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1. Wstęp

Bakterie mlekowe (LAB) są Gram-dodatnimi nie-
sporującymi ziarenkowcami, pałeczkami lub lasecz-
kami, zawierającymi w DNA chromosomalnym nie 
więcej niż 53% molowych par G+C. Nie wykorzystują 
tlenu jako akceptora elektronów (beztlenowce) oraz nie 
posiadają katalazy, zamiast niej syntetyzują dysmutazę 
nadtlenkową, usuwającą reaktywne formy tlenu. Pro-
wadzą fermentację glukozy tylko do kwasu mlekowego 
(homofermentacja z wydajnością ≥ 85%) lub do kwasu 
mlekowego, etanolu (octanu) i CO

2
 (heterofermenta-

cja z  wydajnością 50% produkcji kwasu mlekowego). 
Wszystkie bakterie mlekowe są beztlenowcami, niektóre 
z nich tolerują niewielkie stężenia tlenu w środowisku. 
Aktualnie tylko nieliczne zaliczane są do probiotycznych 
(pro bios), które razem z prebiotykami, znalazły zasto-
sowanie w żywieniu i leczeniu ludzi [6, 21, 30, 40] oraz 
zwierząt hodowlanych, np. trzody chlewnej, są także 
używane jako substytuty antybiotykowych stymulato-
rów wzrostu [16, 20, 22, 23, 38, 56–58].

W ostatnim wydaniu Bergey’s Manual of Systema-
tic Bacteriology – !e Firmicutes (wyd. II, 2009) [5], 
bakterie mlekowe zebrane są w rzędzie Lactobacillales, 
w następujących rodzinach i rodzajach: 
1) Lactobacillaceae: Lactobacillus, Paralactobacillus, Pedio - 

coccus;

2) Aerococcaceae: Aerococcus, Abiotrophia, Dolosicoccus, 
Eremococcus, Facklamia, Globicatella, Ignavigranum; 

3) Carnobacteriaceae: Carnobacterium, Alkalibacterium, 
Allofustis, Alloiococcus, Atopobacter, Atopostipes, 
Dese mzia, Dolosigranum, Granulicatella, Isobaculum, 
Marinilactibacillus, Trichococcus;

4) Enterococcaceae: Enterococcus, Melissococcus, Tetra - 
genococcus, Vagococcus;

5) Leuconostocaceae: Leuconostoc, Oecococcus, Weisella;
6) Streptococcaceae: Streptococcus, Lactococcus, Lacto-

vum; 
 oraz w rzędzie Bacillales 
7) Sporolactobacillaceae: Sporolactobacillus.

Rodzaj Lactobacillus. Ta n n o c k  [66] tak cha-
rakteryzuje Lactobacillus: „należą do bakterii mleko-
wych, które z  olbrzymim potencjałem metabolicz-
nym produkują kwas mlekowy jako końcowy produkt 
metabolizmu węglowodanów. Prowadzą fermentację 
węglowodanów, są aerotolerantami lub beztlenow-
cami, acidofilami lub tolerującymi środo wiska kwaśne. 
Do wzrostu wymagają podłoża bogatego w węglowo-
dany, aminokwasy, peptydy, kwasy tłuszczowe, estry, 
składniki kwasów nukleinowch i witaminy. Występują 
w  środowisku zawierającym substancje pokarmowe, 
szczególnie węglowodany, w dużych iloś ciach, a  więc 
w takich, jak nabłonek ludzki i zwierzęcy (jama gębowa, 
przewód pokarmowy, pochwa), na powierzchni roślin, 
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w odchodach, ściekach oraz fermentowanej i psującej 
się żywności. Lactobacillus pojawiają się w przewodzie 
pokarmowym ludzi zaraz po urodzeniu.” U zdrowego 
dorosłego człowieka Lactobacillus występują w jamie 
ustnej w ilości 103–107 jednostek tworzących kolonie 
jtk/ml, jelicie krętym w iloś ci 103–107 jtk/ml, w okręż-
nicy w ilości 104–108 jtk/ml oraz dominują wśród wspól-
noty bakterii pochwy. Są wykorzystywane w produkcji 
fermentowanej żywności: warzyw, mięsa, a w szczegól-
ności fermentowanych produktów mlecznych. Zaintere-
sowanie bakteriami z rodzaju Lactobacillus rośnie, głów-
nie z  powodów biotechnologicznych, czego wyrazem 
są poszukiwania nowych gatunków. I tak w 1984 roku 
znano 44 gatunki Lactobacilli, 88 w 2003 a 135 gatunków 
2007, zaś w następnym roku znaleziono i opisano kolej-
nych 10 gatunków. Lactobacillus jest rodzajem wysoko 
heterogennym (G+C w DNA od 33 do 55%). Do tej pory 
zsekwencjonowano genomy następujących gatunków: 
L. acidophilus, L. delbrueckii subsp. bulgaricus, L. john-
sonii, L. sakei, L. salivarius i L. plantarum [4]. 

Taksonomia i miejsce filogenetyczne gatunków ro- 
dzaju Lactobacillus nie korespondują z właściwościami 
metabolicznymi. 145 gatunków bakterii mlekowych 
[13], należących do Lactobacilli wedle typu fermentacji 
można podzielić na trzy grupy: (1) obligatoryjnie homo-
fermentatywne, (2) fakultatywnie heterofermentatywne 
oraz (3)  obligatoryjnie heterofermentatywne. Obliga- 
toryjnie homofermentatywne Lactobacilli są zdolne 
do fermentacji glukozy do kwasu mlekowego szlakiem 
EMP (Embden-Meyerhof-Parnas), podczas gdy pen-
tozy oraz glukonian nie są fermentowane z powodu 
braku fosfoketolazy (rozkłada rybulozo-5P na triozo-3P 
i acety lo-P). Degradację heksoz do kwasu mlekowego 
szlakiem EMP prowadzą następujące gatunki: L. aci-
dophilus, L. amylolyticus, L. amylophilus, L. animalis, 
L. avarius, L. catenaformis, L. crispatus, L. delbrueckii, 
L. equi, L. farciminis, L. gallinarum, L. helveticus, L. iners, 
L. johnsonii, L. kalixensis, L. kefiranofaciens, L. mali, 
L. manihotivorans, L. mindensis, L. nagelli, L. pantheris, 
L. ruminis, L. saerimneri, L. salivarius, L. satsumensis, 

L. sharpeae, L. suntoryeus, L. ultunensis, L. versmolden-
sis, L. vitulinus. 

Fakultatywnie heterofermentatywne Lactobacilli de- 
gradują heksozy do kwasu mlekowego oraz degradują 
pentozy i często glukonian, gdyż posiadają zarówno 
aldolazę fruktozo-1,6-difosforanową [rozszczepia fruk-
tozo-1,6-bifosforan na dwie cząsteczki: aldehyd 3-fos-
foglicerynowy (C

3
) i fosfodihydroksyaceton (C

3
)], jak 

i fosfoketolazę. Należą tu: L. acetotolerans, L. acidipis cis, 
L. agilis, L. algidus, L. alimentarius, L. arizonensis, L. bifer- 
mentans, L. casei, L. coleohominis, L. coryniformis, L. curva- 
tus, L. cypricasei, L. fornicalis, L. fuchuensis, L. graminis, 
L. hamsteri, L. homohiochii, L. intestinalis, L. jensenii, L. kim - 
chii, L. kitasatonis, L. murinus, L. paracasei, L. paralimen-
tarius, L. paraplantarum, L. pentosus, L. perolens, L. plan-
tarum, L. rhamnosus, L. sakei, L. spicheri, L. zeae [13].

