Nutrients 12:1-16.

MCE et al. 2014. Agriculture: Steps to sustainable livestock. Nature 507:32-34. Nature.

Merchant HA, McConnell EL, Liu F, Ramaswamy C, Kulkarni RP, Basit AW, Murdan S. 2011.
Assessment of gastrointestinal pH, fluid and lymphoid tissue in the guinea pig, rabbit and
pig, and implications for their use in drug development. European Journal of
Pharmaceutical Sciences 42:3—10.

Mignon-Grasteau S et al. 2005. Genetics of adaptation and domestication in livestock.
Livestock Production Science 93:3—14. Elsevier.

Mohanty D, Misra S, Mohapatra S, Sahu PS. 2018. Prebiotics and synbiotics: Recent concepts
in nutrition. Food Bioscience 26:152—-160. Elsevier Ltd.

Mu Q, Tavella VJ, Luo XM. 2018. Role of Lactobacillus reuteri in Human Health and Diseases.
Frontiers in microbiology 9:1-17. Front Microbiol.

-54 -



Niode NJ, Salaki CL, Rumokoy LJM, Tallei TE. 2020. Lactic Acid Bacteria from Honey Bees
Digestive Tract and Their Potential as Probiotics. Advances in Biological Sciences
Research 8:236-241. Atlantis Press.

Nnawuihe EI, Banwo K, Sanni KAAIL 2018. Characterization and probiotic potentials of lactic
acid bacteria isolated from ingesta of selected ruminants. Acta Alimentaria 47:61-69.

Nowak A, Paliwoda A, Btasiak J. 2019. Anti-proliferative, pro-apoptotic and anti-oxidative
activity of Lactobacillus and Bifidobacterium strains: A review of mechanisms and
therapeutic perspectives. Critical reviews in food science and nutrition 5§9:3456-3467. Crit
Rev Food Sci Nutr.

Nur Mahendra MY, Dadi TB, Kamaludeen J, Pertiwi H. 2022. Beneficial Effects of Lactic Acid
Bacteria on Animal Reproduction Function. Veterinary medicine international 2022:1-8.
Vet Med Int.

Oldak A, Zielinska D. 2017. Bacteriocins from lactic acid bacteria as an alternative to
antibiotics. Postepy higieny i medycyny doswiadczalnej (Online) 71:328-338. Postepy
Hig Med Dosw (Online).

Olsen R, Ringe E. 1997. Lipid digestibility in fish: A review. Recent Research Developments
in Lipid Research 1:199-264.

Oniszczuk A, Oniszczuk T, Gancarz M, Szymanska J. 2021. Role of gut microbiota, probiotics
and prebiotics in the cardiovascular diseases. Molecules 26:1-15.

Ooi LG, Liong MT. 2010. Cholesterol-lowering effects of probiotics and prebiotics: a review
of in vivo and in vitro findings. International journal of molecular sciences 11:2499-2522.
Int J Mol Sci.

Papastavropoulou K, Xiao J, Proestos C. 2023. Edible insects: Tendency or necessity (a
review). eFood 4:1-17. John Wiley & Sons, Ltd.

Pekas JC. 1991. Chapter 3-Digestion and Absorption Capacity and Their Development. Swine
Nutrition.

Plumed-Ferrer C, Koistinen KM, Tolonen TL, Lehesranta SJ, Kdrenlampi SO, Miakimattila E,
Joutsjoki V, Virtanen V, von Wright A. 2008. Comparative Study of Sugar Fermentation
and Protein Expression Patterns of Two Lactobacillus plantarum Strains Grown in Three
Different Media. Applied and Environmental Microbiology 74:5349-5358.

Poutahidis T, Springer A, Levkovich T, Qi P, Varian BJ, Lakritz JR, Ibrahim YM,
Chatzigiagkos A, Alm EJ, Erdman SE. 2014. Probiotic Microbes Sustain Youthful Serum
Testosterone Levels and Testicular Size in Aging Mice. PLOS ONE 9:1-12. Public
Library of Science.

Price EO. 1984. Behavioral aspects of animal domestication. Quarterly Review of Biology
59:1-32.

Qu A et al. 2008. Comparative metagenomics reveals host specific metavirulomes and
horizontal gene transfer elements in the chicken cecum microbiome. PLoS One 3:1-19.
PlosOne.

Rada V, Machova M, Huk J, Marounek M, Duskova D. 1997. Microflora in the honeybee
digestive tract: counts, characteristics and sensitivity to veterinary drugs. Apidologie
28:357-365. EDP Sciences.