Trzecia grupa Lactobacilli obligatoryjnie heterofer-
mentatywna – zawiera drobnoustroje degradujące hek-
sozy i pentozy w szlaku fosfoglukonowym z wydzie-
leniem CO

2
. Należą tu następujące gatunki: L. antri, 

L. buchneri, L. collinoides, L. diolivorans, L. durianis, 
L. ferintoshensis, L. fermentum, fructivorans, L. frumenti, 
L. gastricus, L. hilgardii, L. ingluviei, L. kefiri, L. kun-
keei, L. lindneri, L. malefermentans, L. mucosae, L. oris, 
L. panis, L. parabuchneri, L. paracolinoides, L. parakefiri, 
L. pontis, L. psittaci, L. reuteri, L. rosii, L. sanfranciscensis, 
L. suebicus, L. vaccinostercus, L. vaginalis [13].

2. Mikroorganizmy probiotyczne i ich cechy

Wśród wielu mikroorganizmów produkujących kwas 
mlekowy w procesie fermentacji cukrów, jedynie nie-
liczne są uważane za gatunki probiotyczne (tabela I).

Termin probiotyk został po raz pierwszy użyty 
przez Lilly i Stilwell w 1965 roku do opisania substan-
cji wydzielanej przez jeden organizm, która stymuluje 
wzrost i rozwój innego. Rodzaje, gatunki i szczepy bak-
terii uznanych za bezpieczne (GRAS) dla zwierząt i czło-
wieka określone zostały przez: FDA oraz raporty i zarzą-

Tabela I
Mikroorganizmy uważane za probiotyczne dla ludzi i/lub zwierząt (Z: Holzapfel W.H., Haberer P., Geisen R., Bjorkroth J., Schillinger U. 2001. 
Taxonomy and important features of probiotic microorganisms in food and nutrition. American Journal of Clinical Nutrition, 73: 365–373; 

za zgodą American Society for Nutrition)

Legenda: 1 – gatunki zwierzęce; 2 – gatunki farmaceutyczne; 3 – słabo znany jako probiotyczny

Grupa mikroorganizmów Gatunki mikroorganizmów

Gatunki Lactobacillus L. acidophilus, L. amylovorans, L. casei, L. crispatus, L. delbrueckii subsp. bulgaricus, L. gallinarum,
 L. gassei, L. johnsonii, L. paracasei, L. plantarum1, L. reuteri,  L. rhamnosus

Gatunki Bi#dobacterium B. adolescentis,  B. animalis, B. bi#dum, B. breve, B. infantis, B. lactis2,  B. longum

Inne bakterie mlekowe Enterococcus faecalis1,  Enterococcus faecium, Lactococcus lactis, Leuconostoc mesenteroides,
 Pediococcus acidilactici3, Sporolactobacillus inulinus1, Streptococcus thermophilus3

Bakterie i grzyby niemlekowe  Bacillus cereus var. toyoi 1, 2 , Escherichia coli szczep nissle,  Propionibacterium  freundenreichii1, 2,
 Saccharomyces cerevisiae2,  Saccharomyces boulardii2
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dzenia Unii Europejskiej. O dopuszczeniu do stosowania 
preparatów probiotycznych w Polsce decyduje Komisja 
Oceny Pasz przy Ministerstwie Rolnictwa i Gospodarki 
Żywnościowej RP. W 2008 r. odbyła się II Europejska 
Konferencja EUPROBIO dotycząca probiotyków i  ich 
zastosowania (www.euprobio.com), w czasie której doko-
nano przeglądu aktualnego zastosowania probiotyków 
w medycynie ludzkiej, udoskonalenia metod otoczko-
wania preparatów oraz mechanizmów ich działania.

Cechy probiotyków. W 2004 roku L i b u d z i s z 
[40] zaproponowała następujące kryteria selekcji i wy- 
magania jakie powinny być stawiane bakteriom probio-
tycznym, podkreślając takie aspekty, jak bezpieczeństwo 
stosowania (7 punktów), cechy funkcjonalne (7 punk-
tów) oraz cechy technologiczne (7 punktów), prezento-
wane poniżej.

Bezpieczeństwo stosowania: (1) pochodzenie od 
człowieka (jeśli preparat przeznaczony jest do stoso-
wania dla ludzi); (2) izolowany z przewodu pokarmo-
wego zdrowych osobników; (3) dokładna identyfikacja 
diagnostyczna; (4) historia bezpiecznego stosowania; 
(5) brak informacji o powiązaniu a chorobami infekcyj-
nymi serca lub przewodu pokarmowego; (6) brak zdol-
ności rozszczepiania soli kwasów żółciowych; (7) brak 
genów oporności na antybiotyki, zlokalizowanych na 
elementach niestabilnych.

Cechy funkcjonalne: (1) przeżywalność w przewodzie 
pokarmowym, oporność na kwasowość soku żołądko-
wego sole żółci; (2) aktywność antagonistyczna w sto-
sunku do patogenów jelitowych, normalizacja składu 
mikro^ory jelitowej; (3) adherencja i zdolność koloni-
zacji określonych miejsc w przewodzie pokarmowym; 
(4) konkurencyjność w stosunku do mikro^ory zasiedla-
jącej ekosystem jelitowy, w tym blisko spokrewnionych 
gatunków; (5) oporność na bakteriocyny, kwasy i inne 
związki antagonistyczne produkowane przez mikro^orę 
jelitową; (6) zależny od szczepu efekt poprawy zdrowia 
człowieka; (7) immunomodulacja.

Cechy technologiczne: (1) łatwość produkcji dużej 
ilości biomasy; (2) oporność na procedury utrwalania 
starterów (zamrażanie, liofilizacja, przechowywanie), 
(3) żywotność i stabilność cech bakterii w czasie przy-
gotowania i dystrybucji produktów probiotycznych; 
(4) wysoka przeżywalność przechowalnicza w gotowym 
produkcie; (5) brak pogorszenia cech organoleptycznych 
gotowych produktów; (6) oporność na bakteriofagi; 
(7) stabilność genetyczna. Więcej informacji o zastoso-
waniu bakterii probiotycznych jako probiotyków można 
znaleźć w pracach [39, 55, 67].

Żaden z postulatów podawanych przez różnych auto-
rów nie podejmuje sprawy potencjału oksydoredukcyj-
nego (Eh), który wydaje się jednym z najistotniejszych 
czynników środowiskowych i determinujących wystę-
powanie i rozwój danego gatunku LAB w środowisku. 
W środowisku naturalnym, bakterie rozmieszczone są 

wedle gradientu potencjału redoks oraz wedle gradientu 
chemicznego substancji odżywczych. Wysokie dodat-
nie wartości Eh wskazują na warunki tlenowe o niskiej 
aktywności elektronów, oraz tendencję do utleniania, 
ujemne wartości Eh wskazują na warunki zredukowane 
o wysokiej aktywności elektronów. Eh odpowiada pro-
porcjom substancji utlenianych do zredukowanych 
w środowisku. Wartość E

7
 jest rozumiana jako Eh przy 

wartości pH 7,0 wynoszące 0,2 V (lub 200 mV), a  ta 
wartość jest linią dzielącą warunki utlenione od zredu-
kowanych. Wartość E

7
 > 0,2 V wskazuje na utlenienie, 

wartość E
7
 < 0,2 V wskazuje na redukowanie. Niektóre 

jony występują w formie utlenionej lub zredukowanej 
w zależności od wartości potencjału redoks, np. roz-
puszczalne w wodzie sole Fe+2 dominują przy < 0,2 V 
a sole Fe+3 dominuje przy > 0,2 V i są nierozpuszczalne. 
Potencjał oksydoredukcyjny jest ściśle związany z obec-
nością lub brakiem tlenu cząsteczkowego. Środowisko 
jest w  równowadze z tlenem atmosferycznym przy 
potencjale redoks wynoszącym +0,8 V. Wiele środowisk 
naturalnych pozbawionych jest tlenu lub zawierają tlen 
w znacznie mniejszych ilościach. W środowiskach tych 
nie tylko licznie występują mikroorganizmy szybkoro-
snące, lecz także takie, które mogą być bardzo wrażliwe 
na tlen cząsteczkowy. Istnienie obok siebie środowiska 
beztlenowego i tlenowego nie jest możliwe, występuje 
pomiędzy nimi interfaza, w której rozwijają się mikro-
organizmy zwane mikroaerofilami, które rosną przy 
znacznie niższym stężeniu tlenu. Ta sytuacja sprawia, że 
istnieje stosunkowo liczna grupa bakterii fakultatywnie 
beztlenowych, która rośnie w warunkach beztlenowych, 
fermentując węglowodany lub różne grupy bakterii, 
które wykorzystują nieorganiczne akceptory elektronów 
typu azotany, siarczany, węglany i Fe(III) lub korzystają 
z innych mechanizmów oddychania. Tego typu zjawisko 
ma miejsce np. w silnie zeutrofizowanych ekosystemach 
wodnych. Niektóre mikroorganizmy tlenowe posiadają 
wysoce efektywny system wyszukiwania tlenu i często 
są zdolne do współzawodniczenia z mikroaerofilnymi 
bakteriami w warunkach obniżonego stężenia tlenu.

3. Cechy fizjologiczno-biochemiczne LAB

Bakterie mlekowe pozyskują energię z fermentacji 
cukrów. Nie są zdolne do hydrolizy polisacharydów 
typu celuloza. Z powodu ograniczeń zdolności biosyn-
tezy różnych związków (silna auksotrofia) występują 
w środowiskach, które są bogate w aminokwasy, wita-
miny, puryny i pirymidyny, słowem rosną na podłożach 
pełnych, które zaspakajają ich zapotrzebowanie. Nie-
które z nich są organizmami wolnożyjącymi, inne żyją 
w asocjacjach ze zwierzętami kręgowymi, a także mogą 
występować u ludzie i zwierząt jako potencjalne pato-
geny (Streptococcus pyogenes, S. pneumoniae). Występują 
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powszechnie w mleku i jego produktach oraz w mate-
riale roślinnym. Wchodzą także w skład mikro^ory ludz-
kiej jamy ustnej, przewodu pokarmowego oraz pochwy, 
pełniąc wielokrotnie pozytywną rolę. Powszechnie, nie 
tylko u roślinożerców, występują w przewodzie pokar-
mowym ryb, płazów, gadów, ptaków i ssaków. Izoluje się 
je z hodowli namnażających uprzednio zaszczepionych 
próbkami pobranymi z gleb lub osadów dennych, co 
wskazuje, że w glebach i wodzie nie pełnią ważnej roli 
ekologicznej [12]. Wynika to prawdopodobnie z faktu, 
że w glebach i wodzie brak jest dostatecznie dużo sub-
stratów białkowych, które zaspokajały potrzeby amino-
kwasowe tej wielokrotnie auksotroficznej grupy bakterii. 
Pierwszy gatunek należący do szczepów heterofermen-
tujących bakterii mlekowych Lactobacillus acidophilus 
był izolowany w  1900 roku z odchodów zwierzęcych 
a nie z gleby czy wody [47].

4. pH wewnątrzkomórkowe LAB

Bakterie mlekowe posiadają zdolność regulacji 
wewnątrzkomórkowego pH i ta cecha jest dla nich 
bardzo istotna, pozwala na życie w stosunkowo niskim 
pH środowiska. Bakterie niezdolne do utrzymania pH 
zbliżonego do neutralnego wewnątrz komórek, w czasie 
wzrostu przy niskim pH tracą zdolność do życia i aktyw-
ności metabolicznej. Generalnie bakterie mlekowe rosną 
do momentu: (1)  wyczerpania się węglowodanów, 
aminokwasów oraz innych substancji koniecznych do 
życia; (2) nagromadzenia się substancji toksycznych lub 
hamujących wzrost, tego typu jak nadtlenek wodoru; 
(3)  stężenia jonów wodoru, poniżej którego bakterie 
mlekowe nie są w stanie tolerować. I tak np. Lactococ-
cus lactis subsp. lactis oraz Streptococcus thermophilus 
rosną w mleku, dopóki pH środowiska nie obniży się do 
wartości 4,5 i to niezależnie od nielimitowanego stężenia 
substancji odżywczych. Również Lactobacillus helveticus 
oraz L. debrueckii subsp. bulgaricus wykazują najwyższą 
szybkość wzrostu przy pH 5,5−5,8. Niektóre gatunki Lac-
tobacillus są neutrofilami i rosną w zakresie pH 6,3–6,9. 
Są one nazywane szczepami starterowymi w procesie 
kwaszenia mleka. Innym przykładem jest Streptococcus 
thermophilus, który rośnie najlepiej przy pH  6,5–7,5. 
Generalnie bakterie mlekowe rosną oraz pozostają żywe 
przy pH w zakresie od 4,5 do 7,0 [28, 33]. Wiele przeba-
danych enzymów degradujących białka oraz fermentu-
jących węglowodany wykazuje maksymalną aktywność 
przy odczynie w zakresie neutralnym. Przy pH hamu-
jącym wzrost bakterii mlekowych, obecny w mleku 
kwas powoduje niszczenie błon cytoplazmatycznych, 
co objawia się wyciekaniem jonów magnezu i potasu 
z komórek do środowiska zewnętrznego. Np. wyciekanie 
magnezu z komórek Lactobacillus casei odbywa się przy 
pH < 3,0. Jednakże przy pH suboptymalnym w czasie 