Rada VCSc, Havlik JPhD. 2010. Enzymy ve vyzivé hospodaiskych zvifat. Védecky vybor
vyzivy zvitat:1-38. Vyzkumny astav zivoCiSné vyroby.

-55-



Ray AK, Ringe E. 2014. The gastrointestinal tract of fish. Aquaculture Nutrition: Gut Health,
Probiotics and Prebiotics:1-13. wiley.

Reese AT, Chadaideh KS, Diggins CE, Schell LD, Beckel M, Callahan P, Ryan R, Thompson
ME, Carmody RN. 2021. Effects of domestication on the gut microbiota parallel those of
human industrialization. eLife 23:1-27. Elife.

Reginensi SM, Gonzalez MJ, Bermudez J. 2013. Phenotypic and genotypic characterization of
lactic acid bacteria isolated from cow, ewe and goat dairy artisanal farmhouses. Brazilian
Journal of Microbiology 44:427-430. Brazilian Society of Microbiology.

Ricke SC, Lee SI, Kim SA, Park SH, Shi Z. 2020. Prebiotics and the poultry gastrointestinal
tract microbiome. Poultry Science 99:670-677.

Ringe E, Olsen RE, Mayhew TM, Myklebust R. 2003. Electron microscopy of the intestinal
microflora of fish. Aquaculture 227:395-415. Elsevier.

Rzeznitzeck J, Hoerr FJ, Rychlik I, Methling K, Lalk M, Rath A, von Altrock A, Rautenschlein
S. 2022. Morphology, microbiota, and metabolome along the intestinal tract of female
turkeys. Poultry Science 101:1-14.

Sahu NP, Kamra DN. 2002. Microbial eco-system of the gastro-intestinal tract of wild
herbivorous animals. Journal of Applied Animal Research 21:207-230.

Sanders ME et al. 2010. Safety assessment of probiotics for human use. Gut microbes 1:164—
185. Gut Microbes.

Scharek L, Altherr BJ, Tolke C, Schmidt MFG. 2007. Influence of the probiotic Bacillus cereus
var. toyoi on the intestinal immunity of piglets. Veterinary Immunology and
Immunopathology 120:136-147. Elsevier.

Servin AL. 2004. Antagonistic activities of lactobacilli and bifidobacteria against microbial
pathogens. FEMS microbiology reviews 28:405—440. FEMS Microbiol Rev.

Servin AL, Coconnier MH. 2003. Adhesion of probiotic strains to the intestinal mucosa and
interaction with pathogens. Bailliere’s Best Practice and Research in Clinical
Gastroenterology 17:741-754. Best Pract Res Clin Gastroenterol.

Shang Y, Kumar S, Oakley B, Kim WK. 2018. Chicken Gut Microbiota: Importance and
Detection Technology. Chicken Gut Microbiota: Importance and Detection Technology.
Front. Vet. Sci 5:1-11.

Shimizu K, Ojima M, Ogura H. 2021. Gut microbiota and probiotics/synbiotics for modulation
of immunity in critically ill patients. Nutrients 13:2-12.

Simpson JM, Martineau B, Jones WE, Ballam JM, Mackie RI. 2002. Characterization of fecal
bacterial populations in canines: effects of age, breed and dietary fiber. Microbial ecology
44:186—-197. Microb Ecol.

Sinha GM. 1983. Scanning electron microscopic study of the intestinal mucosa of an Indian
freshwater adult major carp, Labeo rohita (Hamilton). Zeitschrift fur Mikroskopisch-
anatomische Forschung 97:979-992.

Smith SM. 2020. Gastrointestinal Physiology and Nutrition of Rabbits. Ferrets, Rabbits, and
Rodents.

Song SJ et al. 2020. Comparative Analyses of Vertebrate Gut Microbiomes Reveal
Convergence between Birds and Bats. mBio 11:1-14. American Society for Microbiology
(ASM).

- 56 -



Swanson KS et al. 2020. The International Scientific Association for Probiotics and Prebiotics
(ISAPP) consensus statement on the definition and scope of synbiotics. Nature reviews.
Gastroenterology & hepatology 17:687-701. Nat Rev Gastroenterol Hepatol.

Tanca A, Fraumene C, Manghina V, Palomba A, Abbondio M, Deligios M, Pagnozzi D, Addis
MF, Uzzau S. 2017. Diversity and functions of the sheep faecal microbiota: a multi-omic
characterization. Microbial Biotechnology 10:541. Wiley-Blackwell.