wzrostu i fermentacji, pH cytoplazmatyczne komórek 
pozostaje bardziej alkaliczne niż środowiska, w którym 
żyją. Dzieje się tak, ponieważ bakterie mlekowe szybko 
wydzielają kwas mlekowy z komórek za pośrednictwem 
tranasporterów, nadto błony biologiczne są względnie 
nieprzepuszczalne dla protonów oraz cząsteczek kwasu 
mlekowego. W ten sposób tworzy się gradient pH (ΔpH) 
pomiędzy cytoplazmą a środowiskiem ich życia. I tak 
Streptococcus thermophilus utrzymuje pH wewnątrzko-
mórkowe do momentu, kiedy pH środowiska nie jest 
niższe niż 5,2. Jeśli pH w podłożu hodowlanym spada 
dalej, komórki Streptococcus thermophilus nie są w stanie 
utrzymać pH cytoplazmatyczne na poziomie wartości 
neutralnych i obumierają. Zmiany pH komórkowego 
z wartości 7,5 do 6,6 powodują 50% redukcji szybkości 
wzrostu Enterococcus faecalis [33].

LAB mogą tolerować obniżenie pH w komórkach 
tylko o jedną jednostkę (Δ pH ~ 1,0), zwłaszcza zaś te, 
których optimum pH mieści się w zakresie neutralnego 
(np. 7,5). Flora mlekowa należąca do rodzaju Lactococ-
cus i Streptococcus utrzymuje neutralne pH wewnątrz 
komórek, również wtedy, kiedy spada pH w fermento-
wanym mleku. Takie procesy jak transport aminokwa-
sów i peptydów do komórek oraz proteolizy, są zależne 
od pH cytoplazmatycznego komórek LAB oraz pH śro-
dowiska [33].

Poza pH wiele czynników ma wpływ na wzrost i pro-
dukcję biomasy bakterii mlekowych, w tym głównie 
temperatura, skład chemiczny podłoża hodowlanego 
oraz obecność tlenu. Najszybciej procesy fermentacji 
i  produkcji biomasy zachodzą w temperaturze od 26 
do 42°C, większość hodowli tych bakterii prowadzi się 
w temperaturze 3537°C. W warunkach laboratoryjnych 
hodowle LAB prowadzone są w podłożach zawierają-
cych trypton, ekstrakt drożdżowy i laktozę. Szczepy 
niewykorzystujące laktozy są hodowane w podłożach 
zawierających glukozę. Bakterie mlekowe w większości 
tolerują niewielkie stężenia tlenu, są więc mikroaero-
filami. Niektóre szczepy jak Lactobacillus delbrueckii 
subsp. bulgaricus, Lactobacillus plantarum i Leuconostoc 
mesenteroides w obecności niewielkiej ilości tlenu pro-
dukują zwiększone ilości kwasu mlekowego. W hodow-
lach laboratoryjnych tworzą od 2 do 6,5 g biomasy/l przy 
specyficznej szybkości wzrostu wynoszącej od 0,180 do 
0,256, co sprawia, że w czasie 48 godzin hodowle osią-
gają gęstość komórek wynoszącą 1091010 jtk/ml [78].

5. Potencjał oksydoredukcyjny bakterii
 fermentacji mlekowej

Jednym z czynników determinującym występowanie 
i wzrost określonych gatunków bakterii w danym śro-
dowisku jest potencjał oksydoredukcyjny (Eh), definio-
wany jako mierzalna wartość zdolności chemicznego lub 
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biochemicznego systemu do utleniania (oddawania elek-
tronów) lub redukcji (przyjmowania elektronów). Stan 
utleniania i redukcji wskazują na dodatnie lub ujemne 
wartości mV. W różnych hodowlach mikroorganizmów 
wartości Eh zmieniają się od około +300 mV (tlenowce) 
do mniej niż –400 mV (beztlenowce) (Rys. 1).

Niski potencjał sprawia, że w danym środowisku roz-
wijają się tylko bakterie beztlenowe. I tak np. Eh świe-
żego mleka wynosi +150 mV, Eh sera Cheddar wynosi 
–140 mV, a Camembert aż –350 mV [7]. W tych warun-
kach w serach nie występują bakterie należące do rodzaju 
Pseudomonas, Brevibacterium, Bacillus i  Micrococcus. 
Jeden z dziesięciu badanych gatunków LAB Enterococ-
cus faecalis jest zdolny do obniżenia potencjału oksydo-
redukcyjnego, osiągając Eh

min
 = −221 ± 13,4 mV w czasie 

1,1 ± 0,3 godziny (Δ
max

 = 326 ± 93,1 mV) [7]. W przewo-
dzie pokarmowym, w dalszych jego odcinkach, istnieją 

warunki sprzyjające rozwojowi bakterii beztlenowych 
i fakultatywnych beztlenowców. Warto tutaj dodać, że 
potencjał oksydoredukcyjny w jelicie grubym świń jest 
niski i wynosi –214 ± 55 mV [32]. To wskazuje na fakt, 
że tylko część z mikroorganizmów probiotycznych, lub 
tylko E. faecalis, jest zdolny do wzrostu i rozwoju przy 
tak niskich wartościach potencjału oksydoredukcyjnego. 
E. faecalis ze względu na warunki panujące w przewo-
dach pokarmowych wydaje się być najbardziej sto-
sownym gatunkiem probiotycznym (wymaga niskiego 
potencjału redoks), z  drugiej strony istnieją doniesie-
nia o jego oportunistycznej aktywności w przewodzie 
pokarmowym [54], powoduje także zakażenia dróg 
moczowych, bakteremię oraz zapalenie wsierdzia. Inny 
gatunek Enterococcus faecium, który również rozwija się 
przy niskim potencjale redoks a  jest rekomendowany 
jako probiotyk także jest powodem schorzeń [17, 54]. 
E. faecalis i E. faecium są zdolne do tworzenia biofilmów 
na różnych powierzchniach biotycznych i abiotycznych, 
w tym również urządzeniach medycznych, rozprzestrze-
niając się [48]. 

W tabeli II podano średnie wartości parametrów 
kinetycznych szybkości zmiany potencjału redoks 
w hodowlach dziesięciu gatunków LAB w odtłuszczo-
nym sterylnym mleku. Niektóre z tych szczepów jak 
widać mogą rosnąć tylko w warunkach, gdzie istnieje 
dodatni potencjał redoks. Wydaje się, że ta informa-
cja dyskryminuje je jako gatunki probiotyczne. Są to: 
Lactobacillus helveticus, Streptococcus thermophilus, 
Pediococcus pentosaceus a nawet L. delbrueckii subsp. 
bulgaricus. Wszystkie z dziewięciu badanych szczepów, 
w tym L. delbrueckii subsp. bulgaricus, rosną tylko przy 
potencjale redoks nie niższym niż + 23 mV, ale niektóre 
przy + 87 mV [7], co wydaje się dyskryminować je jako 
szczepy probiotyczne.

Enterococcus faecalis -221,1±13,4 2,7±0,6 326,8±9,0 1,1±0,3

Enterococcus faecium -137,7±31,3 3,7±1,7 141,1±37,6 2,4±0,5

Enterococcus durans -120,5±29,0 3,4±0,6 154,3±53,3 2,2±0,6

Streptocococus thermophilus 7,9±12,3 22,2±3,2 26,5±14,7 3,6±0,9

Lactobacillus lactis subsp. lactis -162,3±32,9 3,8±0,8 246,6±79,2 2,2±0,9

Pediococcus pentosaceus 59,0±23,5 20,3±4,7 24,3±8,9 5,8±2,2

Lactobacillus delbrueckii subsp.bulgaricus 54,2±20,4 15,7±6,1 41,7±13,1 6,0±1,7

Lactobacillus plantarum -153,8±18,2 7,6±0,6 229,5±88,6 5,4±0,4

Lactobacillus helveticus 54,4±23,8 13,6±5,5 30,8±10,5 6,4±1,6

Lactobacillus paracasei subsp. paracasei -169,1±13,8 7,5±2,7 174,2±56,2 4,2±1,3

Tabela II
Średnie wartości parametrów kinetycznych szybkości obniżania potencjału redoks w czasie w hodowlach LAB w odtłuszczonym stery-
lizowanym mleku (Z: Brasca M., Morandi S., Lodi R., Tamburini A. 2007. Redox potential to discriminate among species of lactic acid 

bacteria. Journal of Applied Microbiology, 103, 1516−1524; dzięki uprzejmości i za zgodą Wydawnictwa Wiley-Blackwell)

Legenda: Δ
max 

– maksymalna różnica między oznaczeniami; t* – czas przy którym występuje najniższa wartość potencjału redoks; Eh
min 

– minimalna 
wartość Eh po 24 h; t

min 
– czas korespondujący z Eh

min
.

Gatunek Eh
min 

(mV) t
min 

(h) Δ
max

t* (h)

Rys. 1. Zmiany potencjału oksydoredukcyjnego w czasie wzrostu 
różnych szczepów bakterii mlekowych w sterylizowanym odtłusz-

czonym mleku [7]
(Z: Brasca M., Morandi S., Lodi R., Tamburini A. 2007. Redox potential 
to discriminate among species of lactic acid bacteria. Journal of Applied 
Microbiology. 103: 1516–1524; dzięki uprzejmości i za zgodą Wydawnictwa 

Wiley-Blackwell)
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6. Wielkości genomów LAB

Dotychczas zsekwencjonowano niewiele ponad dwa-
dzieścia genomów LAB oraz piętnaście gatunków Bifi-
dobacteria, produkujących kwas mlekowy. Sekwencje 
te opublikowano pod adresem: http://www.ncbi.nlm.
nih.gov/genomes/MICROBES/microbial _taxtree.html. 
Szczegółowy wykaz prac dotyczących zsekwencjonowa-
nych genomów wybranych gatunków bakterii mleko-
wych probiotycznych można znaleźć pod ww adresem.

LAB w swoich chromosomach wielkości 1.269.484 pz 
do 3.308.274 pz (odpowiednio dla Lactobacillus iners 
DSM 13335 i L. plantarum WSFS1), kodują głównie 
białka strukturalne i funkcjonalne, najmniej auksotro-
ficzny gatunek L. plantarum koduje tylko 3.007 białek. 
Niewielka liczba genów u bakterii mlekowych w porów-
naniu z prototroficznym szczepem K12 Escherichia coli 
(4290 białek) wskazuje na ich utratę w czasie rozwoju 
ewolucyjnego [42]. Dobroczynny i probiotyczny zda-
niem wielu autorów L. delbrueckii subsp. bulgaricus 
zawiera tylko 1.856.951 pz w swoim chromosomie oraz 
syntetyzuje nieco ponad półtora tysiąca białek struktu-
ralnych i funkcjonalnych. U bakterii mlekowych około 
10–12% sekwencji chromosomowych to pseudogeny 
(od 17 do 206). Z analizy sekwencji genów wynika, że 
genomy LAB zawierają kilka szlaków uniwersalnych, 
włączając proces glikolizy. Różne genetyczne zdarzenia, 
jak mutacje, duplikacja genów, horyzontalny transfer 
genów, itd. nadają pewne swoiste cechy gatunkom LAB. 
W 2003 roku zsekwencjonowano genom L. plantarum 
WCFS1 jako pierwszy wśród rodzaju Lactobacillus [47]. 
Zawiera on najdłuższy analizowany do tej pory genom, 
który składa się z kolistego chromosomu (3.3 Mpz) oraz 
trzech plazmidów (1,9 i 2,3 i 36 kpz). Genom zawiera 
3.052 geny kodujące białka, w tym pięć operonów rrn 
oraz sekwencje sześćdziesięciu dwóch tRNA. Genom 
koduje szlaki wielu aminokwasów, z wyjątkiem val, leu 
i ileu oraz nie zawiera sekwencji pozakomórkowej pro-
teazy – odpowiednika PrtP występującej u Lactococcus 
lactis. Genom L. plantarum koduje wszystkie enzymy 
dwóch szlaków przemian glukozy – glikolizy oraz fos-
foketolazy oraz przemian kwasu pirogronowego, co 
związane jest z pojawianiem się różnych produktów 
końcowych fermentacji. Nadto posiada duże ilości 
genów kodujących systemy regulacyjne, transportowe 
(włączając 25 kompletnych PEP-PTS systemów trans-
portu cukru) oraz białka kilku rodzajów stresu. Geny 
te pozwalają gatunkowi L. plantarum na zasiedlanie 
różnych środowisk i  zajmowania określonych nisz 
ekologicznych. Genom zawiera informacje o ponad 
200  różnych pozakomórkowych białkach, pozwalają-
cych na budowę otoczki oraz ochronę przed fagocytozą. 
Stosunkowo duży odcinek genomu w okolicach odcinka 
początku replikacji DNA zawiera geny odpowiedzialne 
za transport, degradacją itd. Lactobacillus sakei 23K, 