Tang YW, Ellis NM, Hopkins MK, Smith DH, Dodge DE, Persing DH. 1998. Comparison of
Phenotypic and Genotypic Techniques for Identification of Unusual Aerobic Pathogenic
Gram-Negative Bacilli. Journal of Clinical Microbiology 36:3674-3679. American
Society for Microbiology (ASM).

Terra WR, Ferreira C. 2020. Evolutionary trends of digestion and absorption in the major insect
orders. Arthropod Structure & Development 56:1-15. Elsevier.

Tootiaie S, Moharrami M, Mojgani N. 2021. Honeybee Gut: Reservoir of Probiotic Bacteria.
Microorganisms for Sustainability Probiotic Bacteria and Postbiotic Metabolites: Role in
Animal and Human Health:221-236.

Uma A, Subash P, Abraham TJ. 2020. Importance of gut microbiota in fish — A review. Indian
Journal of Animal Health 5§9:181-194. West Bengal Veterinary Association.

Uyeno Y, Shigemori S, Shimosato T. 2015. Effect of Probiotics/Prebiotics on Cattle Health and
Productivity. Microbes and Environments 30:126—132. Nakanishi Printing.

Vaughan EE, Heilig HGHJ, Ben-Amor K, de Vos WM. 2005. Diversity, vitality and activities
of intestinal lactic acid bacteria and bifidobacteria assessed by molecular approaches.
FEMS Microbiology Reviews 29:477-490. Oxford Academic.

Veiga P, Suez J, Derrien M, Elinav E. 2020. Moving from probiotics to precision probiotics.
Nature Microbiology 2020 5:7 5:878—880. Nature Publishing Group.

Volstatova T, Havlik J, Potuckova M, Geigerova M. 2016. Milk digesta and milk protein
fractions influence the adherence of Lactobacillus gasseri R and Lactobacillus casei FMP
to human cultured cells. Food & Function 7:3531-3538. The Royal Society of Chemistry.

Walter J, Schwab C, Loach DM, Géanzle MG, Tannock GW. 2008. Glucosyltransferase A
(GtfA) and inulosucrase (Inu) of Lactobacillus reuteri TMW1.106 contribute to cell
aggregation, in vitro biofilm formation, and colonization of the mouse gastrointestinal
tract. Microbiology 154:72-80.

Wang J, Hong M, Long J, Yin Y, Xie J. 2022. Differences in intestinal microflora of birds
among different ecological types. Frontiers in Ecology and Evolution 10:1-13. Frontiers
Media S.A.

Wang L, Fang M, Hu Y, Yang Y, Yang M, Chen Y. 2014. Characterization of the most
abundant Lactobacillus species in chicken gastrointestinal tract and potential use as
probiotics for genetic engineering. Acta Biochimica et Biophysica Sinica 46:612-619.
Oxford University Press.

Wang Y, Wu J, Lv M, Shao Z, Hungwe M, Wang J, Bai X, Xie J, Wang Y, Geng W. 2021.
Metabolism Characteristics of Lactic Acid Bacteria and the Expanding Applications in
Food Industry. Frontiers in Bioengineering and Biotechnology 9:1-19.

Wasilewski R, Kokoszyrinski D, Mieczkowska A, Bernacki Z, Gorska A. 2015. Structure of the
digestive system of ducks depending on sex and genetic background. Acta Veterinaria
Brno 84:153—158. University of Veterinary and Pharmaceutical Sciences.

-57-



Widyastuti Y, Febrisiantosa A, Tidona F. 2021. Health-Promoting Properties of Lactobacilli in
Fermented Dairy Products. Frontiers in Microbiology 12:1-8.

Xing J et al. 2020. The Composition and Predictive Function of the Fecal Microbiota Differ
Between Young and Adult Donkeys. Frontiers in Microbiology 11:1-11. Frontiers Media
S.A.

Xu Q, Qiao Q, Gao Y, HouJ, HuM, Du Y, Zhao K, Li X. 2021. Gut Microbiota and Their Role
in Health and Metabolic Disease of Dairy Cow. Frontiers in Nutrition 8:1-13. Frontiers
Media S.A.

Yang J, Wang C, Huang K, Zhang M, Wang J, Pan X. 2020. Compound Lactobacillus sp.
administration ameliorates stress and body growth through gut microbiota optimization on
weaning piglets. Applied microbiology and biotechnology 104:6749—6765. Appl
Microbiol Biotechnol.

Yeoman CJ, Chia N, Jeraldo P, Sipos M, Goldenfeld ND, White BA. 2012. The microbiome of
the chicken gastrointestinal tract. Animal health research reviews 13:89-99. Anim Health
Res Rev.

Yeoman CJ, White BA. 2014. Gastrointestinal Tract Microbiota and Probiotics in Production
Animals. Annual Review of Animal Biosciences 2:469—486. Annual Reviews.

Yeung CY, Chiang Chiau JS, Chan WT, Jiang C Bin, Cheng ML, Liu HL,, Lee HC. 2013. In
vitro prevention of salmonella lipopolysaccharide-induced damages in epithelial barrier
function by various lactobacillus strains. Gastroenterology Research and Practice 2013.

Yin L, Yang H, Li J, Li Y, Ding X, Wu G, Yin Y. 2017. Pig models on intestinal development
and therapeutics. Amino Acids 49.

Yirga H. 2015. The Use of Probiotics in Animal Nutrition. Journal of Probiotics & Health 03:1-

10. OMICS Publishing Group.

Yuki N, Shimazaki T, Kushiro A, Watanabe K, Uchida K, Yuyama T, Morotomi M. 2000.
Colonization of the stratified squamous epithelium of the nonsecreting area of horse
stomach by lactobacilli. Applied and environmental microbiology 66:5030-5034. Appl
Environ Microbiol.

Zhang L, Wu W, Lee YK, Xie J, Zhang H. 2018. Spatial heterogeneity and co-occurrence of
mucosal and luminal microbiome across swine intestinal tract. Frontiers in Microbiology
9:1-14. Frontiers Media S.A.

Zhang Y, Choi SH, Nogoy KM, Liang S. 2021. Review: The development of the
gastrointestinal tract microbiota and intervention in neonatal ruminants. Animal 15:1-9.
Elsevier.

Zhang Y, Wang Y, Xu B, Chen H, Yang F, Huang J, Jiao an. 2023. Environmental factors and
gut microbiota: Toward better conservation of deer species. Frontiers in Microbiology
14:1-6.

Zheng J et al. 2020. A taxonomic note on the genus Lactobacillus: Description of 23 novel
genera, emended description of the genus Lactobacillus beijerinck 1901, and union of
Lactobacillaceae and Leuconostocaceae. International Journal of Systematic and
Evolutionary Microbiology 70:2782-2858. Microbiology Society.

Zimmermann JA et al. 2016. Effects of probiotics in swines growth performance: A meta-
analysis of randomised controlled trials. Animal Feed Science and Technology 219:280—
293. Elsevier.

-58 -



Zucko J, Starcevic A, Diminic J, Oros D, Mortazavian AM, Putnik P. 2020. Probiotic — friend
or foe? Current Opinion in Food Science 32:45-49. Elsevier.

-59.



6 Seznam pouzitych zkratek a symboli

ABR
AMK
AMP
AMR
BMK
CLA
CVD -
FOS
GOS
HZ
LA
MK
NGS
PM
Sb.
SCFA
TMK
TT

antibioticka rezistence

aminokyseliny

antimikrobialni peptidy

antimikrobialni rezistence

bakterie mlé¢ného kvaSeni

konjugovana kyselina linolova

KVO cardiovaskular disease - kardiovaskularni onemocnéni
fruktooligosacharidy

galaktooligosacharidy

hospodarska zvirata

kyselina linolova

mastné kyseliny

next—generation sequencing — sekvenovani nové generace
peritroficka membrana

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

tékavé mastné kyseliny
travici trakt
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7 Seznam tabulek a obrazku

7.1 Seznam tabulek

Tabulka 1 Homo a heterofermentativni
Tabulka 2 Laktobacily uzivané u HZ ...

BMK ...

Tabulka 3 Komercné dostupna probiotika pouzivand u HZ ...........cccoceviiviiiiiiiniiciicnnnne,
Tabulka 4 Pouzivané MO jako probiotika ve VyZive prasat.........cccceevueriviiiiiiininneniesneenne
Tabulka 5 Probiotika vyuzivana u malych prezvykavel .......coooveiieiiiiiiiiiiiiiiiieneciiies

7.2 Seznam obrazku

Obrazek 1 Schéma piednich a zadnich fermentatorti .........cccevvveiviiiiiiiiiiicee i
Obrazek 2 Hustota mikroorganismu v travicim traktu produkénich zvifat ...,

Obrazek 3 Schéma fermentace glukozy
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