którego genom ma 1,8 Mpz, nie jest zdolny do syntezy 
aminokwasów, z wyjątkiem kwasu asparaginowego i glu-
taminowego, ale posiada geny odpowiedzialne za syn-
tezę substancji antybakteryjnych, oporności na wysokie 
stężenia soli kuchennej oraz zmiany potencjału redoks 
[47]. Probiotyczny Lactobacillus salivarius subsp. saliva-
rius UCC118, obok chromosomu, posiada megaplazmid 
pMP118, który koduje hydrolazę soli żółciowych oraz 
produkcję bakteriocyny Abp118 in vivo, skierowanej 
m.in. przeciwko Listeria monocytogenes [47].

7. Fermentacja węglowodanów i produkcja
 kwasu mlekowego

LAB są wykorzystywane w utrwalaniu żywności. 
Nadają one nie tylko wygląd i smak wielu produktom 
fermentacji, ale także hamują wzrost bakterii, które żyw-
ność tę psuje. Rosną w zakresie temperatur od 10 do 
45°C, przy zasoleniu 6,5% NaCl, i pH w zakresie 4−9,6. 
Pewne z  nich w procesie fermentacji wydzielają CO

2,
 

inne (homofermentacyjne) w procesie fermentacji pro-
dukują albo obydwa izomery L i D – kwasu mlekowego 
lub tylko izomer L. W czasie fermentacji węglowoda-
nów syntetyzują ATP w procesie fosforylacji substrato-
wej. ATP jest następnie wykorzystywane do biosyntez 
komórkowych. Pierwsza grupa bakterii mlekowych pro-
wadzi fermentację glukozy tylko do kwasu mlekowego 
(homofermentacja) wykorzystując szlak degradacji glu-
kozy EM (Embden-Meyerhof) i zawiera L. delbrueckii, 
L. acidophilus, L. plantarum, gatunki należące do rodzaju 
Brochothrix, Carnobacterium, Enterococcus, Lactococ-
cus, Pediococcus, Streptococcus, Tetragenococcus oraz 
Vagococcus. Homofermentatywne bakterie mlekowe 
katabolizują jeden mol glukozy do dwóch moli kwasu 
pirogronowego, który przy zrównoważonym poten-
cjale redoks utlenia NADH, redukując się do kwasu 
mlekowego. Druga grupa zawierająca gatunki należące 
do rodzaju Leuconostoc, Oenococcus i  Weissella oraz 
L. fermentum, L. brevis i  L. kefiri to bakterie mlekowe 
heterofermentatywne, które katabolizują glukozę szla-
kiem PP (pentozowo-fosforanowym). Z jednego mola 
glukozy, poddanej uprzednio dekarboksylacji powstają: 
jeden mol gliceryloaldehydu fosforanowego, z którego 
powstaje mol kwasu mlekowego oraz jeden mol fosfo-
ranu acetylu, który jest redukowany do etanolu (Rys. 2).

W sumie z mola glukozy powstają: mol kwasu mle-
kowego, mol etanolu i mol dwutlenku węgla. Gatunki 
posiadające obydwie dehydrogenazy mleczanowe, pro-
dukują mieszaninę racemiczną izomerów kwasu mle-
kowego, posiadające tylko jedną z dehydrogenaz pro-
dukują tylko jeden z izomerów. 

Lactobacillus casei KH-1 rośnie optymalnie w  po- 
dłożu MRS o pH 5,7, zawierającym ekstrakt drożdżowy, 
namok kukurydziany i glukozę odpowiednio w stęże-
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niach 1,276%, 3,505% i 2,390%, przy μ
max

 wynoszącym 
0,994 h–1. Jednakże optymalna produkcja kwasu mle-
kowego (~0,7 g/l h–1) ma miejsce przy stężeniu tych 
surowców odpowiednio: 0,697%, 1,708% i 2,215% i μ

max 

wynoszącym 0,491 h–1 [28]. Wydajność produkcji kwasu 
mlekowego dla wybranych szczepów bakterii mleko-
wych przedstawia Tabela III.

Cytrynian jest substratem obecnym w wielu natu-
ralnych substratach jak mleko, owoce, warzywa i jest 
metabolizowany przez niektóre gatunki LAB. Hetero-
fermentatywne bakterie mlekowe jak Lactococcus lactis 
subsp. lactis biovar diacetylactis oraz Leuconostoc mesen-
teroides subsp. cremonis są zdolne do metabolizmu cytry-
nianu w warunkach beztlenowych w obecności fermen-
towanego cukru np. glukozy czy laktozy [15]. W tych 
właś nie warunkach powstaje specyficzny produkt silnie 
zapachowy, jakim jest diacetyl. Kwas cytrynowy pobrany 
przez permeazę cytrynianiową jest najpierw hydrolizo-
wany do octanu, pirogronianu i  CO

2
. Losy obecnego 

w komórce pirogronianu mogą być następujące: (1) piro-
gronian może być przekształcony do acetyloCoA i dalej 
do octanu i/lub aldehydu octowego/etanolu; (2)  jest 
konwertowany do mrówczanu przy udziale liazy piro-
gronian:mrówczan; (3) jest przekształcany do acetomle-
czanu, który jest konwertowany do acetoiny i diacetylu 
(CH

3
·CO·CO·CH

3
) oraz 2,3-butanediolu. Produkcja dia-

cetylu oraz produktu pośredniego – acetoiny – zachodzi 
przy pH ~5,5. (4) redukowany do mleczanu, przy udziale 
dehydrogenazy mleczanowej. Inne szczepy tego typu jak 

Rys. 2. Przemiany kwasu pirogronowego u bakterii mlekowych [3]
(Z: Baj i Markiewicz (red.). Biologia molekularna bakterii. Wyd. Naukowe 

PWN, Warszawa 2006, za zgodą wydawnictwa PWN)

Lactobacillus amylovorans ATCC 33620 kukurydza 10,1 0,8 [72]
 kassava 4,8 0,2 [72]
 ziemniaki 4,2 0,1 [76]

Lactobacillus amylophilus GV6 jęczmień 27,3 0,3 [67]

Lactobacillus casei NRRL B-441  serwatka 46,0 4,0 [9]
 jęczmień 162,0 3,4 [41]

Lactobacillus delbrueckii NCIBMB 8130 melasa 90,0 3,8 [37]

Lactobacillus delbrueckii NRRL B-445 drewno 108,0 0,9 [49]

Lactobacillus coryniformis subsp. torquens  celuloza 24,0 0,5 [76]

ATCC 25600 pulpa 23,1 0,5 [76]

Lactobacillus lactis subsp. lactis ATCC 19435 pszenica 106,0 1,0 [31]

Lactobacillus paracasei No. 8 żyto 84,5 2,4 [60]
 sorgo 81,5 2,7 [60]
 sorgo 106,0 3,5 [59]

Lactobacillus helveticus R211 jęczmień 66,0 1,4 [61]

Lactobacillus sp.RKY-2 ryż 129,0 2,9 [77]

Enterococcus faecalis RKY1 melasa 95,7 4,0 [72]
 pszenica 102,0 4,8 [52]
 kukurydza 63,5 0,5 [52]
 drewno 93,0 1,7 [71]

Bi#dobacterium longum  kozie mleko – 1,62 [29]

Lactobacillus acidophilus  kozie mleko – 2,4 [29]

Lactobacillus plantarum  ATTC 21028 laktoza 41,0 1,0 [19]

Lactobacillus pentosus ATCC 8041  ścieki winiarskie 21,8 0,8 [8]

Lactobacillus delbrueckii mutant Uc-3 celobioza 90 2,2 [1]

Lactobacillus rhamnosus ATCC 7469 ścieki papiernicze 73 2,9 [45, 74]

Lactobacillus bulgaricus jęczmień 20,8 0,3 [25]

Tabela III
Produkcja kwasu mlekowego przez wybrane szczepy bakterii mlekowych na podłożach z różnymi substratami

Szczep LAB Substrat Kwas mlekowy g/l Wydajność g/l × godz−1 Piśmiennictwo
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Streptococcus thermophilus oraz Lactobacillus delbrueckii 
subsp. bulgaricus nie metabolizuje cytrynianu. Zdolność 
ta jest wykorzystywana w fermentacji żywności, nadając 
jej charakterystyczny zapach (np. serom). Wyproduko-
wany diacetyl nadaje charakterystyczny zapach świeżym 
serom, sfermentowanemu mleku, śmietanie oraz masłu. 
Losy kwasu cytrynowego mogą być jeszcze inne. W śro-
dowisku, w którym znajduje się maltoza i kwas cytry-
nowy, niektóre gatunki bakterii mlekowych (np. L. san-
franciscensis) produkują kwas mlekowy i octowy, ale po 
wyczerpaniu cytrynianu, głównym produktem fermen-
tacji maltozy jest kwas mlekowy i etanol. Jak wynika 
z obserwacji maltoza jest źródłem węgla i energii, zaś 
kwas cytrynowy jest akceptorem elektronów [64].

8. Metabolizm azotowy LAB

LAB mają ograniczone możliwości syntezy amino-
kwasów, jeśli do ich syntezy wykorzystują nieorganiczne 
formy azotu. Bakterie mlekowe do wzrostu wymagają 
egzogennych aminokwasów i peptydów, które są uwal-
niane w procesie proteolizy białek obecnych w surowym 
materiale. Niektóre z bakterii do wzrostu wymagają od 
6 do 13−18 aminokwasów w podłożu hodowlanym. Lac-
tobacillus johnsonii, L. sakei i L. delbrueckii, są auksotro-
ficzne w stosunku do 18 aminokwasów a L. acidophilus 
do 14  aminokwasów [49]. L. plantarum jest auksotro-
ficzny tylko w  stosunku do 3  aminokwasów: leucyny, 
izoleucyny i waliny. Przy braku dostatecznej ilości ami-
nokwasów w  środowisku bakterie mlekowe posiadają 
sprawny system proteolityczny, pozwalający na hydro-
lizę peptydów oraz białek celem uzyskania odpowiednich 
aminokwasów. Degradują nie tylko kazeinę w  mleku, 
ale także albuminy, globuliny, gliadyny (np. w zacierach 
pszenicznych). I tak u L. acidophilus istnieje prawdopo-
dobnie aż 20 różnych peptydaz oraz dwa kompletne sys-
temy transportu oligopeptydów a nie tylko aminokwa-
sów, dzięki którym zaspakajane są potrzeby związane 
głównie ze ich wzrostem i produkcją biomasy [2].

Proteolityczna aktywność bakterii mlekowych jest 
wykorzystywana przy produkcji żywności, które degra-
dując białka nadaje smak, zapach i teksturę wyproduko-
wanej żywności np. sery typu Cheddar. 

Auksotroficzność bakterii mlekowych dotyczy nie 
tylko aminokwasów, ale także witamin i zasad puryno-
wych i pirymidynowych. I tak Lactobacillus plantarum 
do wzrostu wymaga 18  różnych związków organicz-
nych z tej grupy, zaś L. casei, L. helveticus i L. acidophilus 
wymagają odpowiednio 20, 29 i 31 różnych związków 
organicznych koniecznych dla zaspokojenia ich podsta-
wowych potrzeb [50].

W przemianach aminokwasów uczestniczą liczne 
enzymy, które katalizują reakcje transaminacji, deami-
nacji, dekarboksylacji oraz rozszczepienie łańcucha 

aminokwasów [36]. Transaminacja jest kluczowym 
etapem konwersji aminokwasów do związków aroma-
tycznych przy udziale bakterii mlekowych. Tego typu 
reakcje obserwowane są w hodowlach mezofilnych 
gatunków takich jak np.: L. paracasei, L. casei, L. plan-
tarum, L. rhamnosus oraz w hodowlach gatunków ter-
mofilnych jak: L. helveticus, L. delbrueckii (subsp. lactis 
oraz subsp. bulgaricus). W transaminacji leucyny, feny-
loalaniny a  także innych aminokwasów przy udziale 
L. sakei oraz L. plantarum bierze udział α-ketoglutaran 
jako akceptor grupy aminowej. Rozgałęzione ami-
nokwasy mogą ulegać transaminacji do ketokwasów, 
które dalej są konwertowane do aldehydów i kwasów 
karboksylowych [63]. W  procesie degradacji amino-
kwasów związanej z dekarboksylacją bakterie mlekowe 
w białkowych produktach żywnościowych tworzą aminy 
pierwszorzędowe, pełniące rolę obronną tych bakterii 
[43, 44]. Ich nadmiar, w szczególności wysoki poziom 
putrescyny i agmatyny, mogą stwarzać problemy toksy-
lologiczne. Putrescyna i agmatyna wzmacniają działanie 
histaminy, która w nadmiernych ilościach jest toksyczna 
dla ludzi. Istnieją doniesienia o zwiększonej ilości tych 
dwóch amin (putrescyna i agmatyna), które powstają 
w czasie degradacji argininy i ornityny przez Lactobacil-
lus hilgardii w sokach owocowych oraz dojrzewającym 
winie. Nadto aminy takie jak putrescyna (w winie) oraz 
kadaweryna (w piwie) są prekursorami karcynogennych 
nitrozoamin. W  sokach owocowych obok wymienio-
nych wyżej amin w znacznych ilościach mogą występo-
wać histamina, tyramina i fenyloetyloamina. Aktywność 
dekarboksylazy histaminowej oraz syntezę histaminy 
stwierdza się u Pediococcus pentosaceus, Oenococcus oeni 
oraz Lactobacillus hilgardii. 

9. Metabolizm innych związków

LAB są zdolne do degradacji tłuszczów zawartych 
w produktach mlecznych, zamieniając je do metyloketo-
nów, laktonów, tioestrów, keto- i hydroksykwasów, które 
nadają produktom mlecznym ostateczny zapach. Bak-
terie mlekowe posiadają odpowiedni zestaw enzymów 
esterolitycznych i lipolitycznych, dzięki którym hydro-
lizują estry kwasów tłuszczowych do kwasów tłuszczo-
wych. Powstałe nienasycone kwasy tłuszczowe mogą 
ulegać autooksydacji lub oksydacji przy udziale lipo-
oksygenazy bakterii mlekowych. Aktywność enzymów 
estero- i  lipolitycznych jest obserwowana w zakresie 
temperatury od zera do 65°C, powyżej której są trwale 
inaktywowane. 

10. Polisacharydy produkowane przez LAB

LAB produkują pozakomórkowe polisacharydy, które 
są albo bezpośrednio związane z powierzchnią komórek 
jako otoczki lub wydzielane z komórek do środowiska 



PROBIOTYCZNE BAKTERIE FERMENTACJI MLEKOWEJ (LAB) 63

w postaci śluzu. Są to egzopolisacharydy (EPS) [70]. Peł-
nią one w ich naturalnym środowisku ważną rolę: zabez-
pieczają przed odwodnieniem ko mórek, fagocytozą, ata-
kiem fagów, antybiotykami i substancjami toksycznymi, 
zżeraniem przez pierwotniaki, stresem osmotycznym. 
Nie jest pewne czy EPS służy jako rezerwa pokarmowa 
dla bakterii, ponieważ nie są w stanie ich katabolizować 
[46]. Przykładami bakteryjnych egzopolisacharydów są 
także dekstran, ksantan, gellan, pullulan, alginian. Wiele 
mikroorganizmów wykorzystywanych w produkcji żyw-
ności produkuje EPS, w szczególności dotyczy bakterii 
mlekowych, Propionibacteria i  Bifidobacteria. Wiele 
produkujących EPS bakterii mlekowych zostało wyizo-
lowane z produktów mleczarskich takich jak jogurty, fer-
mentowane mleko, ziaren kefiru, serów dojrzewających, 
fermentowanego mięsa i warzyw. 

EPS bakterii mlekowych można podzielić na dwie 
grupy [70]: (1) homopolisacharydy, które można zali-
czyć do czterech kategorii: (a) K-D-glukany np. pro-
dukowany przez Leuconostoc mesenteroides dekstran, 
zbudowany z cząsteczek glukozy, połączonych ze sobą 
wiązaniem K-1,6-glikozydowym, z odgałęzieniami K-1,3 
lub K-1,6; (b) L-D-glukany zbudowane z cząsteczek glu-
kozy połączonych wiązaniami L-1,3, z rozgałęzieniami 
L-1,2, produkowane przez Pediococcus i Streptococcus; 
(c) fruktany zbudowane z cząsteczek D-fruktozy połą-
czonych ze sobą wiązaniami typu L-2,6 np. lewan pro-
dukowany przez Streptococcus salivarius; (d) inne jak 
np. poligalaktany. (2) heteropolisacharydy produkowane 
przez szczepy bakterii mlekowych odpowiednio mezo-
filnych i termofilnych: Lactococcus lactis subsp. lactis, 
L. lactis subsp. cremoris, Lactobacillus casei, L. sake, 
L. rhamnosus oraz L. acidophilus, L. delbrueckii subsp. 
bulgaricus, L. helveticus i  Streptococcus thermophilus 
[11]. Pewne z tych polisacharydów przyczyniają się do 
zdrowia ludzi albo jako niestrawialna frakcja przeciw-
guzowa, przeciwwrzodowa (np. żołądka), albo immu-
nomodulacyjna albo obniżająca poziom cholestrolu we 
krwi. Ilości wyprodukowanych egzopolisacharydów 
w warunkach laboratoryjnych w zależności od szczepu 

i wielu innych czynników wahają się od kilkudziesięciu 
do jednego grama/l. W tabeli IV wymieniono bakterie 
mlekowe produkujące egzopolisacharydy oraz produkty 
uwalniane w procesie ich hydrolizy.

11. Podsumowanie

Pewne zdolności LAB takie jak fermentacja laktozy, 
metabolizm cytrynianu, aktywność proteinazowa, pro-
dukcja niektórych bakteriocyn, produkcja polimerów 
węglowodanowych, oporność na bakteriofagi, oporność 
na metale ciężkie, są kodowane plazmidowo i są opisane 
w pracach [24, 34–36, 51, 53, 62, 69].

Istnieje stosunkowo dużo informacji naukowych do- 
tyczących niewielkiej grupy prokariota – LAB. Pomimo 
swojej wyjątkowo wielokrotnej auksotroficzności (chro-
mosomy od ~1,3 do 3,2 Mpz), to dzięki wielkiemu 
potencjałowi metabolicznemu są dobrodziejstwem dla 
ludzi i zwierząt, ich kolejne aplikacje biotechnologiczne 
zadziwiają. Zrozumienie tej grupy bakterii odbywa się 
także poprzez rozszyfrowywanie zapisów genomowych 
(sekwencjonowanie kolejnych gatunków). LAB działają 
głównie poprzez wydzielane do środowiska ich życia 
produkty metaboliczne pierwotne i wtórne. Warto 
dodać, że tak ważne biotechnologicznie, nie są istotne 
ekologicznie w środowiskach dominujących na globie 
ziemskim – w wodach i na lądach, choć ostatnio mówi 
się o „morskich bakteriach mlekowych”. 
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